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研究成果の概要（和文）： 

本研究課題では RNA の転写後修飾に着目し、RNA が関与する遺伝子発現調節機構と高次生命
現象の探索と解明を目標とした。特に、マウス精巣に発現する piRNA の末端が 2’O メチル化修
飾されていることを見出し、そのメチル化酵素の機能解析を行った。mRNA の修飾に関しては、
ヒトの脳において大量に存在することが知られているイノシン化修飾に着目した。イノシン特
異的な化学修飾と逆転写 PCR を組み合わせた手法（Inosine Chemical Erasing 法）を開発し、成
人ヒト脳由来 RNA に含まれる新規イノシン化部位を 16,000 箇所以上同定した。さらに ICE 法
と deep sequencing を組み合わせた新規手法 ICE-Seq を考案し、ゲノムワイドにイノシン化部位
の探索を開始した。 

 

研究成果の概要（英文）： 
This project aimed to study post-transcriptional regulation associated with RNA modifications 
responsible for higher order biological processes. We found that piwi-interacting RNAs 
(piRNA) expressed in mouse testis have 2’-O-methylation at their 3’ termini, and characterized 
the methyltransferase responsible for this modification. Concerning mRNA modifications, we 
took notice on inosines that are abundantly introduced in RNAs from human brain. We have 
established a biochemical method, named “inosine chemical erasing (ICE)”, to directly identify 
inosines on RNA strands. We have mapped more than 16,000 novel sites of inosines in human 
brain transcriptome. Furthermore, we have started a project of genome-wide identification of 
inosine sites by using the ICE-method combined with the deep sequencing (ICE-Seq). 
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１．研究開始当初の背景 

