
ため,コー ド細域全長は得られていない.今後,コモン

マ-モセットに関しても,味覚受容体迫伝子群の同定を

試みる.

4-3盤長類アルコール分解酵素逝伝子の盃複とクラス

ターの進化

太田博樹 (火京大 ･院 ･創成科学)

対応者 :平井啓久

ヒトのゲノム中には5クラス7アルコール加水分解

酵素 (ADH)迫伝子が存在し,ノこれらは第4番決色体上

に並んで位位している.げっし類も5クラス7ADH遺伝

子を持っているが,ヒトではそれぞれのADHが異なる

基質活性と組織特異的発現を示すのに対し,げっ歯類で

は全ての酵素がヒトより広範囲に (非特異的に)発現し

ていることが知られている.また,ヒトでは肝臓で特異

的に発現する 3つのクラスⅠ遺伝子がエタノールの代

謝に最もよく関わっているが,げっ歯類ではクラスⅠ迫

伝子が 1つしか存在しない.本研究では,霊長類でADH

迫伝子がどのように迫伝子盃複し,そのクラスターが進

化してきたかを明らかにすることを目的とし,旧世界ザ

/レ3種,新世界ザル2種,厚猿2種とコウモリのADH

遺伝子クラスター全体 (ヒトで約380kb)をカバーする

BACクローンのショットガン塩基配列決定を行う.

BAC-end塩基配列決定およびコロニーPCRにより

アカゲザル,ミドリザル,コモンマ-モセット,ヨザル,

ワオキツネザル,グレイマウスレム-ル,コウモリのオ

ーバーラップ･クローンをピックアップした.現在まで

にバブ-ンの｣か〃遺伝子クラスター全長の決定が完了

した.さらにアカゲザル,ミドリザル,ワオキツネザル

の各BACクローンのドラフト･アセンブリーが完了し

ている.共同利用で得られる試料は,こうしたアセンブ

リ確証に用いる.これまでにアカゲザル,ミドリザル,

ヨザル,コモンマ-モセットの血液サンプルを採取した

(全てオス).これらから抽出したゲノムDNAを鋳型と

したPCRおよび直接塩基配列決定によりGapを埋める

作業を行なっている.

4-4 ｢生体防御系の霊長類比較ゲノム研究と熊田ゲノム

研究j

安波道郎 (長崎大 ･国際迎挑研究職略本部),

山崎朗子 (長崎大 ･院 ･医僻薬総合)

対応宥 :平井啓久

マカク屈盃長矧ま,ヒトの疾瓜モデルとして医学 ･

生物学的な利用価値が高く,そのゲノム情報の収集も進

められているが,ヒトと同様にそのゲノムには地理的分
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布に誠づく,m;皮な種内の多様性の存在が想定される.

我々はこれまでに免疫迫伝学的な特性の個体差を

規定する主要組織適合性視合体(MHC)についての遺伝

子解析法を開発し,免疫不全ウイルス(SIV)に対する応

答性が分離するアカゲザル家系で古典的MHCクラスⅠ

であるMamu･A,Mamu-Bのハプロタイプが共分離する

ことを明らかにした.

また一方,自然抵抗性に関しては,多くの動物種に

おいて細菌由来のエンドトキシンに対する受容体であ

るToll様受容体(TLR)TLR2およびTLR4の迫伝子にア

カゲザル,カニクイザル,ニホンザルの3種のマカク属

霊長類の種内個体差および種間で荊頻度に非同義置換

が認められることを明らかにした (発衣耶仰中).これ

らの機能的な意味を明らかにするために,ヒトTLR2お

よびTLR4変異体の機能評価に用いられるHEK293細胞

での強制発現系を作製し,兄いだしたアミノ酸配列の変

化の効果を検討している.
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415ヒト内在性レトロウイルスHERV-KのIJRにみる

進化的変化

加藤伊陽子 (山梨大 ･医工学合 ･医 ･微生物)

対応者 :平井啓久

HERWKの転写機構での進化的変化を調べるため

にヒトHERV-KのLTRに関して分子生物学的な解析を

実施するとともに,アカゲザル組織での転写レベルを解

析し,次の結果を得た.

(I)ヒトHERV-KLTR にはTATAboxを伴う主な転

写開始点(Inr)がある.(2)LTRの3'末端でも2つのInrが

機能し,アカゲザル,チンパンジー,ヒトで年代順の配

列パターンが検出される.(3)MITF(microphthalmia

transcriptionfactor)が校数のMITF結合配列を介して,転

写調節する.(4)アカゲザルの組織でのMITFとHERV-K

の発現は相関する.

これら結果はゲノムのHERVKの保存･変遷やメラ

ノーマでの高発現の理解に重要である.

学会発表 :Katoh,I.etal.Transcriptionalcontrolby

thelongterminalrepeat(LTR)ofhumanendogenous

retroviruS(HERV)-Kpreservedinthehumanandprimate

genomes.第 81回日本生化学会 ･第31会日本分子生物

学会合同大会2p-0738,2008/12/10神戸


