NEDO「産業技術研究助成事業」による「ネットワーク・パラレル・コンピューティングによる遺伝子制御ユニット解析システムの構築」プロジェクト
[現状]
附属がん研究所分子生物学教室と共同で施行している。これはゲノム情報を用いてp53標的遺伝子などの発現制御ユニットを解析するシステム及びソフトウェアの開発を行い、ヒトゲノム上のp53結合配列を全てマッピングし可視化しようというものである。また、Exon予測プログラムを用いて制御を受ける遺伝子を明らかにしようというものである。ここで得られた情報をネットワークを利用しデータベース化し、インターネットから利用できるように構築するほか開発した技術を応用して他の転写制御ユニット解析に有用なソフトウェアを開発をめざしている。データベースの公開やDNAチップの作成により、他の研究分野への応用を積極的に進めると同時に特許の取得やゲノム関連産業への実用化を進める予定である。

[点検・評価]
システムの開発は順調で、開発したシステムにより既知のp53結合部位を含むゲノムDNA配列の解析では配列中のp53結合部位を100％予測しえた。次に１番から22番染色体、X,Y染色体を含む全ゲノムDNA配列に関し同様の解析を行ったところp53結合部位のコンセンサス配列と100％一致する部位を各染色体それぞれで50箇所から307箇所予測した。癌研分子生物学教室における、RT-PCR法による発現誘導の確認では、予測された結合部位近傍の既知ならびに未知遺伝子のうち

NEXIN, SCN3Bのp53による発現誘導が確認された。このように現在までのところ共同研究は極めて順調に機能している。課題点としては相互の情報伝達にやや不十分な点があり、研究をより効率化できる余地が有る。

[改善策]
テレビ会議システムの使用、ウェブ等による情報共有などにより、より密接な連携をとることで研究のさらなる効率化をはかる。

