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滞在の目的 

  今回私が滞在を希望する MDC の N. Rajewsky 研究室では、主に動物の遺伝子発現制御機構をバ

イオインフォマティクスの手法と実験生物学の手法の両方を用いて解析している。特に彼らは、small 

RNA や RNA 結合タンパク質による翻訳後調節に焦点を当てて研究している。これらを明らかにする

ために、現在までに主に以下のような研究成果がある。 

・コンピューターによる microRNA のターゲット予測手法の開発[1, 2, etc.] 

・microRNA の発現抑制の研究[3] 

・転写因子と microRNA による遺伝子発現制御の進化研究[4] 

・microRNA を同定するためのアルゴリズムの開発[5, 6] 

・C. elegans の網羅的な 3’ 非翻訳領域の同定[7] 

・RNA 結合タンパク質の結合部位の同定と機能解析[8, 9] 

  私は或る動物種の 3’非翻訳領域の進化研究を行っているが、私が所属している研究室には RNA や

3’ 非翻訳領域についてのエキスパートがおらず、研究を手さぐりで行わざるを得ない状況にある。今

回の滞在によって、私の研究課題について有益な議論が行えることは間違いなく、それにより研究が

大幅に進捗することが期待できると考え、N. Rajewsky 研への研究滞在を強く希望する次第である。

  また、私は修士課程で実験生物学を修め、博士後期課程でバイオインフォマティクスを勉強中で

ある。将来的には、情報処理技術を身に付けた多くの実験生物学者が台頭してくることは想像に難く

ない。現在の研究室はバイオインフォマティクスのみ行える環境であるが、N. Rajewsky 研は上述の

様に研究室内に、バイオインフォマティクスと実験生物学の両方の手法を行える環境が整い、数々の

成果を上げている。このような体制をもつ研究室は日本でも数少ない。研究室をどのようにマネージ

メントしたらこのような効率的なアウトプットが得られるのかを勉強し、今後のキャリアの参考にし

たいと考えている。 

 

  研究計画 

  mRNA の安定性、翻訳効率や細胞内局在に関する制御は、mRNA 上の 5’、3’非翻訳領域に存在

するシスエレメント等が多くを担っている。特に 3’非翻訳領域はポリ A 部位、RNA 結合タンパク質

の結合部位、microRNA の結合部位など多くのモチーフを持っている。また、さまざまな生命活動に

おいて microRNA による遺伝子発現制御が行われており、その重要性から、microRNA のターゲット

である 3’非翻訳領域に注目が集まっている。近年、線虫で網羅的な完全長 3’非翻訳領域の同定が行

われ、一つの遺伝子が複数の 3’非翻訳領域をコードしており、発生の過程や年齢によって 3’非翻訳
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領域を使い分けているなど様々な報告がなされた[7]。これらの知見から、私は研究対象に 3’非翻訳

領域を選んだ。 

上述の通り、現在私は或る動物種の 3’非翻訳領域の進化研究を行っており、滞在先では以下の戦

略で研究を進める予定である。 

或る動物種の変異体と野生株のゲノムを、それぞれデータベースから取得し、3’ 非翻訳領域の

抽出を行う。コントロールとしてイントロン、タンパク質翻訳領域(CDS)（、遺伝子間領域）の抽出も

行う。以降の解析には変異体と野生株各々の 3’ 非翻訳領域とコントロールを用いる。 

(1) SNP と InDel をマッピング、カウントする。 

(2) SNP と InDel がマップされた部位が、microRNA の結合部位、RNA 結合タンパクの結合部

位あるいはポリ A 部位と重なるかどうか、コンピューター予測などの手法を用いて解析する。 

(3) 上流の遺伝子情報から、gene ontology を用いて遺伝子を機能分類する。 

(4) (1)～(3)の情報を用いて統計解析を行い、結果に有意差があるかどうか検討する。 

以上の結果から、野生株と比べて変異体において、3’非翻訳領域に特に偏って変異が蓄積してい

る遺伝子群を導き出すことができると期待される。この解析から導きだされた遺伝子群は、変異体に

おいて野生株と比べて特に遺伝子の発現量が変化している可能性があり、今後のトランスクリプトー

ム解析の試金石となる。 

さらに、CDS に入った non-synonymous SNP や nonsense mutation の遺伝子群と比較すること

で、同様の遺伝子群の 3’ 非翻訳領域もまた配列変化を起こしやすいのか。もしくは全く異なる遺伝子

群の 3’非翻訳領域が配列変化を起こしやすいのかが分かり、3’非翻訳領域の進化について新たな知

見を得ることができると期待される。 
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