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§１．研究成果の概要 

 

2021 年度の成果は、1. 染色体を模した高分子の 3 次元版の原子間力顕微鏡（three-

dimensional atomic force microscopy, 3D-AFM）像を理論予測するシミュレーション手法の開発と

3D-AFM 像の走査速度依存性に関する論文を出版したこと、2. アクチン繊維等の 3D-AFM 像の

実測との比較を行い、開発した 3D-AFM 像のシミュレーション手法の妥当性を検証したこと、3. 

Hi-C 実験のデータからヘテロクロマチンとユークロマチンを識別する新規手法を考案した、ことで

ある。 

1.の 3D-AFM 像の理論計算の手法については、昨年度の研究成果に詳細に報告したが、よう

やく論文に採択された 1)。査読の過程で、実測との比較を行い開発した手法の妥当性を検証する

ようコメントがあった。そこで、実際の構造と 3D-AFM 像の両方が分かっている唯一の生体高分子

であるアクチン繊維について、それを模した構造を作成して 3D-AFM 像の理論予測を行い、実測

との比較を行った。その結果、シミュレーションにより実験結果をよく再現することに成功し、開発し

たシミュレーション手法が妥当であることが分かった。これが 2.の概要であり、論文に記載して報告

している 1)。 

本さきがけの最も重要な目標は、より確からしい染色体モデルの構築である。そのために欠かせ

ない次のステップは、ヘテロクロマチンのモデルの導入である。3.はこの導入方法の開発の際に考

案したものである。従来、Hi-C 実験のデータを解析することでヘテロクロマチンとユークロマチン領

域が識別できることはよく知られているが、従来の方法は幾つかの理論的な問題点があり、何より

直感的にはその方法がよく分からない欠点があった。そこで、直感的に理解できる識別法を考案し

たので、これも一つの成果とする。 
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