遺伝子の発現調節機構は生命を理解する上で

最も重要な課題の一つであり、発生や分化さ

らには疾患に伴う細胞の状態変化と遺伝子の

発現状況には密接な関係が存在する。転写調

節はその根幹を担うものとして注目されてい

るが、近年のトランスクリプトームやプロテ

オームなどの網羅的な解析から、mRNAとタン

パク質の発現プロファイルが必ずしも一致し

ないという事実や、マイクロRNAやアンチセン

ス RNA な ど に 代 表 さ れ る 非 コ ー ド

RNA(non-coding RNA, 以下ncRNA)による様々

な発現調節機構の発見により、転写後の調節

機構の存在が遺伝子発現において、もう一つ

の重要な要素であることを示唆している。RNA

は転写後に様々な修飾を受けて成熟し、はじ

めてその本来の機能を発揮することができる。

これまでに知られているRNA修飾は100種類を

超えている。RNA修飾はmRNAやあらゆるncRNA

に普遍的に存在し、RNAが機能する上でこれら

の修飾は見過ごすことのできない重要な質的

情報である。RNA修飾の果たす役割としては、

細胞内局在の決定、立体構造の安定化、RNA

結合タンパク質との相互作用、遺伝情報の修

飾と解読などが知られているが、その機能と

生合成過程には未解明な部分が多く残されて

いる。これまでに研究代表者は、細胞内に存

在する微量RNAを単離精製する技術の開発や、

高感度質量分析法を用いて単離したRNAを直

接解析する手法を開発し、RNA修飾の生合成過

程や高次生命現象に関する研究を行ってきた。

特にヒトミトコンドリアtRNAに存在する新規

のRNA修飾の発見と、その転写後修飾の欠損、

更にはそれに伴う遺伝暗号解読異常が、ミト

コンドリア脳筋症の根本原因であることを見

出してきたが、この例はRNAの修飾異常が疾患

の原因であることを示した世界で初めての例

である。また、RNAの細胞内局在が転写後修飾

の化学構造の違いによって決定されることも

明らかにしてきた。また、RNA修飾の生合成遺

伝子を網羅的に探索するために、リボヌクレ

オーム解析を開発し、大腸菌および酵母の機

能未知遺伝子群より多くの新規遺伝子を同定

することに成功している。すでにそのうちの

いくつかに関しては機能解析と試験管内での

RNA修飾の再構成に成功し、構造生物学的およ

び生化学的なアプローチからRNA修飾反応の

分子機構を解明している。これらのRNA修飾遺

伝子のホモログはヒトにも存在し、ミトコン

ドリアに局在するチオウリジン修飾酵素の変

異がヒトの難聴を引き起こすリスクファクタ

ーになっていることを見出している。 
 
２．研究の目的 
研究代表者は本課題において ncRNAの質的な
側面、特に RNA の転写後修飾に着目し、RNA
が関与する遺伝子発現調節機構と高次生命
現象の探索と解明を目標とした。具体的には、
(1)piRNA の末端修飾の解析と機能解析、
(2)mRNA 修飾の網羅的探索と機能解析、(3)
ヒト RNA 修飾遺伝子の解析と RNA 修飾異常に
起因する疾患の探索を行う。 
 
３．研究の方法 
piRNA(piwi-interacting RNA)は精巣特異的
に発現する約 30 塩基の ncRNA である。piRNA
は精子形成に必須な Piwi ファミリータンパ
ク質(MIWI や MILI)に結合して存在し、細胞
質のポリソーム画分に局在することから、特
定の mRNA の翻訳制御に関わっていることが
示唆されている。piRNA はいくつかの染色体
領域の片方の鎖由来の配列から由来し、その
生合成機構には未解明な点が多く残されて
いる。Piwi ファミリーは RNAi マシナリーの
Argonaute タンパクと同じカテゴリーに属す
ることから、piRNA-Piwi タンパク質複合体は
RNA 干渉と類似の機構で作用している可能性
もある。研究代表者らは、高感度質量分析法
を用いて、マウス精巣由来の piRNA を解析し
たところ、ほとんどすべての piRNA の 3’末
端が修飾されていることを見出した(未発
表)。本課題では、この修飾構造の決定と、
修飾酵素の探索および生合成機構の解明を
行う。具体的には、マウス精巣から piRNA を
調製し、当研究室で開発された往復循環クロ
マトグラフィーで複数の piRNA を単離精製し、
キャピラリ LC ナノ ESI 質量分析法で修飾構
造の決定を行う。修飾酵素に関しては類似の
化学構造を有する既知の RNA 修飾酵素のホモ
ログの探索や、精巣のライセートを用いた修
飾活性を指標に酵素の精製を試みる。最終的
には piRNAの修飾が精子形成にどのように関
わっているかの詳細を解明していく予定で
ある。 

mRNA には 5’末端のキャップ構造と近傍の
2’O-メチル化修飾(Nm)が古くから知られて
いる。また、バイオインフォマティクス的手
法を用いた cDNA の比較解析から、mRNA 中に



イノシン(I)修飾が、大量に存在している可
能性が指摘されている。しかし多くの場合、
SNP であったり、偽遺伝子由来のシグナルで
あったり、シーケンスのエラーなど不確定な
要素が多く、きちんと同定されていないのが
現状である。研究代表者らは、イノシン特異
的化学修飾と逆転写 PCR法を組み合わせた手
法により個々のイノシン修飾を確実にかつ
定量的に同定する方法(ICE 法：inosine 
chemical erasing)を開発した。ICE 法による
解析から、イノシン化効率が 60％以上の箇所
に関しては、cDNA の比較解析から A/G 混在の
シグナルとして見えているのに対し、60％未
満の箇所に関しては、cDNA の比較からは見出
すことができないことが判明した。したがっ
て、このようなウェット解析で実験的にきち
んと同定する必要がある。最終的には、約 2
万箇所以上のイノシン化部位が存在してい
ると考えられるが、本課題ではできるだけた
くさんのイノシン化部位を同定し、RNA エデ
ィティングデータベースの構築を目指す。こ
れまでの解析でイノシン修飾はmRNAの3’UTR
に多く存在することから、これらが、マイク
ロ RNA による認識を制御する可能性について
検証していきたい。 
 

