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(1) 研究背景と研究目標 

 生物の最も基本的な原理はDNAからRNA(転写)がつくられ、RNAからタンパク質(翻訳)がつ

くられるという「分子生物学のセントラルドグマ」である。最近の研究によりRNAの量とタ

ンパク質の量は単純に比例するわけではなく、「翻訳」段階で多くの制御を受け最終的に産生

するタンパク質量を緻密に制御していることが分かってきた。本研究室では次世代シークエン

サーを使った網羅的解析と古典的生化学の手法を組み合わせ、生物の基本原理たる「翻訳」の

詳細な理解に挑戦している。特に、細胞内の翻訳を網羅的に計測する技術としてribosome 
profiling法がある。この手法を基盤に、広く生物応用し、多様な生命現象で生じる多彩な翻訳

制御を理解したい。 
 
(2) 2019年度成果と今後の研究計画（中長期計画2025年度まで） 

植物における翻訳制御 
 植物は自由に移動できないからこそ、環境変化に自在に応答し、遺伝子発現を巧妙に制
御する。理化学研究所環境資源センター合成ゲノミクス研究グループ松井研究室と共同で
研究を行い、植物が光に応答し、翻訳をダイナミックに変化させることを明らかにした (発
表論文 2, 4)。特に、これまで見過ごされてきた翻訳領域をlong no-codingを含む多数の
RNAから発見した (発表論文 2)。 
 
翻訳共役的なmRNA分解の理解 
 近年、細胞内のmRNAの分解が実はそのmRNA上の翻訳の動態に依存しており、特に、
optimalなコドンをもつmRNAほど安定であり、逆にnon-optimalなコドンをもつmRNAは
より分解されやすい、ということがわかってきた。これまでの知見は、多くは酵母に限ら
れていたが、京都大学医学系研究科竹内研究室との共同研究によりほ乳類細胞でも同様の
現象があることを明らかにした (発表論文 3)。 
 
Heroタンパク質群の発見 
 東京大学定量生命科学研究所泊研究室と共同でHero (Heat-resistant obscure) proteinと
呼ばれる新規タンパク質群を発見した (発表論文 1)。これらは既存のタンパク質の概念を覆
し、熱によっても変性しない。また、他のタンパク質等による酵素活性を維持する、神経
変性疾患の原因になるタンパク質アグリゲーション形成を阻止する、などといった機能を
もつ。また、生体ショウジョウバエ中では神経変性疾患の予防や寿命が伸びる、などとい
った驚くべき作用があることがわかってきた。Heroタンパク質は細胞の環境を整える因子
であると考えられる。 
 
今後の研究計画 
 Ribosome profiling等のRNA/翻訳を対象にした手法は非常に強力であるが、その一方で
限界もある。そこで既存の手法を改善し、感度、精度、ハイスループット、特異性の高い
技術を開発することを目指す。RNA結合タンパク質の近傍にあるRNAを特異的に標識する
ことのできる技術の開発 (発表論文 4)はその一環といえる。また、Heroタンパク質には未だ
機能未知な部分が大きく、その詳細を理解したい。 
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