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「インスリン作用のシステム生物学」	
シグナル伝達ネットワークの本質のひとつは、多彩な入力の情報を限られた種類の分子にコードすることにある。私たちは分子活性
の時間パターンに入力情報がコードされることにより多彩な生理機能を制御する「時間情報コード」を提唱しており、この概念に基づい
てインスリンシグナリングによる生体のホメオスタシスの解析を行っている。	

	
血中インスリン濃度は、食後の一過性の分泌や、空腹時の低濃度の持続性分泌など複数の異なる時間波形があり、それぞれの時間

パターンに応じて異なる代謝作用を示すことが知られている。私たちは、インスリンの波形に埋め込まれた複数の情報が、インスリン
作用において中心的な役割を担っているAKTの時間パターンにコードされ、下流のシグナル分子がそれらの情報をネットワーク構造や
kineticsの違いによりデコードすることで、インスリン波形が下流のシグナル分子や代謝を個別に制御していることを見出した（ボトムア
ップアプローチ）。これらの細胞レベルの解析に加え、神戸大学小川博士らとの共同研究によりヒトでの血糖値とインスリン分泌の時
間パターンの関係性の解析も行っている。さらに、インスリン作用のリン酸化プロテオミクスとメタボロミクスのトランスオミクス計測を

行い、インスリンによるリン酸化を介した代謝制御のグローバルネットワークの再構築に成功している（トップダウンアプローチ）。	
	
本セミナーでは、二つの異なるアプローチを用いたインスリン作用のシステム生物学の解析を題材に、時間パターンによる生体のホメ

オスタシスの原理に迫る。	
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