４．研究成果 

マウス精巣から調製した piRNA を LC/MS を
用いて詳細に解析したところ、3'末端が 2'O
メチル基で修飾されていることを明らかに
した(NSMB, 2007)。また、塩見研究室（慶大
医）との共同研究を行い、ショウジョウバエ
の piRNA の 3’末端も 2'O メチル基で修飾さ
れていることを明らかにした。更にそのメチ
ル化酵素が同定され Pimet と命名された（GD, 
2007）。マウス Pimet の発現解析、および in 
vitro メチル化反応を用いた機能解析を行っ
た。piRNA メチル化酵素は生殖細胞内におい
て、miRNA 前駆体を基質にしないことが知ら
れているが、pre-miRNA の 5’末端のリン酸
基がメチル化されないための決定因子にな
っていることを明らかにした。また、in situ 
hybridization の結果、piRNA メチル化酵素
は一次精母細胞で強く発現していることが
判明した。  

イノシン化部位は逆転写反応で cDNA に変
換すると G として読まれるため、見掛け上、
A から G へ配列が編集される。イノシン化部
位を同定するために、従来法では、同一組織
または細胞由来のゲノムと RNA をそれぞれ
PCR と逆転写 PCR で増幅し、配列を比較する
ことでイノシン化部位を特定している。しか
し、この手法では偽遺伝子に由来するシグナ
ルや、シーケンスエラーやノイズなどと識別
するのが困難であるなどの問題がある。我々
はイノシン塩基特異的な化学修飾と逆転写
反応を組み合わせた生化学的なイノシン化

部位特定法である ICE(inosine chemical 
erasing)法を開発した。化学修飾剤としてア
クリロニトリルを用い、イノシン塩基の 1 位
を特異的にシアノエチル化することで、逆転
写による cDNA の伸長をイノシン化部位の手
前で止めることができる。したがって化学修
飾の処理と未処理で逆転写 PCR を行い cDNA
を比較することで、イノシンに由来する G の
シグナルを特異的に消失することが可能に
なる。この手法により、イノシン修飾を、ア
リル間の SNP やシーケンスエラーやノイズと
明確に区別することができるようになった。
また、ゲノムワイドなイノシン修飾の解析作
業と同定部位の登録作業の効率化を図るた
め、各配列データのアライメント、イノシン
化部位の正誤判定、イノシン化率の測定、デ
ータベースへの登録・閲覧を半自動的に行え
るソフトウェア（ICE-CAFÉ）を開発した。 

まずは、公開されている約500万のESTデー
タベースとヒトゲノム配列の比較から絞り
込まれたA/G置換部位をA-to-Iエディティン
グ候補部位とし、ICE法を用いたゲノムワイ
ドな解析を行った。最終的に、約4,000領域
の解析を実施し、20,361箇所のイノシン化部
位を特定した。解析した領域にはイスラエル
のCompugenのグループが計算科学的な手法
で予測したイノシン化部位が6,154箇所含ま
れていたが、このうちイノシンであることが
確認できた箇所は3,764箇所(57％)に留まっ
た。残りの4割強の箇所については、EST上で
見られるSNPやシーケンスの間違い、あるい
は我々が解析した個体では観測されないイ
ノシン化部位であると考えられる。一方で全
体の82%に相当する16,597箇所に関しては完
全に新規部位であり、我々のICE法による同
定手法の優位性が示されたことになる。同定
された部位の多くはmRNAの長鎖3’UTR内に
存在するAlu反復配列上に存在した。ESTデー
タベースや各mRNAについての報告から、これ
らmRNAにはバリアントが存在し、イノシン化
部位領域を全く含まない短鎖3’UTＲを持つ
ものとイノシン化部位領域を含む長鎖
3’UTRをもつものが共存することが考えら
れる。 

さらに網羅的にイノシン化部位を特定す
る手法として、ICE 法と次世代シーケンサー
（Genome analyzer, Solexa）を組み合わせ
た手法（ICE-Seq）を考案した。なお、次世
代シーケンサーによる解析は支援班（豊田先
生、藤山先生）との共同研究である。解析対
象の RNAをイノシン特異的なシアノエチル化
の処理(ICE-)と未処理(ICE+あるいは ICE++)
で調製し、cDNA を大量シーケンスを行い、全
遺伝子に貼り付けた後で、ICE-の条件で A/G
置換部位を検出する。イノシン化部位はシア
ノエチル化後(ICE+あるいは ICE++)でイノシ
ンに由来する Gのリードが特異的に減少する



