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概要 ＥＡ (600字～800字程度にまとめてください。) 
 
piRNAは生殖細胞特異的な小分子 RNAであり、PIWIタンパク質と複合体を形成することで、核内外でトランスポゾン

の発現抑制を行う。それにより、トランスポゾンの宿主ゲノムへの侵略を防ぎ、生殖細胞ゲノムの品質管理を担う。こ
れまでの解析から、核内でのトランスポゾン発現抑制にはヒストン修飾などのエピジェネティックな制御が介在すること
が示唆されているが、その分子機構の詳細はまったく明らかになっていない。本研究の目的は、Piwi-piRNA複合体が
核内でどのようにしてトランスポゾンの発現を抑制しているのか、その分子作用機序を明らかにすることである。具体
的には、ショウジョウバエ卵巣由来培養細胞 OSC を用いて Piwi 相互作用タンパク質を単離し、Piwi-piRNA が標的と
する分子実体を明らかにする。 
Piwi相互作用タンパク質及び、核内 piRNA因子である Maelstrom (Mael)の相互作用タンパク質をショットガン質量

分析法により解析した結果、転写活性化因子Brahma (Brm)を共通因子として同定した。Brmはトランスポゾンの転写活
性化に寄与し、正常細胞では Piwiによって Brm機能が不活性化されているためトランスポゾンの発現が抑制されてい
ることを明らかにした。さらに、Piwiは Mael と Brmの相互作用を促進し、Maelによる Brm機能の抑制に寄与すること
がわかった。Brmは、BAPと PBAPの 2つの複合体の構成因子であり、トランスポゾンはいずれかの複合体によって転写
活性化されていることがわかり、さらに、ChIP-seq の結果、Piwi は Brm 及び、BAP、PBAP のそれぞれの構成因子であ
る Osa、Polybromo をトランスポゾンのクロマチン上への結合から阻害することで Brm によるトランスポゾンの転写を抑
制していることが示唆された。現在、これらの結果は投稿論文として準備中である。 
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欧文概要 ＥＺ 

 

piRNA is a germ cell-specific class of small RNA, and forms a complex with PIWI protein to repress 
the transposon expression. This mechanism prevents transposon invasion into the host genome, leading 
to the quality control of the germ genome. Previous studies suggest that transposon repression by 
Piwi-piRNA complex in the nucleus is mediated by epigenetic changes including histone modification such 
as H3K9me3. However, the detailed mechanisms remain largely elusive.  
In this study, to understand how the Piwi-piRNA complex represses transposon expression in the nucleus, 

I try to identified Piwi-interacting proteins in the nucleus. To this end, I performed 
immunoprecipitation using anti-Piwi and anti-mael antibodies and then subjected to shotgun mass 
spectrometric analysis. Detailed comparison between Piwi- and Mael-interacting proteins revealed that 
Brm is present commonly in both complexes. BAP is a subclass of SWI/SNF chromatin remodelers, and open 
chromatin structure and activate transcription of target genes. In this study, we found that Brm is 
involved in the transcriptional activation of Piwi-targeting transposons even in a normal cell. 
Importantly, ChIP-seq experiment using anti-Brm antibody revealed that Piwi could kick-out Brm protein 
from the transposon genomic regions. Brm has been reported to form two distinct protein complex, BAP 
and PBAP. We found that chromatin bindings of Osa and Polybromo, which are alternative components of 
each complex, respectively, were also downregulated by Piwi-piRNA complex like Brm, suggesting that 
Brm complexes, BAP and PBAP, normally activates Piwi-targeting transposons, but once Piwi is associated 
with the RNA transcripts that were activated by Brm complexes, Piwi-piRNA complex with Mael kicks out 
the Brm complex from the chromatin, which results in silencing of transposons. To understand the 
mechaninsm how Piwi kicks out the Brm complex, further investigations should be provided. Currently, 
the manuscript on these findings are in preparation for submission. 
 

 


