
－ 292－

公募研究：2001年度

ゲノムからの遺伝子発現制御情報の抽出のための基礎研究
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〈研究の目的と進め方〉
最近のゲノム研究の進展により、我々はある生物種の

ゲノム上に存在する遺伝子をゲノム配列から予測出来る
様になったが、遺伝子の発現制御に関しては未だ予測出
来ない。そのためには数多くの遺伝子の発現制御領域の
解析が必要だが、その際、ばらばらの組織で発現してい
る遺伝子についての単発的な解析ではなく、同じ組織で、
同じ時期に、類似したパターンで発現する遺伝子のシリ
ーズについて解析し、それぞれのゲノム上の配列を比較
することで効率的にゲノム配列と発現制御の関係を明ら
かに出来ると考えられる。本研究では、ショウジョウバ
エの成虫肢形成過程で遠近軸に沿って領域特異的に発現
する遺伝子の発現制御領域の同定及び比較検討をする。
既に単離・解析を進めてきたBar、al、cllの制御領域につ
いて解析を行うと共に、ゲノム配列上予想されている遺
伝子について、その発現パターンを網羅的に調べて発現
様式の類似する遺伝子の候補を多数単離し、それらにつ
いても制御領域の解析を行う。最終的にはゲノム上の配
列から肢原基で発現するか否かや肢原基の何処で発現す
るのかを予測できる様になり、人為的な制御領域により
遺伝子を狙った領域で発現させたり出来る様になること
を目指す。

〈研究開始時の研究計画〉
Bar, al, cllのゲノム領域を断片化してエンハンサー解析

を行い、必要最小領域を同定すると共に、その領域のど
の配列が重要であるのかを調べる。また、Bar, al, cllがす
べてホメオボックス遺伝子であるので、ショウジョウバ
エのホメオボックス遺伝子のうち肢原基での発現が知ら
れていない全ての遺伝子（75遺伝子）についてin situ
hybridizationによりmRNAの発現パターンを調べる。

〈研究期間の成果〉
Bar, al, cllの制御領域のについては、それぞれ約80kb、

25kb、25kbのゲノム領域を解析する事により、現在まで
に約1kb, 500bp, 300bpにまで、その必須領域を限定する
事が出来た。また、Barの制御領域は約450bpの肢原基で
発現するのに必須な部分とその部分の活性を肢原基の特
定の領域に限定するのに必要な部分の二つの部分からな
っている事も分かった。更に、それぞれの制御領域に共
通して、ホメオドメイン・タンパク質の結合コンセンサ
ス配列のコアであるTAATモチーフが密集している事も
明らかになった。ホメオボックス遺伝子の発現パターン
の網羅的解析からは、Barや al, cllと同様の領域で発現す
るものや、Barよりもさらに近位部側で発現するもの等、
Bar, al, cllと同様に遠近軸に沿って領域特異的に発現する
遺伝子が少なくとも６つ新たに同定できた。

〈国内外での成果の位置づけ〉
本研究の様にあるカテゴリで集中的に多数の遺伝子の

発現制御領域について解析しようとする研究は、今のと
ころ、ほとんど例を見ない。

〈達成できなかったこと、予想外の困難、その理由〉
現在までのところ、Bar, al, cllの必要最小領域の塩基配

列の比較だけでは、TAATモチーフが密集しているとい
うこと以外確たる規則性は見出す事が出来ていない。よ
り多くの、発現パターンが類似する遺伝子の制御領域の
解析が必要である。

〈今後の課題〉
Bar, al, cllの必要最小領域中のどの塩基配列がおのおの

の発現制御に重要なのかを更に詳細に解析すると共に、
新たに見つけたホメオボックス遺伝子の制御領域につい
ても解析を進め、これらの制御領域にある規則性を見出
したい。


