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研究成果の概要：独自に開発した RNA 構造アライメントのための遺伝的アルゴリズム

（Cofolga2）と並列計算システムを用いて、酵母菌 S. serevisiae とその近縁種 6種
の間でペアワイズ RNA 構造アライメントによる配列比較を行い、新規非翻訳 RNA 候補

の網羅的予測を行った。配列類似度の低い（50％以下）アライメントを予測の対象と

し非翻訳 RNA 候補を非タンパク質遺伝子コード領域から 714 個、タンパク質遺伝子コ

ード領域から 1,311 個予測することができた。 
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１．研究開始当初の背景 

 
（１）相次ぐ新規ＲＮＡ種の発見により、非

翻訳ＲＮＡ（non-coding RNA、ncRNA）が重

要な役割を担っていることが示されてきた。 

（２）これまでのところシュードノット構造

を持たない新規非翻訳ＲＮＡの予測が続々

と報告されている一方で、シュードノット構

造を持つ非翻訳ＲＮＡ遺伝子の網羅的予測

についての報告はほとんどなされていない。

このため、未発見のシュードノット構造付き

非翻訳ＲＮＡがゲノム配列内にまだ存在し

ている可能性は極めて高く、その発見は今後

国際的な競争となることが予想される。 
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（３）蛋白質遺伝子の場合と同様に、ＲＮＡ

遺伝子の発見のためにはバイオインフォマ

ティクスを利用することが必須であり、国際

的なＲＮＡ遺伝子発見競争に打ち勝つため

には、シュードノット構造を持つ新規非翻訳

ＲＮＡの発見が可能な高効率・高精度ＲＮＡ

遺伝子予測法を確立することが急務といえ

る。 

 
２．研究の目的 

 
ペアワイズな比較ゲノムアプローチ（２生物

種のゲノム配列を比較し、共通に存在するＲ

ＮＡを見出す方法）による非翻訳ＲＮＡ遺伝

子予測システムを構築し、真核生物ゲノム配

列（線虫ゲノム、酵母ゲノム）からシュード

ノット構造を持つ新規非翻訳ＲＮＡを実験

に先駆けて予測することを目的とする。 

 
３．研究の方法 

 

（１）遺伝的アルゴリズムを利用した構造的

RNA 配列アライメントプログラム（Cofolga2）

の開発。 

 

（２）Cofolga2 とサポートベクターマシーン

による非翻訳 RNA 候補予測システムの開発。 

 

（３）構築した新規非翻訳 RNA 候補予測シス

テムにより真核生物における比較ゲノムを

行い、新規非翻訳 RNA 候補の網羅的予測を行

う。 

 

４．研究成果 

 

（１）遺伝的アルゴリズムを利用した構造的

RNA 配列アライメントプログラム（Cofolga2）

の開発に成功した。Cofolga2 アルゴリズムで

は、独自に開発したシュードノット構造への

適用が可能な目的関数を利用してペアワイ

ズアライメントの最適化を行うことを一つ

の特徴とする。アルゴリズムの詳細は単著論

文として BMC Bioinforamtics 誌に掲載され

た。 

 

（２）Cofogla2 プログラムを中心とした新規

非翻訳 RNA 候補予測システムを利用して、酵

母菌 S. serevisiae とその近縁種 6種の間で

ペアワイズ RNA構造アライメントによる配列

比較を行い、新規非翻訳 RNA 候補の網羅的予

測を行った。従来広く用いられている配列類

似度によるアライメントに基づく予測手法

では高い精度で RNA遺伝子予測を行うことが

困難な、配列類似度の低い（50％以下）アラ

イメントを予測の対象とした。独自にトレー

ニングしたサポートベクターマシーンに、配

列比較により得られた RNA構造アライメント

のアライメントスコアやアライメント長、塩

基組成などを特徴ベクトルとして入力する

ことにより非翻訳 RNA の判定を行った。その

結果、S. serevisiae のゲノム配列から、比

較ゲノムによる非翻訳 RNA 予測の従来手法

（RNAz、QRNA）では予測されておらず、かつ

既知非翻訳 RNA配列と塩基位置の重なりや塩

基配列の類似性を示さない新規非翻訳 RNA候

補を非タンパク質遺伝子コード領域から 657

個、タンパク質遺伝子コード領域から 1,266

個予測することができた。これらの予測結果

は単著論文として BMC Bioinforamtics 誌に

掲載された。 
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