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本博士論文（課程博士）は「RNA転写過程の理論的研究」と題し、（１）DNAの捩れの

下での RNA転写、（２）マイクロアレイデーターを用いた転写開始の 

シグナルとなるプロモーター配列の転写発現量への影響、（３）DNA 配列のアライ

メントの統計的解析、の３つのテーマーの研究結果を統合した構成になっている。 

 （１）のDNAの捩れの下でのRNA転写では、転写速度にDNAの張力や捩れなど

の外力がどのように影響するか理論的に数理モデルを用いて研究した。 

実験的には端にビーズを附加した DNA断片を用いて、ビーズの粘性抵抗による回

転の抵抗を計り、RNA ポリメラーゼの転写速度を求められるが、この実験との比較

も行なった。Ribonucleoside Triphosphate(NTP) とピロリン酸（PPi）の比をパラメー

ターに、化学反応式に基づいて外力の影響を理論的に論じた。 

その結果、回転トルクが、転写速度の最大値を著しく減少させる事を見い出した。ま

た、張力はそれに反し、10pN を超えるまでは、最大転写速度に影響しないことも判

明した。今までに、単に張力の影響を論じた研究はあるが、この 

論文で示されたように、回転の影響を論じた点は新しい結果である。 

 （２）マイクロアレイデーターを用いた転写開始シグナルとなるプロモーター配列

の転写発現量への影響では、大腸菌のRNAポリメラーゼのσ70のプロモーター配

列とプロモーター強度との関係を論じた。この関係を抽出する統計学習的方法を

新たに提案し、その統計方法が、プロモーター強度 zと結合エネルギーE=WN(Wは

重み行列)の関係が線形であるとするモデルを採用する事により、実際に有効であ

る事を示した。この研究はマイクロアレイデーターの有効活用の道を開くものとし

て重要な研究である。 

 （３）DNA配列のアライメントの統計的解析では、比較ゲノムを行なう際に 

指針となるアライメントを定量的にあらわす置換行列として、コドン同士の置換行列

を研究した。実際にゲノム情報を用いて、開発したアルゴリズムにより解析を行な

い、この方法が実際に機能することを示した。 

 したがって、本審査委員会は博士（学術）の学位を授与するにふさわしいものと

認定する。 

 

 


