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研究成果の概要（和文）： 

塩基性アミノ酸の連続配列を含有するヒト遺伝子が 267 種あることをバイオインフォマッティク
ス解析によって見出した。この結果は、塩基性アミノ酸の連続配列による翻訳抑制現象が、全遺
伝子の約 0.7％に相当する遺伝子の発現制御に利用されていることを示唆している。これらの代
表的遺伝子について、レポーター解析システムを構築した。さらに、ＨＩＶウイルス遺伝子であ
るＴＡＴにも塩基性アミノ酸の連続配列が含まれて入ることが判明した。しかしながら、ＴＡ
Ｔの発現制御に塩基性アミノ酸の連続配列は関与しないことが分かった。 
 
研究成果の概要（英文）： 
 Bio-infomatic analysis revealed that human genome encode 267 genes which harbor 
basic amino acid repast. This suggests that 0.7% of all human genes are regulated by 
basic amino acid repast-mediated translational repression. To investigate this idea, 
several reporter genes encoding basic amino acid repast sequence were constructed 
and tested. Moreover, we found that TAT gene encoded in HIV genome also encodes 
basic amino acid repast. However, basic amino acid repast of TAT gene is not involved 
in translational repression-mediated gene regulation.  
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１．研究開始当初の背景 

申請者は、終止コドンを欠失した異常メッセ
ンジャーＲＮＡ（nonSTOP mRNA）の翻訳
抑制現象を解析する過程で、リボソームが
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nonSTOP mRNA の３’側末端のポリアデニ
ル 配 列 上 で 停 止 し 、 そ の 結 果 と し て
nonSTOP mRNA からの蛋白質発現が抑制
されることを見出した（Akimitsu N. et al. 

(2007) EMBO J.）。その後の解析から、この
翻訳反応の停止の原因は、ポリアデニル配列
の翻訳によってリジン（ＡＡＡトリプレット
コドンによりコードされるアミノ酸）が 7 残
基以上連続した配列として産生されること
が、リボソームによる翻訳反応を特異的に停
止させるためであることが分かった（未発表
データ）。さらに、リジンと同じ塩基性アミ
ノ酸であるアルギニンの連続配列もリボソ
ームの翻訳反応を停止させた。一方、グルタ
ミンなどの非塩基性アミノ酸の連続配列は
翻訳停止を引き起こさなかった。これらの結
果から、塩基性アミノ酸の連続配列がリボソ
ームと特異的に相互作用して翻訳反応を強
制的に停止させていると考えられた。 

 

２．研究の目的 

 塩基性アミノ酸の連続配列がリボソーム
と特異的に相互作用して翻訳反応を強制的
に停止させているかについて検証すること。 

 

３．研究の方法 

塩基性アミノ酸連続配列をコードする内
在性ヒト遺伝子について翻訳抑制の有無を
解析し、塩基性アミノ酸の連続配列がヒト遺
伝子の発現制御に利用されているか否かの
検証をレポーター遺伝子の構築とその解析
によって実施する。また、バイオインフォマ
ッティクスも援用する。 
 
 
４．研究成果 
ＨＩＶ(human immunodeficiency virus)ウイ
ルスの転写活性化タンパク質 (TAT)は塩基
性アミノ酸の連続配列を含有している。 TAT 
タンパク質 は HIV LTR の初期転写産物上 の
TAR 配列に結合してその転写を促進する。Tat
は転写以外にも関わっていることがわかっ
ており、ウイルスの増幅に欠かせない重要な
タンパク質である。従って、 TAT タンパク
質の発現制御機構を理解する事は HIVウイル
スの増殖制御機構を理解し、新規 HIV ウイル
ス薬を開発するために貴重な情報を提供す
ることが期待される。本研究では、このＴＡ
Ｔ遺伝子中の塩基性アミノ酸の連続配列が
翻訳を抑制するか否かを調べるため、ＴＡＴ
遺伝子の塩基性アミノ酸の連続配列をコー
ドするＯＲＦをルシフェレースレポーター
遺伝子の３’側に連結し、翻訳抑制の有無を
調べた。その結果、ＴＡＴ遺伝子における連
続塩基性アミノ酸コード配列は翻訳抑制を
引き起こさないことを見出した。 

次に、塩基性アミノ酸の連続配列による翻

訳抑制を介した遺伝子発現制御がヒトゲノ
ム上にコードされる遺伝子の発現制御にお
いて重要な役割を果たしているかを調べる
事にした。ヒトゲノム中にコードされる遺伝
子についてバイオインフォマティクス解析
した結果、塩基性アミノ酸の連続配列をコー
ドする遺伝子として 267個のヒト遺伝子を同
定した。これらの内、代表的な遺伝子につい
て、翻訳抑制の有無を調べるためのレポータ
ー遺伝子を構築し、これらのレポーター遺伝
子の翻訳抑制の有無を調べる系を構築でき
た。 
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