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（論 文 内容 の要 旨）

新型DNAシ ー クエ ンサ か ら排 出 され る大量 シ ョー トリー ドデー タ と質量分析装 置か ら得 られ る

代謝 物 ス ペ ク トル デ ー タを統 合 し1遺 伝 子発 現 と代 謝 物質 量 か ら4種 の ウ コン栽培 種 （Curcuma

longa，C．aromatica，C．longaOUGON，C．longaSEKIYOU） にお けるクル ク ミン類 の生合成 の多様性

の解 明を 目指 した研 究で ある。新型 シー クエ ンサか ら出力 され る大量情報 か ら発現量 を正確 に推 定

す る ことを 目的にSelection－firstexpressionanalysisと い う方法 を提案 し、発 現量推定 の安定性 を示 す

パ ラメー タであ る分散係数（CV）を用い て、本手法 の有効性 を定量的に評価 した。そ の結果 、他 の方

法 に比べ て有意に安定 して いる ことが示 された。この手法を用 いて、根 に蓄積 され る ウコン類 が生

合成 され るために一次代謝経路 として発 現 され る遺伝子種 を統計 的に選 択 し、ウコン類生合成 にお

い て必要 とされ る一次代 謝経路 の様相 を遺伝子発現 によ り体系的 に理解す る ことがで きた。 また、

4種 の ウコン栽培 種 におい て、CurcumalongaとC．IongaSEKIYOUの2種 にお いては、Curcumin生 合

成 量がbisdemethoxycurucuminとdemethoxycurcuminに 比べ て高 く、C．aro〃laticaとC．IongaOUGONの2

種 ではdemethoxycurcuminの 生合 成量 が高い。 これ らの クル ク ミン類 の生合 成量 の違 い を遺伝子発

現 量な らびに 中間代謝物量 に よ り説 明す るこ とが出来 た。この よ うに、バイオイ ンフォマ ティクス

の要素 技術 を開発 し、 さ らに、開発 した要素技術 を もとに4種 の ウコン栽培種 の クル ク ミン類 の生

合成過程 をの分子 メカ ニズムを解 明す るこ とができた。



氏 名 LIDONGHAN

（論文審査結果の要 旨）

平成27年8． 月4日 に開催 した公聴 会の結果 を参考 に、平成27年9月7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。

本論文 は、メタボロミクスとトランスクリプトミクスを統合 したデータ解 析を中心に今 後

の発展 が期待 される分 野での新規アルゴリズムの提案ならび にデータの解 釈 といった、

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 （理 学）の学位論 文としての価値があるものと認める。


