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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から産出されるノンコーディング(nc)RNAについて、このRNA
がタンパク質と複合体（RNP)を形成し、細胞分裂の際に、染色体分離ならびに細胞質分裂に作用する可能性について解
析した。セントロメアncRNAとRNPを形成する構成因子としてRBMX,IMP-3,IQGAP1を同定し、免疫沈降実験により、RNAと
結合する時期を検討した。ncRNAおよびそれぞれのRNP構成因子群について、細胞内の局在パターンの検討と、ノックダ
ウン細胞の表現型から、これらの因子が、セントロメアncRNAとのRNP構成因子として染色体分離および細胞質分裂に関
与する可能性を示すデータを得た。

研究成果の概要（英文）：　Non-coding (nc)RNA transcribed from human centromere region forms RNA-Protein 
complex with several factors, and have a role in chromosome segregation and cytokinesis. In this study, I 
have identified several factors associate with centromere ncRNA and analyzed these functions in 
chromosome segregation and cytokinesis as a components of centromere ncRNP.
　RBMX, IMP-3, IQGAP1 are identified as a components of centromeric ncRNP. IP experiment revealed that 
these factors associates with centromere ncRNA. Depletion of RBMX showed abnormal chromosome segregation 
and sister chromatid separation.IMP-3, IQGAP1 and Centromere ncRNA shows localization of central spindle 
and midbody which concern to cytokinesis after chromosome segregation. Depletion of ncRNA and these 
factors show abnormal cytokinesis in addition of defects of chromosome segregation.These results reveals 
that these factors have a role in not only chromosome segregation but also cytokinesis together with 
centromeric ncRNA.

研究分野：分子生物学

キーワード： ノンコーディングRNA　セントロメア　染色体分離　RNP　抗がん戦略
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