ため、情報処理を行うことでイノシン化部位
の検出が可能である。ヒト成人脳由来のポリ
A+RNA をシアノエチル化の処理と未処理で調
製し、mRNA-Seq のプロトコルで約 300 塩基対
の cDNA を合成した。Genome analyzer を用い、
75 塩基長のペアーエンドで最終的に 27 レー
ン分の解析を行っていただいた。10 億リード、
740 億塩基分の配列が得られた。マッピング
ソフトウェアに BWA5.1 を使用し、UCSC gene
をリファレンス配列として各リードを貼り
付けたところ、全体の約 6割のリードを貼り
付けることができた。結果として、ICE-が 160
億塩基、ICE+が 130 億塩基、ICE++（強条件）
が 140 億塩基分のデータが得られた。遺伝子
に貼り付けたリードの平均重複度が 20Ｘ以
上のものを解析対象とした。G のリードの特
異的な減少を指標にイノシン化部位を絞り
込んだところ、現時点で 5,647 箇所のイノシ
ン化候補部位を絞り込むことに成功した。実
際この中に、我々が先に特定したイノシン化
部位が 1,285 箇所含まれていた。また、コー
ディング配列内には、235 か所の候補部位が
見出されたが、実際この中に、既報の 19 箇
所が含まれていることから、ICE-Seq の同定
精度の高さが窺える。 
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〔学会発表〕（計 50 件） 
 

2007年 4月 7日 

化学とバイオの架け橋(本郷) 

機能性 RNA のマススペクトロメトリー～見過ごされて

いる RNA の質的な情報と高次生命現象へのアプロ

ーチ～ 

鈴木 勉（invited） 
 

2007年 4月 24日 

お茶の水がん学アカデミア第 34回集会(東京) 

RNA修飾の多彩な機能と生命現象 

鈴木 勉（invited） 
 

2007年 5月 30日 

細胞生物学会/発生生物学会シンポジウム｢Frontiers 

in RNA Biology」（福岡） 

RNA mass spectrometry reveals qualitative aspects of 

non-coding RNAs 

鈴木 勉（invited） 
 

2007年 6月 1日 

RNA 2007: 12th Annual Meeting of the RNA Society

（Madison） 

Mass spectrometric characterization of small 

non-coding RNAs;  

identification of 2’-O-methylation at the 3’-termini of 

mouse  

piwi-interacting RNAs 

Tsutomu Suzuki, Tomoya Ohara, Takeo Suzuki, Hiroki 

Ueda, Takeshi Seguchi, Kenjyo Miyauchi, Yuriko 

Sakaguchi 
 

2007年 6月 5日 

Ribosome2007: Form and Function Cape 

Cod, USA MECHANISTIC AND 

ARCHITECTURAL ANALYSIS OF E. COLI 

RIBOSOMAL RNAS USING THE 

COMPREHENSIVE GENETIC SELECTION 

Neuza S. Sato, Kei Kitahara, Takeshi Yokoyama, 

Naomi Hirabayashi, Taeko Komoda,  Steven S. 

Phelps, Simpson Joseph, Rajendra K. Agrawal, Ilana 

Agmon, Ada Yonath and Tsutomu Suzuki 



 

2007年 7月 31日 

日本ヒトプロテオーム機構(JHUPO)第５回大会（東京） 

RNA mass spectrometry: a platform technology for 

non-coding RNA research 

鈴木 勉（invited） 
 

2007年 7月 28日 

RNA 分子のダイナミズム－生命現象の根幹をなす機

能性 RNA（名古屋） 

RNA修飾が関与する生命現象へのアプローチ 

鈴木 勉（invited） 
 

2007年 7月 28-31日 

第 9回日本 RNA学会年会（名古屋） 

精子形成における哺乳類 piRNA メチル化酵素の機

能解析 

長岡 真、大原智也、中川真一、加藤敬行、五島直樹、

野村信夫、鈴木健夫、坂口裕理子、鈴木 勉 
 

2007年 7月 31日 

日本プロテオーム機構(JHUPO)第 5回大会（東京） 

RNAマススペクトロメトリー 

鈴木 勉 (invited) 
 

