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研究の目的と進め方

ゲノム情報を出発点とする生命科学研究で最大の問題
は,糖鎖付加に代表される翻訳後修飾である.本研究では

糖鎖の生命現象における基盤的重要性を指針にC. elegans
を対象としたグリコーム解析を掲げる.具体的には,C.ele-

gansが生産するすべての糖タンパク質に対する遺伝子を
同定し(「糖タンパク質遺伝子リスト」の作成),同時に糖鎖

付加位置の同定,さらにこれら付加糖鎖の構造情報を最新

のテクノロジーを駆使して抽出する.

2001年度の研究の当初計画

糖タンパク質遺伝子の同定に最近本研究者らが開発し

たGlyco-catch法を用いる.また,糖鎖の高感度分離分析に
はピリジルアミノ化法を起点とし,TOF MS,2-Dマッピン

グ,高性能アフィニティークロマトグラフイー(HFAC)を

採用する.

2001年度の成果

代表的レクチンとしてコンカナバリンA,および線虫内

在性レクチン,ガレクチンLEC-6を選び, Glyco-catch法に
よりこれらのレクチンが親和性を示す糖タンパク質遺伝
子を計48個同定することに成功した.また,生物起源の異

なる13種のガレクチンの糖特異性解析をHFACを用いて
行い,糖鎖の構造とレクチンの親和性間の関係の数値化に

成功した.

国内外での成果の位置づけ

国内はもとより,国外にも糖タンパク質遺伝子の網羅的
同定を成し遂げている研究者はいない.また,HFACを用い

て達成されたレクチン・オリゴ糖鎖間の親和定数の系統

的決定は前代未聞である.

達成できなかったこと,予想外の困難,その理由

Glyco-catch法は,感度, high-throuputという点でペプチド
シークエンサーを用いる現法には限界がある.現在,MSを

用いた糖ペプチドの遺伝子同定方法について可能性を探

っている,ピリジルアミノ化糖鎖の同定もMSの力に依存
するところが大きい.さらに,MS,HFAC,2-D法を組み合わ

せてより効率・精度の高い糖鎖同定法を確立したい.

今後の課題

上述の通り, Glyco-catch法のさらなる高性能化と,糖鎖
同定法の確立を急ぎたい.
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