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概要 ＥＡ (600 字～800 字程度にまとめてください。) 

生殖細胞では piRNA と呼ばれる 25-28 塩基長程度の小分子 RNA が発現しており、piRNA は PIWI タン

パク質と結合することで piRNA-induced silencing complex (piRISC)を形成し、piRNA の配列に相補

的な RNA に結合することで遺伝子の発現を抑制する。piRNA の網羅的な配列解析から、50%程度はトラ

ンスポゾンの配列を標的としていることが明らかになっており、piRISC は主にトランスポゾンを抑制する

ことで生殖細胞のゲノムを保護している。一方、興味深いことに、残りの 50%は mRNA や tRNA,rRNA など

に由来していることから、piRNA の生合成機構にはトランスポゾンの抑制には関与しない RNA が取り込

まれていると考えられる。そこで本研究では、生殖細胞特異的に発現し、piRNA の産生に寄与している

RNA ヘリカーゼに注目し、それらの RNA ヘリカーゼが認識する RNA の配列解析等を行うことで、生殖細

胞特異的な RNA の制御システムを解明することを目指した。 

生殖細胞には Nuage と呼ばれる piRNA 生合成因子が集積する生殖組織特異的な非膜性顆粒体が存

在することが知られており、その中心となる因子はVasa と呼ばれる RNA ヘリカーゼであることが示唆さ

れている。まず、Vasa と結合する RNA をクロスリンクし、CLIP-seq 法によりその配列を決定した。その

結果、Vasa に結合するトランスポゾン RNA は 10%程度に過ぎず、Nuage は予想と反して多種多様な

RNA を取り込んでいることが示唆された。さらに RNA免疫沈降法により、Vasa に結合する RNA の塩基

長を確認したところ、約 1000〜2000 塩基長程度の RNA が結合していることが明らかになった。この結

果をもとに、配列解析を進めることで、Nuage に取り込まれる RNA の特徴を明らかにできると考えられ

る。 
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欧文概要 ＥＺ 

 

In germ cells, piRNAs, which are about 25-28 bases in length, are expressed. The piRNAs bind with 

PIWI proteins, and form a piRNA-induced silencing complex (piRISC). The piRISCs suppress gene 

expression by binding to target RNA depended on piRNA sequence. piRNA sequencing reveals that 

about 50% target transposon sequences, and piRISC protects germline genomes primarily by 

suppressing transposons. Interestingly, the other 50% is derived from mRNA, tRNA, rRNA, etc., 

suggesting that the piRNA biosynthesis mechanism incorporates RNA that is not involved in 

transposon suppression. In this study, we focused on RNA helicases that are specifically expressed in 

germ cells and contribute to the production of piRNA to elucidate the gene expression system in 

germline. 

 piRNA biosynthesis factors accumulate in germcell specific non-membrane granules, called Nuage. 

Previous study suggested that the core factor in Nuage is an RNA helicase called Vasa. First, RNA 

binding to Vasa was cross-linked, and its sequence was determined by CLIP-seq method. As a result, 

only about 10% of the transposon RNA binds to Vasa, suggesting that Nuage unexpectedly took in a 

wide variety of RNAs. Furthermore, the nucleotide length of RNA binding to Vasa was confirmed by 

RNA immunoprecipitation, and it was revealed that RNA having a length of about 1000 to 2000 

nucleotides was bound. Based on these results, it is thought that the characteristics of RNA 

incorporated into Nuage can be clarified by performing sequence analysis. 

 


