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研究成果の概要（和文）：ヒト染色体セントロメア領域を構成するSatellite I領域から産出されるノンコーディングR
NAであるSatellite I RNAについて、その機能を解析した。Satellite I RNAをノックダウンした細胞では染色体分離の
異常を示す。このRNAには染色体分離のキー因子であるAurora Bが結合し、そのリン酸化活性とセントロメアへの局在
を制御されることを見出した。
　Satellite RNAに結合する因子を探索するため、Satellite RNPをプルダウンし、ともに沈降してきた因子を質量分析
で同定した。そのうちRBMXのノックダウンは染色体分離の異常の表現型を示した。

研究成果の概要（英文）：Satellite I RNA is noncoding RNA transcribed from human centromeric repetitive seq
uence. Depletion of this RNA caused the abnormal nuclear morphology due to defects in chromosome segregati
on. We founded that Aurora kinase B, a key factor of chromosome segregation binds to this RNA. Aurora B wa
s regulated kinase activity and localization through binding to this RNA. To identify interaction factors 
to satellite I RNA, we performed pulled down of Satellite I RNA. Several interactors were identified from 
pulled down products by LC/MS analysis. Depletion of RBMX, one of interaction protein, showed phenotype of
 defect in chromosome segregation.  
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様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 
  

 トランスクリプトーム解析のひろがりに

より、タンパク質をコードしない多数のノン

コーディング RNA（ncRNA）の存在が明らかと

なり、その機能についての研究が進められる

ようになっていた。 

 ヒト染色体セントロメア領域は、反復配列

に富む構造から成り、そこから ncRNA が産出

されていることは報告されていたが、その機

能は明らかではなかった。 

 分裂酵母において、セントロメア領域から

産生される ncRNA と RNAi 因子が、この領域

のヘテロクロマチン形成に関与することが

明らかになっており、ヒトのセントロメア由

来 ncRNA にも、セントロメア領域においてな

される制御への何らかの関与が予想された。 

 研究代表者はアンチセンスオリゴを用いて

ヒトセントロメア領域由来 ncRNA(サテライ

ト I RNA)のノックダウンに成功し、ノックダ

ウン細胞が葡萄状房様小核(Grape shape 

phenotype)と呼ばれる、一つの細胞が無数の

小核を持つ異常な核の形態を示すことを明

らかとし、この RNA に染色体分離過程に関わ

る何らかの機能が有ることを掴んでいた。 

 
 
２．研究の目的 
  

 本研究では、ヒトのセントロメア領域から

産生される ncRNA の機能、特に染色体分離過

程への役割について、その分子メカニズムを

明らかにすることを目指した。またこの RNA

に結合する因子を同定し、それら因子の染色

体分離過程への機能を調べると共に、セント

ロメア由来RNAをコアとしたRNA-タンパク質

複合体が制御する新しい染色体分離メカニ

ズム像を解明することを目的とした。 

 
 
３．研究の方法 
  

 HeLa 細胞から回収した RNA から、RT-PCR

によりサテライト I RNA を簡便に検出するこ

とに成功した。 

 サテライトI RNA の生体内での機能を解析

するため、HeLa 細胞を用いて、サテライト I 

RNA に対するアンチセンスオリゴを導入する

ことで、この RNA をノックダウンした。 

 サテライトI RNA ノックダウン表現型の形

成過程を調べるため、Histone H2B-GFP 発現

HeLa 細胞で RNA をノックダウンし、Grape 

phenotype が形成される様子をタイムラプス

解析により追跡した。 

 染色体分離のキー因子として知られる

Aurora B を RNAi によりノックダウンした。    

 AuroraB のサテライト RNA との結合の有無

を調べるため、抗 Aurora B 抗体を用いた免

疫共沈を行った。 

 サテライト I RNA ノックダウン時における

Aurora B の細胞内局在への影響を、Aurora B

の抗体染色により精査した。また Aurora B

のリン酸化活性への影響もウエスタン解析

により精査した。 

 サテライト I RNA 結合因子を同定するため、

アンチセンスオリゴを用いて、サテライト I 

RNA をプルダウンしサテライト RNP を精製し

た。RNA と共にプルダウンしてきたタンパク

質因子を質量分析にかけ、サテライト I RNP

構成成分候補として同定した。そのうちの一

つRBMXについて、RNAiによるノックダウン、

免疫共沈を行い、サテライト I RNA との関係

を考察した。 

 
 
４．研究成果 

 ヒト染色体セントロメア領域（図 1A）から

産生されるノンコーディング RNA、サテライ

ト I RNA の機能を解析するため、まずはこの

RNA の検出を試みた。RT-PCR により簡便に検

出する系を確立した（図 1B）。細胞分画およ

び FISH 解析の結果、この RNAは細胞の核内、

とくにセントロメア領域に輝点を形成して



局在することが明らかとなった（図
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