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9. 研究実績の概要

生体内の遺伝子の発現制御に関わるRNA間の相互作用が注目を集めている。これまで計算機を用いた相互作用予測に関する研究がいく
つか行われてきたが、比較的単純な正準塩基対から成る２次構造に基づく予測が多く、利用可能なデータが限定されていたことも相ま
って、予測精度が必ずしも良いとは言えない。高精度の相互作用予測および高信頼度の分子間ネットワーク推定のためには、計算速度
を犠牲にすることなく、２次構造の他にも利用可能な情報を考慮して解析することが必要であると考えられる。
 今年度では、フィージビリティとゲノムワイドをキーワードに掲げ、２つのアプローチの開発を行った。まず、これまで我々が開発
した高速RNA間相互作用予測法の改良を行った。具体的に、相互作用に関与しやすい確率を表すアクセシビリティを数理モデルに組み
込んだ。以前の発表時に使用したものよりも網羅的な既知結合データを用いて予測性能評価を行った結果、アクセシビリティを導入し
た他の最新手法と比較して、改良手法の予測精度が最も高いことを示した。さらに、新規の相互作用データと相互作用しないとされる
データを無細胞系実験で取得し、正例、負例を併せたデータセットで相互作用の有無の判定能力を検証した結果、提案手法は他の手法
と比べ良い識別能力をあげることに成功した。
次に、ゲノムワイドな解析においては、いかに速く正確にRNA領域を発見し、比較解析できるかが重要である。そこで、２次構造情報
を表す確率分布の粗視化により、従来よりも高速にRNA構造を比較するモデルを開発した。現在、網羅的な評価により有効性の検証や
問題点の検出を行っている。
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（2）おおむね順調に進展している。

今年度は、我々がこれまで開発したRNA間相互作用予測モデルに、各分子内部の部分領域で塩基対を形成しない確率を表すアクセシビ
リティを導入することで、改良版ともいうべき数理的予測モデルを開発した。さらに、従来よりも網羅的なデータを使って予測性能を
評価し、良い結果を得ることができた。本研究の目的である高速高精度のRNA間相互作用予測法を開発するという意味で、研究はおお
むね順調に進展しているとの認識である。

(1) (2) (3) (4)

(5) (6) (7) (8)デンマーク

RNA間相互作用 アクセシビリティ 無細胞系実験 国際情報交換

キーワード10.

（理由）

（区分）

12.

11.現在までの達成度

今後の研究の推進方策　等

現在相互作用の有無を判定するために使用している新規の正例、負例のデータは数が少ない。従って、国内の共同研究者の協力を得て
無細胞系実験を追加し、より詳細な提案手法の性能評価を行いたい。
一方、ゲノムワイドなRNA配列情報解析は、網羅的な相互作用予測を行い、ひいては分子間ネットワーク推定のために重要な技術であ
る。現在、デンマークの研究者と共同して技術開発を行っているが、このプロジェクトを完成させることを次の目標とする。

（理由）
高性能な計算機の購入を予定していたが、開発プログラムの工夫により、通常性能程度の計算機を購入するだけで、性能評価などの実
験を行うことができ、研究を遂行することができた。そのため次年度使用額が生じた。

（使用計画）
次年度使用額と翌年度分を合わせた使用計画は以下の通りである。
主たる直接経費として、新たなプログラム作成を円滑に行う開発環境を備えた計算機１台、およびサーバー用計算機１台を物品費とし
て計上し、研究調査、国内共同研究者との打ち合わせ、成果発表のための国内旅費（本学東京間、計４回）、国際共同研究、成果発表
のための外国旅費（欧州、豪州の計２回）、それらに付随する学会参加費と論文投稿料を計上した。

（今後の推進方策）

（次年度使用額が生じた理由と使用計画）

    （２／５）
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13.研究発表（平成２５年度の研究成果）

〔雑誌論文〕　計( ０ )件　　うち査読付論文　計( ０ )件

〔学会発表〕　計（ ７ ）件　　うち招待講演　計（ ０ )件

2013年07月24日～2013
年07月26日

2013年07月24日～2013
年07月26日

2013年08月10日～2013
年08月10日

RNAアルゴリズム研究会2013

発表年月日

発表年月日

発表年月日

学　会　等　名

学　会　等　名

学　会　等　名

第15回日本RNA学会年会

第15回日本RNA学会年会

愛媛県松山市ひめぎんホール

愛媛県松山市ひめぎんホール

東京都江東区生命情報工学研究センター

加藤 有己

発　表　場　所

発　表　場　所

発　表　場　所

発　表　者　名

発　表　者　名

発　表　者　名

Yuki Kato, Tomoya Mori, Kengo Sato, Shingo Maegawa, Hiroshi Hosokawa and
Tatsuya Akutsu

Yuki Kato, Kengo Sato, Kiyoshi Asai and Tatsuya Akutsu

Evaluating effectiveness of accessibility to infer RNA-RNA interactions

Rtips: fast and accurate tools for RNA 2D structure prediction using integer programming

RNA間相互作用推定におけるアクセシビリティの有効性について

発　　表　　標　　題

発　　表　　標　　題

論　　文　　標　　題著　者　名

発　　表　　標　　題

雑　　誌　　名

掲載論文のDOI（デジタルオブジェクト識別子）

最初と最後の頁巻 発行年査読の有無
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2013年12月16日～2013
年12月18日

発表年月日

2013年09月19日～2013
年09月20日

2013年10月29日～2013
年10月31日

2013年10月29日～2013
年10月31日

第35回情報処理学会バイオ情報学研究会

日本バイオインフォマティクス学会2013年年会

日本バイオインフォマティクス学会2013年年会

The 24th International Conference on Genome Informatics (GIW2013)

発表年月日

発表年月日

シンガポールシンガポール大学

学　会　等　名

学　会　等　名

学　会　等　名

学　会　等　名 発　表　場　所

北海道札幌市北海道大学

東京都江戸川区タワーホール船堀

東京都江戸川区タワーホール船堀

Yuki Kato, Tomoya Mori, Kengo Sato, Shingo Maegawa, Hiroshi Hosokawa and
Tatsuya Akutsu

Masato Yano and Yuki Kato

Yuki Kato, Tomoya Mori, Kengo Sato, Shingo Maegawa, Hiroshi Hosokawa and
Tatsuya Akutsu

Yuki Kato, Jakob Hull Havgaard and Jan Gorodkin

発　表　場　所

発　表　場　所

Fast RNA structural comparison using coarse-grained base-pairing probabilities

発　表　者　名

発　表　者　名

発　表　者　名

発　表　者　名

Evaluating effectiveness of accessibility to infer RNA-RNA interactions

Modeling DNA G-quadruplexes by hidden Markov models

Evaluating effectiveness of accessibility to infer RNA-RNA interactions

発　　表　　標　　題

発　　表　　標　　題

発　　表　　標　　題

発　　表　　標　　題

発　表　場　所発表年月日
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〔図書〕　計（ ０ )件

14.研究成果による産業財産権の出願・取得状況

〔出願〕　計（ ０ )件

〔取得〕　計（ ０ )件

15.備考

国内・外国の別産業財産権の種類、番号発明者産業財産権の名称

出願年月日

権利者 取得年月日

国内・外国の別出願年月日

総ページ数書　　名

発明者 権利者産業財産権の名称 産業財産権の種類、番号

発行年

出　版　社著　者　名
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