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(論文内容の要旨)

現在までに､非常に多くのタンパク質相互作用データが公開されているものの､タンパク質相

互作用データには､擬陽性のデータが多々含まれてお り､これをバイオインフォマテイクス要

素技術により検出し､本来のタンパク質相互作用を推定することが強く望まれている｡本研究

では､タンパク質相互作用データをもとに､機能単位であるタンパク質複合体を予測すること

を目標とした研究と､これをさらに発展させて､ドメイン間相互作用情報をもとに相互作用の

タンパク質複合体の中でタンパク質間が直接結合する トポロジー推定することを目標 とした

バイオインフォマティクスより構成される｡前者においては､種々のデータベースならびに文

献情報をもとに､重複を省いた 108,500種のヒトのタンパク質を対象に､タンパク質相互作用

を､タンパク質を頂点､相互作用を辺に表したグラフの中から､お互いに密に相互作用をす う

部分グラフを抽出することにより､1,264タンパク質複合体を予測 した｡また､このようにし

て予測したタンパク質複合体について､たんぱく質の機能分類あるいは細胞内局在に基づいた

視覚化法を提案した｡一方､ドメイン間相互作用情報をもとに相互作用のタンパク質複合体の

中でタンパク質間が直接結合するトポロジー推定することを目標とし､シロイヌナズナにおけ

る3,118対のタンパク質相互作用データから､配列の類似性に基づいて ドメインを定義し､ド

メイン間相互作用を2Ⅹ2分割表による統計解析による有意に相互作用するドメイン対を抽出

した｡その結果として､1,162種の ドメインについて､312対の有意な ドメイン相互作用を規

定することが出来た｡この情報とタンパク質相互作用情報から､タンパク質複合体それぞれに

ついて ドメイン相互作用による解釈が可能となった｡



(論文審査結果の要旨)

平成 21年 12月 22日に開催した公聴会の結果を参考に､平成 22年 2月 20日

に本博士論文の審査を実施した｡以下に述べる通り､本博士論文は､本学位申

請者が､独立した研究者としてバイオインフォマティクスを中心とした分野で

研究開発活動を続けていくために必要な素養を備えていることを示すものであ

る｡

西潟憲策は､タンパク質相互作用データをもとに､機能単位であるタンパク

質複合体を予測することを目標とした研究として種々のデータベースならびに

文献情報をもとに､重複を省いた 108,500種のヒトのタンパク質を対象に､タ

ンパク質相互作用を､タンパク質を頂点､相互作用を辺に表したグラフの中か

ら､お互いに密に相互作用をすう部分グラフを抽出することにより､1,264タン

パク質複合体を予測した｡また､このようにして予測したタンパク質複合体に

ついて､たんぱく質の機能分類あるいは細胞内局在に基づいた視覚化法を提案

した｡一方､ ドメイン間相互作用情報をもとに相互作用のタンパク質複合体の

中でタンパク質間が直接結合するトポロジー推定することを目標とし､シロイ

ヌナズナにおける 3,118対のタンパク質相互作用データから､配列の類似性に

基づいて ドメインを定義し､ ドメイン間相互作用を 2Ⅹ2分割表による統計解

析による有意に相互作用するドメイン対を抽出した｡その結果として､1,162種

の ドメインについて､312対の有意な ドメイン相互作用を規定することが出来た｡

この情報とタンパク質相互作用情報から､タンパク質複合体それぞれについて

ドメイン相互作用による解釈が可能となった｡

本論文は､現在までに､非常に多くのタンパク質相互作用データが公開されて

いるものの､タンパク質相互作用データには､擬陽性のデータが多々含まれて

おり､これをバイオインフォマテイクス要素技術により解決する方法提案した

論文であり､実際に予測することをおこなっており､情報科学とバイオサイエンスの境

界領域の発展に貢献するものである｡よって､本論文は､博士(工学)の学位論文とし

ての価値があるものと認める｡


