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   AI（人工知能）に導かれたビッグデータ時代におけるゲノム研究 

 

広範な生物種について多様なゲノム関係の情報が集積しビッグデータ化してい
る。このビッグデータから新規性の高い知識発見をする上で、AIは力強い味方
と言える。AIのなかでも「教師なし機械学習」は、予備知識やモデルや仮説を
持たずに、知識発見をAIに任せる手法であり、想像もしなかった現象を見つけ
てくれる。我々のグループは十数年前より、教師なし機械学習のBLSOM（一括
学習型自己組織化マップ）によりオリゴヌクレオチド頻度を解析し(1)、ゲノム
配列に潜む多様な特徴を見いだして来た。オリゴヌクレオチドは、転写因子等
の塩基配列特異的に結合するタンパク質類の結合モチーフであることから、機
能的に興味深いゲノムの特徴を、BLSOMが視覚的に理解しやすい形式で表示し
てくれる。 

	 今回はBLSOMが可能にする多様な解析例を紹介し、特に、セントロメア近傍
のヘテロクロマチン領域に見られる、転写因子の結合配列やCpGを含むオリゴヌ
クレオチド類の集中の実態と、そのゲノム核内配置における役割を説明する(2
と最近の研究)。応用的な研究例としては、エボラやインフルエンザのウイルス
に見られる、方向性と再現性のあるゲノム配列の時系列変化を紹介する(3)。有
効効性が失われ難い核酸医薬や診断試薬のデザインに必須の知見を提供できる
(4)。 
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世話人：深川竜郎 (tfukagawa@fbs.osaka-u.ac.jp, 06-6879-4428) 
セミナー前後に池村博士と個別に面談したい方は、深川までご連絡ください。 


