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◆研究キーワード                                   
 選択的スプライシング ／ タンパク質機能の多様性 ／ タンパク質のモジュール構成 ／ 
 ホモロジーモデリング ／ 生命分子ネットワーク 

◆主要業績                             総数 ( 5 ）件 
・Yura, K., Yamaguchi, A., Go, M., Coverage of whole proteome by structural genomics observed through 
protein homology modeling database. J. Struct. Genomics 7, 65-76 (2006) 
・Iida, K. and Go, M., Survey of Conserved Alternative Splicing Events of mRNAs Encoding SR Proteins in 
Land Plants. Mol. Biol. Evol. 23 (5), 1085－1094 (2006) 
・Yura, K., Shionyu, M., Hagino, K., Hijikata, A., Hirashima, Y., Nakahara, T., Eguchi, T., Shinoda, K., 
Yamaguchi, A., Takahashi, K., Itoh, T., Imanishi, T., Gojobori, T., Go, M. Alternative splicing in human 
transcriptome: functional and structural influence on proteins. Gene, 380 (2), 63-71 (2006). 
・Takeda, J., … Go, M., … Imanishi, T. Large-scale identification and characterization of alternative splicing 
variants of human gene transcripts using 56,419 completely sequenced and manually annotated full-length 
cDNAs. Nucleic Acids Research, 34 (14), 3917-3928 (2006). 
・Go, M., Yura, K., Shionyu, M. Contribution of computational biology and structural genomics to understand 
genome and transcriptome. "Proceedings of the International Symposium on Frontiers of Computational 
Science 2005 (ISFCS2005)", (eds. Y. Kaneda, H. Kawamura and M. Sasai), Springer, 75-80 (2007).

◆研究内容                   
１．各種生物のゲノム情報に書かれている全てのタン

パク質の立体構造をホモロジーモデリングによりモデ

リングすることは、どこまで可能か？原核生物ではほ

ぼ５０％、真核生物ではほぼ２０％がほぼ全長にわた

ってモデリングできた。 
２．植物において、選択的スプライシングに係わるタ

ンパク質の遺伝子自体が、進化的スケールで保存され

たスプライシングパターンを持つことを発見、植物の

環境適応と関わるとの仮説を提案した。 
３．ヒト選択的スプライシングのゲノム規模解析によ

り、タンパク質同士やタンパク質と各種リガンドとの

相互作用に、選択的プライシングが大きく関わること

が明白になった。 
４．圧倒的な規模である 56,419 の全長 cDNA のデー

タをもとに、ヒト選択的スプライシングのゲノム規模

の同定と性格づけを行った。 
５．生命情報学の最新の研究から、ゲノムと転写産物

の関係が生物機能の複雑さの源泉であるとする仮説を

提案した。 

 

◆教育内容                 
大学院における 2006 年度の教育内容 
本学は文部科学省による公募「魅力ある大学院教育イ
ニシアティブ」の最初の年に、２件が採択された。そ
のひとつである「生命情報学を使いこなせる女性人材」
の大学院講義「総合生命科学」と「予測生物学」の一
部を担当した。 
また、大学院生向け「女性リーダー育成プログラム」
の講義の一部を担当した。優れた女性研究者の供給源
として、本学において特別のプログラムを実施し、女
性の活躍が期待される分野のイノベーション創出とリ
ーダーの育成に取り組んでいる。 
講義名：総合生命科学 
内容：生命情報学分野の最近のトピックスや自身の研
究についてのエピソードも交えながら、生命情報学の
位置づけと生命科学への期待を概観した。 
講義名：予測生物学 
内容：いろいろな生命現象を分子レベルのデータから
予測する新しい学問分野の動向を講義した。 
講義名：女性リーダー育成プログラム 
内容：日本の女性理学博士 1 号など、本学の前身であ
る東京女子高等師範学校の出身者による活躍ぶりの歴
史を紹介した。 
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◆Research Pursuits               
1.Homology modeling was carried out for the open 
reading frames (ORFs) of the organisms whose 
genomes were sequenced and under public access.  
Around fifty percent of the ORFs of prokaryotes were 
modeled, however, only 20 % of ORFs of eukaryotes 
could be modeled.  
2.We found some alternative splicing in land plants 
which show conservative characters in DNA 
sequences. It was suggested that the alternative 
splicing was involved in important regulation for 
environment responses.  
3.We report the genome-wide identification and 
characterization of alternative splicing in human 
gene transcripts based on analysis of the full-length 
cDNAs. The alternative splicing influences protein 
interactions with ligands and other proteins. 
4.We report the genome-wide identification and 
characterization of alternative splicing in human 
gene transcripts based on analysis of the full-length 
56,419 cDNAs. Genome-wide annotations of 
alternative splicing should lay firm groundwork for 
exploring in detail the diversification of protein 
function which is mediated by the fast expanding 
universe of alternative splicing variants.  
5.Our computational and biophysical studies suggest 
that the relationship of genome, transcriptome and 
protein is the largest source for the flexible and 
complex biological function at molecular level. 

◆Educational Pursuits            
I gave lectures in “Comprehensive Bio-science” and  
“Prediction Biology”  as two of the courses of 
“ Attractive graduate education program ”  on 
“Education program for women graduate students 
engaged in bioinformatics”. 
We started new lecture series for all graduate 
students to develop women leader ship and I gave a 
lecture on the women pioneers in science in Japan. 
They graduated from the former school of 
Ochanomizu University when Universities were not 
opened for girls. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

◆共同研究例                                      

生命情報学、計算生物学、生物物理学、分子進化学の基礎研究と応用研究。特に、選択的スプライシングによるタ

ンパク質機能の多様化と生命システムの制御、モジュールをベースにしたタンパク質機能。 

◆将来の研究計画・研究の展望                              

２１世紀の生命科学とその応用は予想を超えて、広い意味での生命情報学を中心に展開していくであろう。この展

望のもとに、生命科学の新しい展開と体系化に貢献していきたい。その際、新しい先端分野の多くは、女性に適し

た研究領域であることを指摘しながら、学部の専門教育と大学院の教育を重視していきたい。 

◆研究の実用化 (実用化済のテーマ）                           
創薬の基礎となるタンパク質立体構造のモデリングの結果をデータベースとして公開している他、選択的スプライ

シングがもたらすタンパク質機能への影響予測やタンパク質機能について、独自に開発したデータベースを特別客

員教授として長浜バイオ大学から世界に公開中。 

◆受験生等へのメッセージ                                
「なぜ女子大がいいの？」という質問に対して、お茶大生の声として、「落ち着いた雰囲気で学べる」、「多くの教員

や先輩に見守られて安心して新しいことに挑戦できる」、「研究や仕事を楽しむ女性の手本が豊富で（注）、自分の将

来像を描きやすい」などの声があげられています。これらは、ひとりひとりがもつ多様な個性をしっかりと伸ばす

ために大切な環境を、お茶大が備えていることを示しているといってよいでしょう。 
平成 20 年度から、お茶の水女子大学は「21 世紀型リベラルアーツ教育」を、本格的に開始します。国立大学法人

として、これまでには見られなかった新しいタイプの学部教育により、社会のいろいろな場で活躍するリーダーシ

ップの養成をめざします。 (注 本学の女性教員の比率は４０％） 
 
 