2007年 8月 7-9日 

Yonsei University-The University of Tokyo Joint 

Symposium（ソウル） 

Mass spectrometric characterization of small 

non-coding RNAs 

Tsutomu Suzuki (invited) 
 

2007年 11月 1-6日 

22nd International tRNA Workshop（ウプサラ） 

Quality control of aminoacyl-tRNAs by kinetic 

competition of aminoacyltRNA synthetases and EF-Tu 

surveillance in mammalian mitochondria 

Asuteka Nagao, Takeo Suzuki, Tsutomu Suzuki 
 

2007年 11月 1-6日 

22nd International tRNA Workshop（ウプサラ） 

Genome-wide identification of genes responsible for 

2-thiolation of 5-methoxycarbonylmethyl-2-thiouridine 

(mcm5s2U) at wobble position of yeast tRNAs 

Akiko Noma, Tsutomu Suzuki 
 

2007年 11月 1-6日 

22nd International tRNA Workshop（ウプサラ） 

TmcA catalyzes 4-acetylcytidine formation at wobble 

position of bacterial tRNAMet 

Yoshiho Ikeuchi, Sarin Chimnaronk, Min Yao, Isao 

Tanaka and Tsutomu Suzuki 
 

200７年１1月 20-22日 

第5回国際核酸化学シンポジウム（NACS2007)(東京) 

Aminoacyl-tRNA surveillance by EF-Tu in 

mammalian mitochondria. 

Asuteka Nagao, Takeo Suzuki, Tsutomu Suzuki 
 

200７年１1月 20-22日 

第5回国際核酸化学シンポジウム（NACS2007)(東京) 

Ligand-induced translation by the allosteric ribosome 

bearing an aptamer-fused rRNA 

Takeshi Yokoyama and Tsutomu Suzuki 
 

2007年 12月 11-15日 

第 30回日本分子生物学会年会・第 80回日本生化学

大会合同大会（BMB2007）(横浜) 

Small non-coding RNAの直接解析で見えてきたもの 

鈴木 勉（invited） 
 

2008年 1月 28日 

東工大生命理工 GCOE シンポジウム 「ようこそ先輩」

(長津田) 

RNA に魅せられて－企業での経験をアカデミックな

研究に生かす 

鈴木 勉(invited) 
 

2008年 6月 1-5日 

56th ASMS Conference on Mass 

Spectrometry(Denver) 

RNA mass spectrometry: a platform technology for 

non-coding RNA research 

Yuriko Sakaguchi, Hiroki Ueda, Takeo Suzuki, 

Takayuki Katoh, Takeshi Seguchi, Kenjyo Miyauchi 

and Tsutomu Suzuki 
 

2008年 6月 4日 

RNAフロンティアミーティング 2008(京都) 

“自分らしい”RNA研究を追い求めてきて 

鈴木 勉(invited) 
 

2008年 7月 23-25日 

第 10回日本 RNA学会年会(札幌)  

酵母 tRNA ウォブル位のチオウリジン修飾はユビキチ

ン様の反応機構を経由する 

野間章子、鈴木 勉 
 

2008年 7月 23-25日 

第 10回日本 RNA学会年会(札幌) 

往復循環クロマトグラフィー法による non-coding RNA

の全自動単離精製 

宮内健常, 坂口裕理子, 鈴木健夫, 鈴木 勉 
 

2008年 7月 23-25日 

第 10回日本 RNA学会年会(札幌) 

マイクロRNA前駆体に見出されたDicing部位を規定

する基質モチーフとmiRNAの 3'末端形成加藤敬行、

坂口裕理子、宮内健常、鈴木健夫、鈴木 勉 
 

2008年 7月 23-25日 

第 10回日本 RNA学会年会(札幌) 

大腸菌 23S rRNA の円順列変異の取得とリボソーム

構築原理の新知見 

北原 圭、鈴木 勉 
 

2008年 7月 28-8月 3日 

13th annual meeting of the RNA society 

(RNA2008)(Berlin) 

