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アフリカツメガエルをモデルとした系統的遺伝子機能解析系の確立
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〈研究の目的と進め方〉
アフリカツメガエルXenopus laevisは細胞分化や器官形

成におけるシグナル伝達解明において非常に有効かつ効
率的な機能解析系を提供してきた。脊椎動物ゲノムが明
らかになりつつある現在でも、個々の遺伝子の機能を個
体レベルで明らかにするために、アフリカツメガエルを
用いた実験系は中心的役割を果たしている。本研究では、
アフリカツメガエル胚や組織からできるだけ多種類の
cDNAクローンを単離しシーケンスを決定するとともに、
全胚in situハイブリダイゼーションやマイクロアレイに
よる発現データを統合したデータベースを構築し、系統
的・網羅的遺伝子機能解析のための基盤を確立すること
を目的とする。

〈研究開始時の研究計画〉
１）各発生ステージの胚、単離した器官、再生組織それ

ぞれから平均化cDNAライブラリーを作成する。
２）各ライブラリーから数万クローンずつ単離し、5’お

よび3’方向から配列を決定する。
３）各クローンを配列させたcDNAアレイを作製する。
４）全胚in situハイブリダイゼーション法をおこない

mRNAの空間的局在を明らかにする。

〈研究期間の成果〉
１）原腸胚、神経胚、尾芽胚由来のcDNAライブラリー

を作製し、平均化をおこなった。
２）上記ライブラリーから約４万クローンをランダムに

単離し、5’および3’シーケンスを決定した。さら
に得られた配列をESTデータベースとした。

３）上記４万クローンについてインサートDNAを配列さ
せたマクロアレイを作製し、網羅的発現解析実験系
を構築した。

４）単離したクローンの一部について初期胚での全胚in
situハイブリダイゼーションをおこなった。

〈国内外での成果の位置づけ〉
本研究により作製した平均化cDNAライブラリーは重

複クローンが少なく多数の遺伝子種を含み、また全長
cDNAも多いことがEST解析から判明した。データベース
公開後は、基礎生物学研究所内のストックセンターに対
して世界中から非常に多くの分与依頼がきている。また、
上記４万クローンについては、基礎生物学研究所をセン
ターとしてアメリカ（UC Irvine）、ドイツ(German
Cancer Research Center)に分与され、各地でマイクロア
レイが作製されている。マイクロアレイとデータベース
は世界中のゼノパス研究者に広く共有されており、発生
現象の様々な局面における網羅的遺伝子発現解析等に活
用されている。

〈達成できなかったこと、予想外の困難、その理由〉
単離した器官や再生組織由来のcDNAライブラリーは、

主として時間的制約から作製できなかった。また、EST

データベースの公開、マイクロアレイや全胚in situハイ
ブリダイゼーションによる網羅的遺伝子発現解析につい
ては研究期間内（１年）に達成できなかった。しかし、
期間終了後上記ESTデータベースをXDB1として公開し
た。さらにその後EST数を増やし、全胚in situハイブリダ
イゼーションデータ等を統合したXDB2, XDB3として発
展させた。

〈今後の課題〉
ESTとin situハイブリダイゼーションのデータ数を増や

すとともにマイクロアレイデータを統合したデータベー
スを構築する。またXenopus tropicalisを用いて進行中の
ゲノム配列データとリンクさせる。
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