
最近，“ポストゲノム”とか“バイオインフォ

マティクス”といった言葉が様々な文脈で語られ

るようになってきた．筆者は，バイオインフォマ

ティクス＊は単なるゲノム解析の手法の学問では

なく，後述するように“情報”という言葉の重層

的な意味からしても，統合生物学をも包摂した広

範な学問領域であるとするのが自然であると考え

ている．この小文ではそのことについて一会員と

して意見を述べてみたい．

1．“バイオインフォマティクス”の勃興

2000年の6月に，Human Genome Projectの第

一次終結宣言がなされた．もはやポストゲノムの

時代に入ったといわれ，塩基配列データベースか

ら遺伝子すなわち機能物質としての蛋白質を発掘

する作業が大規模に開始されている．これは遺伝

子診断などの医学的目的の他に，新しい薬剤の開

発，農作物の品種改良，食品生産，などの工業目

的があるからであるとされる．こうした目的を達

成するために情報理論や暗号解析，パターンマッ

チングのなどの記号論的手法を導入した“バイオ

インフォマティクス”が重要であるとにわかに言

われ始めた．1998年に発行されたTrend Guide

to Bioinformaticsによれば，膨大なDNA塩基配

列とその他の生物学的データを開拓するために，

生物学と数学・計算機科学とが融合して生まれた

新しいサイエンス，それをバイオインフォマティ

クスと呼んでいるようである．そこには，データ

ベース検索，配列アラインメント，遺伝子同定，

機能的ゲノミックス，蛋白質分類，分子系統学な

どのキーワードに象徴される広範な分野が含まれ

ている［1］．

2．高次の意味情報を扱うバイオインフォマティ

クスの重要性

最初に情報の定義に関わることを述べておく．

広義の情報は記号情報（symbolic information）

と意味情報（semantic information）の2つの側

面からとらえられる．記号情報とは文字系列のよ

うな単なる表象の情報であり，シャノンの情報理

論の対象になっている．そこでは記号系列の意味

内容には感知せず，記号の出現を単に確率事象と

してとらえている．ゲノムにおける塩基配列も単

なる記号の系列とみなすことができるので，確率

過程や情報理論，暗号理論などの手法がゲノム解

析に使われているわけである．

一方，意味情報とは，意味体系を担う構造を背

景にしてとらえられる情報である．ゲノム中の遺

伝子の塩基配列は，それが蛋白質の機能情報を担

っているという意味で，意味情報でもある．そし

てそれは，細胞や組織，器官，個体の機能の意味

情報，さらには，個体と環境との相互作用の意味

情報へと広がっている．以上のことから，バイオ

インフォマティクスにも，単なる記号情報的側面

とその意味内容に関わる意味情報的側面の二つの

面があることを認識しなければならない．

このような「情報」の重層性を考えるとき，現

在の“バイオインフォマティクス”では情報の記

号論的な側面が強調され過ぎているように思われ

13OPINION●

OPINION

バイオインフォマティクスと生理学
─生体情報の計測，解析，解釈の視点から─

東北大学大学院情報科学研究科　システム情報科学専攻　生体情報学分野

山本　光璋，中尾　光之

＊バイオインフォマティクスの日本語訳については，一定

のコンセンサスはまだないが，Nature no.6757（1999）

の日本語目次欄では生体情報学としている．



る．確かにゲノムの塩基配列から遺伝子部分を同

定し，蛋白質を分類し，データベースを構築して

いく作業が，ポストゲノム科学の最初のステップ

としては重要なプロセスであることには違いな

い．しかしその先には，遺伝子，蛋白質，細胞，

組織，器官，個体に階層化されたシステムの間の

相互作用，さらには個体と環境との間の相互作用

の，高次の意味情報が連なっていることを認識し

なければならない．要するに，高次の階層で従来

営々と積み重ねられてきた医学・生物学の知識を

も取り込んだ形でバイオインフォマティクスを構

築していかなければならないと思われる．

3．ニューロインフォマティクスとフィジオーム

の目的

このような我々の問題意識は，ゲノムデータ解

析における“バイオインフォマティクス”を包摂

したニューロインフォマティクスやフィジオーム

という概念の提唱者によっても共有されている．

ニューロインフォマティクスは，脳研究におけ

るそれぞれの専門分野で情報の爆発が起こってい

る状況下において，遺伝子から行動に至る個別の

知識をデータベース化し，脳機能の統合的見解を

各研究者が共有しようというもので，NIHによ

ってHuman brain projectとして昨年正式に発足

し，web siteが公開されている［2］．このweb

siteからさらに，George Mason大学のJames L.