Mass spectrometric identification of non-coding RNAs 

in ribonucleoprotein complexes in yeast 

Takayuki Ohira, Yuki Takeuchi, Yuriko Sakaguchi, 

Hiroki Ueda, Takeo Suzuki and Tsutomu Suzuki 
 



2008年 9月 10日 

発生工学・疾患モデル研究会「第 70 回定例会」(東

京) 

RNAマススペクトロメトリー ―機能性 RNAの直接解

析で見えてきたもの― 

鈴木 勉(invited) 
 

2008年 10月 22日 

2008質量分析計 ユーザーズフォーラム(東京) 

RNAマススペクトロメトリー ―機能性 RNAの直接解

析で見えてきたもの― 

鈴木 勉(invited) 
 

2008年 12月 10日 

第 6回 日本分子生物学会三菱化学奨励賞 受賞講

演(神戸) 

RNA 修飾の生合成と機能に関する研究（Biogenesis 

and functions of RNA modifications） 

鈴木 勉(invited) 
 

2008年 12月 12日 

第 31回日本分子生物学会年会・第 81回日本生化学

大会合同大会（BMB2008）(神戸) 

Mass spectrometric identification of non-coding RNAs 

in ribonucleoprotein complexes; biochemical approach 

to RNA-protein interactome" 

鈴木 勉(invited) 
 

2009年 1月 12-16日 

Gordon Reseach Conference for RNA 

editing(Galveston) 

Large scale identification of A-to-I editing sites in the 

human brain transcriptome by the ICE method; 

implication for modulatory effect of A-to-I editing on 

translational repression mediated by miRNAs 

Masayuki Sakurai, Takanori Yano, Shunpei Okada, 

Hitomi Kawabata, Totai Mitsuyama, Hiroki Ueda and 

Tsutomu Suzuki 
 

2009年 4月 18日 

Experimental biology 2009(New Orleans) 

Circular permutants of the ribosomes in the cell 

Kei Kitahara, Tsutomu Suzuki 
 

2009年 7月 27-29日 

第 11回日本 RNA学会年会(新潟) 

出芽酵母 tRNA 前駆体の細胞質から核への逆行性

の輸送が塩基修飾の形成に関わる 

大平高之、鈴木 勉 
 

2009年 7月 27-29日 

第 11回日本 RNA学会年会(新潟) 

RNAドメインの序列的な転写はリボソームの生合成に

必須ではない 

北原圭、鈴木 勉 
 

2009年 7月 27-29日 

第 11回日本 RNA学会年会(新潟) 

イントロン領域における A-to-I RNA エディティングの

機能解析 

矢野孝紀、櫻井雅之、上田宏生、岡田俊平、川畑瞳、

鈴木 勉 
 

2009年 7月 27-29日 

第 11回日本 RNA学会年会(新潟) 

大腸菌 RlmKLは 23S rRNA中における 2種類の異

なるメチル化塩基の生合成を触媒する新しいタイプの

RNA修飾酵素である 

Satoshi Kimura, Yoshiho Ikeuchi, Takeo Suzuki, Kei 

Kitahara, Yuriko Sakaguchi and Tsutomu Suzuki 
 

2009年 7月 27-29日 

第 11回日本 RNA学会年会(新潟) 

往復循環クロマトグラフィーを用いた微量 RNA の全

自動単離精製と修飾解析 

宮内健常, 坂口裕理子, 鈴木健夫, 鈴木 勉 
 

2009年 7月 27-29日 

第 11回日本 RNA学会年会(新潟) 

A-to-I RNA editingによる miRNA依存的翻訳制御の

調節 

矢野孝紀、櫻井雅之、上田宏生、岡田俊平、川畑 瞳、

鈴木 勉 
 

2009年 7月 27-29日 

第 11回日本 RNA学会年会(新潟) 

ICE 法と次世代シーケンサーを組み合わせたヒト成人

脳由来RNA中に含まれるイノシン化部位の網羅的探

索 

上田宏生、櫻井雅之、川畑瞳、光山統泰、矢野孝紀、

岡田俊平、豊田敦、藤山秋佐夫、鈴木 勉 
 

2009年 7月 27-29日 

第 11回日本 RNA学会年会(新潟) 

