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研究目的 
（300 字程度） 

ハダカデバネズミは、マウスと同等の大きさながら異例の

長寿動物(平均生存期間 31 年)であり、未だ腫瘍形成がほ

とんど確認されていない癌化耐性齧歯類である。このよう

な生物学的特徴から、ハダカデバネズミは癌化・老化耐性

動物として世界的に注目を集めている。近年、マウスやシ

ョウジョウバエを中心としたモデル生物ではなくハダカ

デバネズミのような「非モデル生物」 の分子生物学的解析

が可能になりつつあるが、動物種を超えた遺伝子発現や機

能の比較を実現するための画一的な手法は未だ確立され

ていない。本申請研究では、ハダカデバネズミの各組織お

よび培養細胞のトランスクリプトームについて、非モデル

生物の生物学的事象を解明するための、実際の生命現象を

反映した異種間比較を可能とするパイプラインの整備を

目的とする。 
研究内容・成果 
（1000 字程度） 

「非モデル生物」の異種間遺伝子発現比較を実現するた

め、研究分担者の研究室（北海道大学遺伝子病制御研究所

動物機能医科学研究室）で蓄えてきたハダカデバネズミお

よびマウス各組織の RNA-seq データセットのうち、ハダ



カデバネズミの正常組織における遺伝子発現定量が可能

となるデータ解析パイプラインを構築した。そのデータ解

析パイプラインを用いて、約 80 の RNA-seq 生データをバ

ッチ解析し、ハダカデバネズミ正常組織の遺伝子発現比較

解析が可能となるデータセットが得られた。 
2016 年 5 月 30 日～6 月 4 日の 6 日間に渡って、研究分担

者の研究室に滞在した。それは、ハダカデバネズミとマウ

スを遺伝子発現比較するための基本となる上述のデータ

解析パイプラインを同研究室に導入するためである。開発

したパイプラインから得られるデータが利用できるよう

にするため、それに必要なコンピュータリテラシーの講習

も同研究室の研究員全員に対して併せて行った。 
その結果、研究分担者の研究室において、データ解析パイ

プラインから得られた遺伝子発現データの比較解析が行

えるようになり、さらなるデータ解析の結果いくつかの新

規な知見が得られ、新規実験テーマのシードとなった。そ

ういった得られた知見にもとづいて、ハダカデバネズミ、

マウスにおけるそれぞれの遺伝子発現情報を解析し、その

発現情報を異種間で比較し、差異のある遺伝子として得ら

れたものが、実際の発現量に差があるかどうか定量的 
PCR で確認するなどの実験が現在研究分担者の研究室に

おいて進行中である。 
2016 年 10 月 21～24 日にかけて再度、研究分担者の研究

室に滞在し、異種間遺伝子発現比較を実現するためのパイ

プラインの構築に向けて、ハダカデバネズミの遺伝子アノ

テーションに関して、打ち合わせを行った。とくにハダカ

デバネズミとマウスにおいて遺伝子アノテーションの精

度が異なることが論点となり、遺伝子発現の差を研究して

いく上でハダカデバネズミ遺伝子の機能アノテーション

をいかに良くしていくかを議論した。 
2017 年 2 月 10～11 日にかけて、岩手医科大学いわて東北

メディカル・メガバンク機構の清水厚志特命教授も交えて

打ち合わせを行った。ハダカデバネズミ遺伝子の機能アノ

テーションについて、そのやり方に関して議論を行った。 
成果 【学会報告】 
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