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生物の全遺伝子セットを明らかにすることを目的として、1980 年代後半からゲノム解析が始まり

ました。例えば、ヒトのゲノムの実体は約 30 億個のヌクレオチドからなる DNA ですが、4 種類のヌ

クレオチド（A、T、G、C）の繋がり（配列）のほぼ全てが読み取られ、これを利用して、研究・開発効

率が飛躍的に向上しました。またこれにより、生物学は情報科学的な側面が強くなりました。一方で、

情報解析から得られる結果は予測であり、生物実験による確認は欠かせません。そのため、多くの

生物学の研究では、生物実験（ウェット）と情報解析

（ドライ）の両方が必要です。この2つの分野は専門

性の違いが大きいことから、それぞれの分野の研究

者が協力して進めてきました。しかし、専門用語が

全く違うことから始まって、当初からこの連携は容易

ではありませんでした。ウェット・ドライの連携は、重

要な課題として努力が続けられてきたにも関わら

ず、ゲノム解析の開始から 30 年近く経った現在で

も、満足にできていないと考えている（困っている）

人がほとんどです。約 20 年前まで何千万円もかか

ったゲノム解析も今では数十万円程度になり、遺伝

子情報は短時間・低コストで入手できるようになりま

した。この様な状況により、研究者は、質の高い多

量なデータを有効に使いこなすことへの強い要望

（未充足ニーズ）を持っています。 

ＤＮＡの配列は、基本的に 4 種類の文字を並べ

たものであり、生物情報の中では最も計算機に馴染みやすいと言えます。しかし、生物は複雑でゆ

らぎが大きいことなどから、条件を一定にしても測定結果（情報）が必ずしも同じにならないなど、一

般的な誤差とは異なる感覚が必要になることがあります。現状では分からないことが多いことがこの

理由の本質と思われますが、論理学を基本とする情報科学の分野では共感を得がたい部分と思

われます。この様な、人間の感覚を大きく左右するような生物と情報の違いが、それぞれの立場の

人の関わり合いを難しくしているのではと想像しています。即ち、ウェットとドライがなかなか納得で

きる連携を進められない理由は、「知識の粘着性」にあるのではないかと考察しました。 

上記より、ウェットとドライの間には高い壁があると考えられます。第一の壁は、大規模なデータを

処理できる高性能なハードウエアが必要で、その上で動作するソフトウェアの使い方も含めて、計

 

図 1 ウェットとドライの壁 



算機に関する深い知識と技術が必要なことです。現在では、ゲノム解析などを請け負う企業が誕生

し、一般の PCや Excelなどを使って解析ができるサイズと形式のデータに処理して提供されてい

ます。PCの性能の向上もこの壁を乗り越える一助となっています。 

第二の壁は、データが多様で形式が不統一であること、ソフトウェアがたくさんあって使いこなせ

ないことがあります。生物

のデータは例外が多く、

画一的な形式で表せない

ことがよくあります。このた

め、規格化された表形式

に備考欄を付けて書き込むことが行われてきました。DNA配列のデータベースの代表的な表記方

法として、GenBank 形式があります。配列とともに、タンパク質として翻訳される領域など、生物学

的意味に関する情報が項目毎に階層化されて記述されています。テキストで記述されているため、

人が目で見て理解できること、記述に柔軟性があり、Word のようなソフトウェアで書換えることもで

きます。これにより、当初は想定されなかった情報も記述できますが、情報処理が複雑になり、使用

するソフトウェアを選択が必要となることや、使い方が煩雑化する原因にもなると考えられます。 

現在の生物学では、データの種類・大きさの変化が激しいこと、未開拓の研究領域が多く存在

するため、興味の対象や実験方法についても変化が激しい状態にあります。そのため、情報科学

的にも様々なソフトウェアが開発され、ユーザーは最も適当なソフトウェアを探したり、それを使いこ

なしていかなければなりません。 

図 2A は、生物学者から見て「分かりやすい」と言われる図の例です。約 8,000 ヌクレオチドから

なる 2 つの配列とその意味の概略を表したもの

で、矢印が遺伝子、遺伝子間の塗りつぶしが対応

関係を表しています。この図から、遺伝子の数、

大きさ、向き、遺伝子間の間隔、2 つの配列の比

較による似た遺伝子の対応に関して、配列の相同

性、遺伝子の欠落、移動、転座など、多数の情報

を読み取ることができます。生物学者は、この図か

らイメージ的に情報を読み取り、生物学的な機能

や着目する現象の原因を考えます。そのため、考

えの方向性によって、情報を整理して分かりやす

く表示するための図の形式や情報の内容も変わり

ます。図 2B は、このうちの 1 つの配列を

GenBank 形式で記述した場合のもので、DDBJ

などのデータバンクでは、計算機でより扱いやす

いデータ形式で運用されていると考えられます。 

第二の壁を乗り越える手段のひとつは、図 2 で

 

図 2A 生物学者から見て「分かりやすい」と言われる図の例 

 

図 2B GenBank形式の例 



示した様な図を描くことができるソフトウェアの利用であると考えています。これは、生物学でのイメ

ージ的な表現と計算機上でのデータ形式（論理構造）とのインターフェースであると考えられ、多様

なデータを感覚的に一望することを助けます。また、表示する結果（データ）を獲得するための計算

機能についても、いろいろなものが揃っている必要があります。さらに、取り扱うデータの種類が多

いこと、新たなデータの種類の追加があるため、表示方法も柔軟に取捨選択や変更ができる必要

があります。また、新規データの解析手段、新たな解析方法など、解析ソフトウェアに関しても、機

能の追加、ユーザーによるソフトウェアの使い方の工夫や変更も必要となります。 

研究・開発現場では、実験から得られる比較的小規模で多様なデータ、対象とする課題に近い

機能の遺伝子の配列情報や関連する生物種のゲノム情報などの中規模なデータを、状況に応じ

て柔軟に取り扱う使う必要があります。このため、多くの機能と、新たな種類のデータや解析方法へ

の迅速な対応が求められます。図 3 は、このような機能を持ったパッケージ型のソフトウェアの例で

す。この様なソフトウェアを使ったとしても、使い方の理解は必要であり、機能が豊富で追加が頻繁

に行われれば、それだけ多くの時間と労力が必要です。 

情報科学的な解析方法には、生物の研究の過程で新たに思いつくものが多くあります。この種

な解析は、必要なデータの収集と選択、中小規模のデータの処理がほとんどであり、多くの場合、

データ変換、既存のソフトウェアと、簡単な計算処理で実現することができます。これまで、共同研

究などで具体的な解析方法を検討してきましたが、迅速な対応や適用範囲を広げるためには、常

に実績を積み重ねていくこと、この方法が有効であることを示していくことが必要と考えています。

その方策のひとつとして、本年 10 月に(株)ゲノムスケープを設立し、年内には本格的な業務の開

始を予定しています。 

 

図 3 遺伝子解析パッケージソフトウェアの例（インシリコバイオロジー(株)の IMC） 


