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研究成果の概要（和文）：糖鎖機能解明のための機械学習モデル開発にあたり、事前に学習するモデルのトポロ
ジーを決定する必要があり、そのため、入力された糖鎖構造のマルチプルアラインメントを行うアルゴリズムを
開発することになった。MCAWツールを開発し、これ自体を用いて糖鎖の機能解明が可能であることが明らかにな
り、MCAWを用いた解析を行うことにした。解析には糖鎖アレイなどの技術から得られた糖鎖と糖鎖を認識するタ
ンパク質間の結合親和性情報を用い、MCAWで解析した結果、文献と一致する結果を得ることができた。今後は解
析した結果をデータベース化し、糖鎖のプロファイルを検索可能にする予定である。

研究成果の概要（英文）：In order to develop a machine learning model for understanding glycan 
function, it was necessary to first determine the topology of the pattern to learn from glycan data.
  Thus, it became necessary to develop a multiple glycan alignment algorithm, which we called MCAW. 
 From this we realized that it was possible to use MCAW directly to analyze glycan function from 
technologies such as glycan arrays.  Therefore, we proceeded to analyze such experimental data using
 MCAW.  We used the high-affinity glycans of glycan-binding proteins as input to MCAW.  As a result,
 we found that MCAW was able to produce glycan recognition patterns that have been confirmed in the 
literature, in addition to other patterns that were not necessarily found readily.  Thus we show 
that MCAW was able to produce results based on the experimental data.  We are working on developing 
a glycan profile database based on these analytical results.

研究分野：糖鎖インフォマティクス
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図１：糖鎖の木構造は糖結合の種類によって
順序付きの兄弟関係を含む。
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アを計算するために様々なパラメータを要
する。生物学的に妥当なアラインメントを得
るためのパラメータを設定し、
データの解析を行った結果、文献の結果と一
致するアラインメントを得ることができた。
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新たに高効率な確率モデルを開発すること
であった。またこの新たなモデルで
糖鎖アレイデータベースを解析し、糖鎖の認
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 このツールは現在 RINGS 上で公開され
ており、無償で利用することが可能となって
いる。また、このツールは研究者がデータ解
析を容易にするための Web API も提供し
ている。これにより、今後研究者が大規模な
糖鎖の構造解析を行う際に、利用しやすい解
析環境を提供することができると考えられ
る。 
 加えて、TED-MCAW は木編集距離をベー
スにしたアルゴリズムであるため、糖鎖構造
同士の距離を直接計算することができる。こ
の特性を利用し、今後糖鎖構造データベース
における糖鎖構造の検索エンジンへと組み
込むなどの応用ができることが期待できる。 
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