ヒト転写産物における RNAエディティング部位探索と

機能解析 

櫻井雅之、川畑瞳、矢野孝紀、岡田俊平、光山統泰、

豊田敦、藤山秋佐夫、上田宏生、鈴木 勉 
 

2009年 9月 16日 

KAST セミナー, 機能性 RNA コース～機能性 RNA

の歴史と応用展開～(神奈川) 

RNA の直接解析で見えてきたもの～microRNA が有

する質的な情報と選択的安定化機構～ 

鈴木 勉 (invited) 
 

2009年 10月 23日 第 82回日本生化学会年会(神

戸)トップランナーズレクチャー 

RNAの直接解析で見えてきたもの 

鈴木 勉 (invited) 
 

2009年 10月 21-24日 

第 82回日本生化学会年会（神戸） 

マススペクトロメトリーによるmiRNAの直接プロファイリ

ングと miRNAの特異的安定化機構の発見 

坂口裕理子, 加藤敬行 ,上田宏生 ,宮内健常 ,柏原

真一, 馬場忠 , 姜 秉一 ,栗原靖之 ,鈴木健夫 ,鈴

木 勉 
 

2009年 9月 27-10月 1日 

国際核酸化学シンポジウム（富山） 

Precise analysis of modification status at various stage 

of tRNA maturation in Saccharomyces cerevisiae 



Takayuki Ohira, Kenjyo Miyauchi, Yuriko Sakaguchi, 

Takeo Suzuki, Tsutomu Suzuki 
 

2009年 11月 6日 

Joint Symposium of the 5th Annual Meeting of OTS 

and The 19th Antisense Symposium（福岡） 

Direct analysis of small non-coding RNAs by mass 

spectrometry 

Tsutomu Suzuki(invited) 
 

2009年 12月 9-12日 

第 32回日本分子生物学会年会（横浜） 

A landscape of A-to-I RNA editing in human 

transcriptome: a hidden layer of gene expression 

produced by qualitative information embedded in RNA 

molecules 

Tsutomu Suzuki, Hiroki Ueda, Takanori Yano, Shunpei 

Okada, Hideki Terajima, Totai Mitsuyama, Atsushi 

Toyoda, Asao Fujiyama, Hitomi Kawabata and 

Masayuki Sakurai 
 

2009年 12月 10日 

第 32回日本分子生物学会年会（横浜） 

The acetylation of 18S rRNA is an essential 

modification to synthesize the small subunit of 

eukaryotic ribosome 

Satoshi Ito, Yu Akamatsu, Akiko Noma, Satoshi 

Kimura, Yoshiho Ikeuchi, Yoshikazu Tanaka, Kenjyo 

Miyauchi, Isao Tanaka, Takeo Suzuki and Tsutomu 

Suzuki 
 

2010年 1月 28-2月 2日 

The 23rd tRNA workshop（Aveiro） 

Biogenesis of Gln-mt tRNAGln in human 

mitochondria Asuteka Nagao, Takeo Suzuki, 

Takayuki Katoh, Yuriko Sakaguchi and Tsutomu 

Suzuki 
 

2010年 1月 28-2月 2日 

The 23rd tRNA workshop（Aveiro） 

Novel wobble modification in tRNAIle responsible for 

decoding AUA codon in archaeal species; convergent 

evolution of the decoding system across domains of 

life Satoshi Kimura, Yoshiho Ikeuchi, 

Tomoyuki Numata, Daigo Nakamura, Takashi 

Yokogawa, Kazuya Nishikawa, Takeshi Wada, Takeo 

Suzuki and Tsutomu Suzuki 
 

2010年 1月 28-2月 2日 

The 23rd tRNA workshop（Aveiro） 

A landscape of tRNA modifications: complete 

chemical structures of total 48 species of Escherichia 

coli tRNAs determined by mass spectrometry 

Kenjyo Miyauchi, Yuriko Sakaguchi, Takeo Suzuki 

and Tsutomu Suzuki 
 

2010年 1月 28-2月 2日 

The 23rd tRNA workshop（Aveiro） 

Requirements for in vitro formation of 

5-carboxymethylaminometyluridine at the wobble 

position in Escherichia coli tRNAs 

Takeo Suzuki, Tomoyuki Numata, Takuo Osawa and 

Tsutomu Suzuki 
 

2010年 2月 15日 

臨床応用を目指した最前線セミナー～microRNA を

標的とした診断・治療の開発に向けて～（東京） 

RNA の直接解析で見えてきたもの～microRNA が有

する質的な情報と選択的安定化機構～ 

鈴木 勉 (invited) 
 

