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Nliまじめに
２０世紀後半に始まったヒトケノムプロジェクトも

つい#こ終了の段階にまできている、Ｗをits”とCrkkが

ゲノムの実体であるＤＮＡの構造《二重らせん構造）

を解明して以来，誰がこのような急速な科学の発展を

予測したであろう．同プロジェクトが我々に与えた影

響は計り知れないことは言うまでもないが､ヒトケノ

ム配列の決定により今まで原職不明だった神経難病の

責任遺伝子や関連遺伝子が解明される日も近いかもし

れない、実際，ＤＮＡアレイのように短時間で大多数

の遺伝子の動きを同時に見ることができる技術も進歩

し，既にさまざまな疾患における遣綴子発現の解析が

数多く報告されており，遺伝子発現プロファイリング

も可能となりつつある．また患者の体質に合わせた治

療が求められている現在，テーラーメード医療の確立

に向けたSNP（S弧gleNucleotidePoIymorphism）プロ

ジェクトも着々と進められており，本格的なポストゲ

ノム時代に入ったと言える．

１．プロテオーム解析の現状と問題点

ポストケノム時代における我々の使命は，疾患時に

どのような遺伝子がどのように発現するのか，さらに

は合成された蛋白質がどのような機能を果たしている

かという問題を解明することであろう。DNA,ＲＮＡレ

ベルにおける解析は上述した通り，急速に技術が進歩

していることは言うまでもない．しかしながら，特に

真核細胞においてはｍＲＮＡの発現量と蛋白質の発現

量に必ずしも相関性が見られないこと，合成された蛋

嵐質は糖鎖修飾，リン酸化や分解酵素による切断など

さまざまな翻訳後修飾を受けること(こより，その蛋白

としての機能を発揮することができる．したがって，

ポストケノム時代を迎え〆蛋白質レベルでの解析（プ

ロテオーム解析〉はなくてはならない技術となりつつ

ある“現在のところ，プロテオーム解析の主流は二次

元電気泳動法による解析がほぼ唯一の手法といえる、

検出法にもよるが，約2,000個程度の蛋白質のスポッ

トを１枚のゲル上に容易に検出することができる．こ

の検出される蛋白質のスポットは細胞内の状況に応じ

て生じる発現量の変化や修飾による変化を反映してお

り，このようなアプローチにより病態に関連した新し

い蛋白質が見出された例も既に報告されている”しか
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