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　ヒトを含む哺乳類ではトランスポゾンに由来する配列が全ゲノムのおよそ半分を占めている。トランスポゾン
は宿主ゲノムに寄生するジャンクDNAだと考えられてきたが、近年のシークエンス技術の進展により、トランスポ
ゾン中にさまざまな機能を担うエレメントが存在し、発癌、神経性疾患、ウイルス感染防御などに関与する可能
性があることが明らかとなった。しかし、ゲノムに存在するトランスポゾンの多くは、アノテーションがなく、その機
能もよくわかっていない。我々はこれまでに、トランスポゾンの一種であるLTRトランスポゾンについて、19種の
哺乳類ゲノムを対象に網羅的に同定・アノテーションしたデータベース（gEVE, http://geve.med.u-tokai.ac.jp）
を構築し、宿主で獲得した新しい機能を明らかにしてきた（Nakagawa et al, Database 2016）。本研究ではgEVE
データベースを活用し、米国がんゲノムデータベースThe Cancer Genome Atlas (TCGA)に集められている造血
器腫瘍患者由来の大規模転写配列データ（RNA-seq）を合わせて解析する。そして、造血器腫瘍の病態の進展に
関与するトランスポゾンの同定を行う。そのようなトランスポゾンを制御することで、造血器腫瘍の予後の予測、
そして治療にも貢献することを目指す。

　ウイルス様配列の中でも、細胞融合能を活用して胎盤形成に関係することが知られているレトロウイルスの
エンベロープ由来の遺伝子についていくつか新たな性質を明らかにした。ヒト胎盤形成で必須と考えられて
いるsyncytin-2は真猿類の共通祖先で獲得した遺伝子で、すべての真猿類で機能すると考えられていたが、旧
世界ザルの一部では機能を失っていることを明らかにした（Shoji et al. FEBS Open Bio 2023）。また、そのよう
な膜融合の遺伝子の獲得は胎盤の獲得と強い関連があると考えられていたが、卵胎生のハリモグラにも融合
能をもつレトロウイルスのエンベロープ由来の遺伝子が存在することを発見した（Kitao et al. MBE 2023）。加
えて、新型コロナウイルス、ヒト免疫不全ウイルス、EBウイルスなどに関連するいくつかの共同研究を実施し、
それぞれ成果を報告した。

　現在T2Tヒトゲノムからウイルス様配列を網羅的に同定し、その機能解析を行った。現在そのデータを用いた
様々な共同研究の実施を開始し、また関連したいくつかの研究論文を投稿中である。また、その配列の保存性を
他の生物と比較して、機能の関係性について明らかにしようと試みている。加えて、大規模塩基配列データから
RNAウイルスを高精度に同定できるシステムを開発し、現在も更新を続けている。
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レトロウイルスのエンベロープ様タンパク質Env-Tac1の融合能を明らかにした（Kitao et al. MBE 2023）
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