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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 タにおけ るバイオイ ンフォマ テ

ィクス研 究 を展開 した。実際 に用 いたデー タは、（1）ヒ トとマ ウスのゲノム情報解 析な らび に （2）

ミ ドリムシ にお ける転写発現デ ータであ り、前者 では大 量ゲ ノム情報 をも とに ヒ トとマ ウスゲ ノム

の塩基組成 にお ける構造相違 、後者 では環境 に応 じた細胞 全体の遺伝子発現の特徴情報 を体 系的か

つ 視 覚 的 に 理 解 す る こ と を 目 的 に 学 習 順 序 に依 存 しな い 自 己組 織 地 図 法 （Batch－leaming

Self－organizingmapping； 以下 ではBLSOMと 略す）によ り解 析 した。（1） ヒ トとマ ウスのゲ ノム情報

解 析 に お い て ヒ トとマ ウ ス の ゲ ノ ム にお け る7種 類 の5塩 基 配 列 分 布 （AAATT／AArTT、

AACAC／GTGTT、ACAAC／GTTGT、ACAAG／CTTGT、ACACT／AGTGT、ArCAC／GTGAr、

TTCAA／TTGAA） に大 きな違いが あ ることが示 され た。 また これ らの相違 とゲ ノム にお け る機 能単

位 の構築原理 を考慮 した考察 を行 った。 （2） ミ ドリムシにお ける転 写発現 データ にお けるBLSOM

解 析 におい て、嫌気 と好気条件 、野 生株 と色素合 成系欠失株 、中期 対数増殖期 と対す増殖期 にお け

る ミ ドリムシにお ける発現遺伝子 の特徴を体系的 かつ悉皆的 に理解 す る 目的 でBLSOMに よ り解析

を行 い、転写因子 を中心 とした発現 プ ロフ ァイル変 動に よ りこれ らの条件 にお ける遺伝子発現制御

がな されてい る とい う知見 が得 られた。この ように、バ イオイ ンフォマテ ィクス の要素技術 を適用

す るこ とに よ り、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 タにお けるゲ ノム

情報 解析 な らび に転 写発現デー タか らえ られ る細胞全 体 メカニ ズムの解明 に向けたマイ ニ ング法

を提案 す るこ とが 出来た。
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（論文審査結果の要 旨）

平成28年7月27日 に開催 した公聴 会 の結果 を参考 に、平成28年8月29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 ビ ッグデ ー タ ・バイ オ ロジー 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、自己組 織化地 図法を活用したゲノム情報 処理ならび に遺伝子発 現プロ

ファイル の体系的視 覚化 を目指した研 究である。また、情報科学 と分子 生物 学の境 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。


