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研究成果の概要（和文）：ニパウイルスの各遺伝子 mRNA が持つ長い UTR の意義を明らかに

するために、dicistronic ミニゲノムアッセイ系を確立し、各遺伝子間の発現量の差を比較した。

その結果、ウイルスゲノムの上流に位置する遺伝子に比べて、下流にいくに従って発現量が減

少することが明らかになった。 

 
研究成果の概要（英文）：To reveal the importance of long untranslated regions in Nipah virus 

mRNAs, comparative analysis of gene expression efficiency using a dicistronic minigenome 

assay system was conducted. It was revealed that upstream gene shows higher 

transcription efficiency than downstream genes. 
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１．研究開始当初の背景 

ニパウイルスは一本鎖のマイナス鎖 RNAをゲ
ノムにもち、6 つの構造遺伝子を含む。各遺
伝子は ORFの前後に 5’, 3’非翻訳領域（UTR）
をもつ。興味深いことに、ニパウイルスの各
遺伝子間の UTR は著しく長く、ウイルス進化
上不利と考えられるにも関わらず保持され
ていることから、ウイルスの増殖性や病原性
に対して何らかの役割を果たしていること
が推察される。 

 
２．研究の目的 

本研究では、ニパウイルスの持つ長い UTR が
ウイルス生活環においてどのような意義を
持つかを明らかにするために、ウイルス遺伝
子発現量に焦点を絞り、各遺伝子間の UTR 領
域による下流の遺伝子の転写効率をレポー
ター遺伝子の発現量として検索した。 
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３．研究の方法 

我々が既に確立しているミニゲノム系を基
に、2 種類の異なるルシフェラーゼ遺伝子の
間に、ニパウイルスゲノム上の隣接する 2 つ
の遺伝子間の 3’UTR-5’UTR配列を挿入した、
dicistronic タイプのミニゲノムを確立し
た。これを基に、各遺伝子間のルシフェラー
ゼ発現量の変化を測定した。 
 
４．研究成果 
ウイルスゲノムの上流に位置する遺伝子に
比べて、下流にいくに従って発現量が減少す
ることが明らかになった。ルシフェラーゼの
発現量を Northern blot による RNA レベルで
測定したところ、各遺伝子間では read 
through の効率にはほとんど差はなく、後半
の遺伝子発現量のみが影響をうけているこ
とが明らかになった。他のパラミクソウイル
スでは、各遺伝子間の発現量には大きな変化
がないという報告がなされており、この現象
はニパウイルスに特徴的なものであると考
えられた。 
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