〔図書〕（計 10 件） 

「ミトコンドリア脳筋症と tRNA のタウリン修飾欠損」鈴

木 勉、鈴木健夫 細胞工学 2月号 137-143 (2010)  
 

「マススペクトロメトリーを用いた miRNA の直接プロフ

ァイリング」坂口裕理子、鈴木 勉 分子細胞治療 

Vol. 8 (No. 5) 36-41 (2009) 
 

「細胞質に局在する GLD-2 による 3’末端アデニル化

と miRNAの選択的安定化機構」加藤敬行、鈴木 勉 

実験医学 Vol. 27 (No. 11)７月号、1746-1750（2009） 
 

「mRNAの塩基修飾・編集と遺伝子発現制御機構」櫻

井雅之、矢野孝紀、岡田俊平、竹内祐樹、鈴木 勉 

蛋白質 核酸 酵素（共立出版）12月増刊号 

2086-2091 (2009) 
 

「核酸アナログと siRNAの配列設計」加藤敬行、宮内

健常、鈴木 勉 核酸医薬の最前線、シーエムシー

出版（2009） 
 

「転写後修飾による RNA機能制御」櫻井雅之、鈴木 

勉 細胞工学（2月号）(秀潤社) Vol. 28 (No.2), 

149-155 (2009) 
 

「大腸菌からのRNA抽出」宮内健常、鈴木 勉 RNA

実験ノート上（RNAの基本的な取り扱いから解析手

法まで）（羊土社）p17-20 (2008) 
 

「質量分析法を用いた RNA修飾ヌクレオシドの解析」

鈴木健夫、鈴木 勉 RNA実験ノート上（RNAの基

本的な取り扱いから解析手法まで）（羊土社）

p177-181 (2008) 
 

「有効な siRNAのデザインと細胞への導入」加藤敬行、

鈴木 勉 RNA実験ノート下（小分子 RNAの解析か

ら RNAiへの応用まで）（羊土社）p99-102 (2008) 
 

「RNAとゲノム（最近の話題）」－座談会 機能性RNA

研究の展望－ 

渡辺公綱、浅井 潔、鈴木 勉、廣瀬哲郎 ゲノム医

学 Vol.7(No.2) p79-84 (2007) 
 

〔産業財産権〕 
○出願状況（計２件） 
 
名称：RNA 中のイノシン化部位の検出方法 

発明者：鈴木 勉、櫻井雅之 

権利者：東京大学 

種類：特許 

番号：特願 2005-229335, PCT/JP2006/315581 

出願年月日：平成 17 年 8 月 8 日 

国内外の別：国内および国外 
 



名称：往復循環クロマトグラフィーを用いた生体

高分子の単離方法 

発明者：鈴木 勉、宮内健常 

権利者：東京大学 

種類：特許 

番号：特願 2005-224992, PCT/JP2006/315271 

出願年月日：平成 17 年 8 月 3 日 

国内外の別：国内および国外 

 
○取得状況（計１件） 
 

名称：イソロイシン tRNA(tRNAIle)のライシジン

合成酵素(TilS)としての mesJ 遺伝子産物及びその

相同性遺伝子(COG0037) 

発明者：鈴木 勉 

権利者：東京大学 

種類：特許 

番号：特願 2003-329762 

取得年月日：平成 22 年 4 月 9 日 

国内外の別：国内 

 
〔その他〕 
ホームページ等 
siExplorer: effective siRNA design algorithm. 

http://rna.chem.t.u-tokyo.ac.jp/cgi/siexplorer.htm 
 
６．研究組織 
(1)研究代表者 

鈴木 勉（SUZUKI TSUTOMU） 

東京大学・大学院工学系研究科・教授 

研究者番号：20292782 
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