Olds氏のweb siteを見てみると，学習やメモリの

研究におけるニューロインフォマティクスの利点

が，次の4つの言葉で明確に述べられている［3］．

（1）検証可能な仮説の提唱

（2）実験データの一貫性の検証

（3）新しい現象のモデル化

（4）超複雑な多重階層性の検討

このように脳の高次機能まで考慮したニューロ

インフォマティクスにおいては，モデル化を通し

た実験データの高次の解釈にまで踏み込んでいる

ことが特徴となっている．

一方，フィジオームはもともと医用生体工学の

分野においてNIHのバックアップを受けて提唱

された概念であり，そこでは，有機体のノーマル

な機能状態の生理学的ダイナミクスを個体全体の

立場から定量的・統合的に捉えようとしている．

ゲノム科学が遺伝子に注目しているのに対し，フ

ィジオームは生体システムの各階層の機能に注目

している［4, 5］．

こうしてみると，ニューロインフォマティクス

もフィジオームも本質的に，生体機能を統合的に

解釈することをその主目的としていることは明白

であり，それはまさに，統合生物学を標榜する生

理学そのものの目的とも重なりあう［6］．それで

は，機能の統合的解釈を目指すバイオインフォマ

ティクスは具体的にはどのように実践されるので

あろうか．

4．バイオインフォマティクスにおける生体情報

の計測・解析・解釈について

バイオインフォマティクスとは，理想的には，

各研究者自らが各階層の生体情報を計測し，解析

し，解釈するプロセスを，数学や物理学，計算機

科学と生物学を融合して実践することであると思

う．筆者らは，以前からこの「計測・解析・解釈」

を基幹とするバイオインフォマティクスを実践し

てきた．これは今後の統合生物学的研究のプロト

タイプとなるのではないかと思われるので，その

基本戦略と成果について紹介させていただく．

生体情報の「計測」とは，ヒトや動物から時間

軸上の一次データを得るプロセスである．すなわ

ちダイナミクス計測のことである．細胞レベルの

電気生理学的計測はもとより，分子レベルの生化

学的計測，さらには遺伝子の発現プロセスの実時

間計測も視野に入れなければならない．また，睡

眠─覚醒という生体のグローバルな“意識”や行

動の計測を基礎に，脳の感覚，運動，連合，学習，

記憶過程の計測や，脳が内外環境に働きかける行

動計測も含まれる．脳の外環境への働きかけの行

動計測とは一義的には筋肉活動の計測ということ

であり，また，脳の内環境への働きかけのそれは，

ホルモン系や自律神経系の動態計測という意味で

ある．統合生物学がめざしているwhole bodyと

しての生体機能の解明においては，これらの計測

は可能な限り同時並列になされることが理想的で
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ある．

次に，生体情報の「解析」とは，生体情報の時

空間ダイナミクスを明らかにするために，一次デ

ータに数理的処理を施し，一次データからは直接

的には見えない情報を抽出するプロセスである．

画像解析や時系列解析のプロセスと言ってよい．

このプロセスでは，数学や物理学の手法，たとえ

ば，確率過程論，非線形動力学，統計力学などの

導入が重要となる．

計測と解析の先にあるものは，生体情報の「解

釈」のプロセスであり，バイオインフォマティク

スの核心部分である．解釈とは計測と解析の結果

得られる時空間ダイナミクスの解釈という意味で

あり，具体的には，メカニズムを説明する物理モ

デルや数理モデルの創生を意味する．良いモデル

は生理的・病理的状態の予測や個体レベルの行動

のデザインに結びつけることができる．従来の生

理学では，生体のサブシステムに関して何らかの

作業仮説を立て，その検証実験を逐次的に行うと

いう常套手段が取られてきた．そのため，機能の

解釈を階層をまたがって行うことは困難であっ

た．しかし，統合生物学では，遺伝子や細胞レベ

ルから行動レベルまでの広範囲にわたる生理学を

統合しなければならない．その際，同時進行して

いる各階層の現象を統合して解釈するためにモデ

ル化の手法が必須であることは想像に難くない．

筆者らは，細胞レベルや器官レベルの情報計測

と解析を行い，臓器の振る舞いや個体の行動を予

測したりデザインしたりすることができるような

数理的，物理的統合モデルを構築してきている．

まだ研究途上にあり確立されたものではないが，

統合モデルの有用性を示す例としていくつか紹介

させていただく．詳細についてはweb siteを参

考にしていただきたい［13］．

（1）脳単一ニューロン活動ダイナミクスを説明す

る相互結合型ニューラルネットワークモデル［7, 8］

脳の安定化機構に関わるアミン系やコリン系の

大域的役割に関する仮説，レム睡眠の解釈に関す

る仮説などがあらたに生まれた．

（2）体温調節系の枠組みの中に組み込んだ睡眠─

覚醒のシステムモデル［9, 10］

「ねむけ」の2相性パターンや，断眠時の「ね

むけ」の上昇と体温下降のダイナミクスがモデル

上で再現されるとともに，温浴や運動による体温

上昇後の「ねむけ」の予測や，理想的な夜勤スケ

デュールのデザインなどが可能になった．

（3）「ノンレム睡眠─レム睡眠─覚醒」リズムを

説明するニューラルネットワークモデル［11］

「ノンレム睡眠─レム睡眠─覚醒」リズムのニ

ューロンレベルでの脳幹機構の理解が進んだこと

の他に，ヒトの単相性睡眠と動物の多相性睡眠が

モデルのパラメータを変えるだけで再現すること

がわかった．

（4）心拍1/fゆらぎを説明する心臓血管系数理モ

デル［12］

心臓血管系が示す経験則としての心拍1/fゆら

ぎのメカニズムが単に血圧の制御規範に「寛容性」

を持たせることによって説明された．

5．結　　び

以上，バイオインフォマティクスは単なる手法

の学問ではなく，意味情報を求める目的指向の学

問であること，そしてそれは，統合生物学やフィ

ジオームが目指しているゴールと重畳しているこ

とについて説明したつもりである．生理学のゴー

ルは生体機能のメカニズムすなわち因果律の解明

にあることを我々は先人から教えられてきた．し

かし，遺伝子情報から個体行動を組み上げようと

する統合生物学においては，単一入力，単一出力

のシステム論ではなく，多状態，多入力，多出力

系のネットワークシステムモデルの構築が重要で

あり，そのダイナミクスが，遺伝子情報と個体行

動を結びつける鍵を握っているということを強調

したい．このような基本理念に根ざした統合生物

学的生理学は，ポストゲノム科学の時代に医学の

中心的存在として，健康医学や臨床医学の両者に

対して先見的な情報を発信し続けることができる

であろう．
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