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研究成果の概要（和文）：ゲノムの非コードDNA中のインスレーターが隣接する遺伝子間の干渉を防ぐことは、ゲノム
の適正な機能発現に重要である。本研究では、バフンウニで同定されたArsインスレーターの活性にはDNAの物理的特性
が重要であること明らかにした。また、人工合成したトリヌクレオチドリピートの物理的特性を解析し、ATTリピート
の特性がArsインスレーターの特性と類似していることが明らかになり、ヒトゲノムChIP-seqデータの数理的な解析か
らAATリピートの周辺部には整列したヌクレオソームが配置されることも示唆された。本研究の過程ではさらに、塩基
配列に依存した構造を反映したDNAの弾性ネットワークモデルを構築した。

研究成果の概要（英文）：Boundary sequences within non-coding region of genomes are important elements to 
ensure the proper gene structure and expressions by blocking inappropriate interactions between 
neighboring genes. In this research, we showed that physical properties of DNA molecule play an important 
role in the activity of the Ars insulator, which was identified in sea urchin arylsulfatase gene. In 
analyses of DNA physical properties of artificially synthesized trinucleotide repeats revealed that the 
property of AAT repeat is similar to that of the Ars insulator. Furthermore, mathematical analysis of 
ChIP-seq data suggested that surrounding sequence of AAT repeats may have regularly spaced array of 
nucleosomes. Moreover, during the process of this research, we constructed simple elastic network models 
for exhaustive analysis of long double-stranded DNA dynamics with sequence geometry dependence.

研究分野：分子生物学

キーワード： 非コードDNA　インスレーター
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１．研究開始当初の背景
 
ゲノムの非コード
ターが隣接する遺伝子間の干渉を防ぐこと
は、ゲノムの適正な構成と機能発現に重要な
要素である。また、非コード
な反復配列が存在しており、そのほとんどは
機能未知である
Disease
な振舞いが疾患を引き起こす例も数多く知
られている。
ついては
インスレーター活性の両方を有するという
報告もある
たArs
きた。これまでに解析により、
ーター
する性質をもつことを明らかにし
 
２．研究の目的
 
本研究課題では、
様々な反復配列についてヌクレオソーム形
成能を含めた物理
物理的特性とインスレーター活性との相関
を調べることにより、非コード
ゲノム区画化の本質的機構を理解
を目的とする

 
３．研
 
インスレーター活性（
性）を
SV40
シフェラーゼ発現系を
列の物理的特性およびインスレーター活性
を解析するために、様々な物理的特性をもつ
トリヌクレオチドリピートを人工合成した。
これらの反復配列および
について
解析した。
ては、ウニ胚からの核抽出液を用いたゲルシ
フト分析により結合タンパク質の解析を行
った。
 
４．研究成果
 

HeLa
定するために、
ーター
し、エンハンサー／プロモーター
の DNA
SV40
が近いと正確な活性測定が出来ないことが
明らかとなったため、両者の距離を約
すことにより安定な活性測定系を作製した。
この新しい活性測定系で
ターのコア配列
性を有することが確認された。
ゲルシフト分析により
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整列したヌクレオソームが配置される傾向
があることなどが明らかになった（図３）。 

 

 
図３. ヒトゲノム中の AATリピート周辺に
おけるヌクレオソーム配置の解析 

 
また本研究の過程で、塩基配列に依存した
構造を反映した DNA の弾性ネットワークモ
デルを構築した。 
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