
ショウジョウバエはその小さな体にきちん

とした脳・神経系や消化器・心臓を持

ち、外界の細菌やカビから身を守る免

疫系も備えています。その体のつくりを

支配する遺伝子の働きがヒトを含む多く

の生物にも当てはまるなど、これまで100

年以上も遺伝学の材料として多くの研

究者によって利用されてきました。

近年のゲノム解析から、ハエは約1万4

千個の遺伝子を持っていることがわかっ

ています。その62％はヒト約3万2千個

の遺伝子の中に共通のものを見つける

ことが出来ます。このため、ハエの遺伝

子の働きを徹底的に解明すれば、ヒト遺

伝子の働きを基礎的なところで理解でき

るかもしれません。

私たちはRNAiという技術を使い、ハエ

遺伝子それぞれの突然変異体をつくり、

遺伝子の変異が個体のどのような機能

を阻害するのか、ということを調べていま

す。これまでその働きがわからなかった遺

伝子が個体の形作りや行動リズムに重

要な役割を果たしていること、また構造

が複雑で生体での機能が未解明の

種々の糖鎖についてもそれが体作りに

果たす役割を推定できるようになるなど、

面白い結果が続 と々得られています。是

非ポスターをご覧下さい。

ショウジョウバエゲノムの体系的解明

上田　龍
情報・システム研究機構 国立遺伝学研究所系統生物研究センター

ゲノムから
体ができるまで
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（図）ショウジョウバエと遺伝子地図

人間は他の生物と似ているところも多

いですが、明らかに異なっているところ

もあります。私たちはこのような類似点、

相違点をゲノムのレベルで明らかにしよ

うとしています。人間を生物としてとらえ

るときには、日本語では片仮名を用い

て「ヒト」と表わします。ヒトに進化上一

番近い生物は、類人猿です。その中で

も、チンパンジーとボノボ（ピグミーチン

パンジー）が最もヒトに系統的に近いこ

とがわかっています。そこで私たちは，

チンパンジー、ゴリラ、オランウータンと

いう類人猿のゲノムの一部分をヒトゲノ

ムと比較するという研究をしています。

比較しているゲノムの部分としては、ヒト

21番染色体長腕全体（3300万塩基）、

HoxA遺伝子群（20万塩基）、Rh式血

液型遺伝子（20万塩基）です。また、

ゲノム中に散らばっている103個の遺伝

子を調べて、ヒトがチンパンジーとの共

通祖先から別れた後の約600万年間

に、ヒトの進化系統で蓄積したアミノ酸

の変化は、およそ８万個だっただろうと

推定しました。このような変化の中の一

部分が、特に著しいヒトと類人猿との違

いを生んだのだろうと考えられます。

ヒトゲノムと類人猿ゲノムを比較して
ヒト特異的な遺伝子の変化を探る

斎藤成也
情報・システム研究機構 国立遺伝学研究所集団遺伝研究部門

ゲノムでわかる
進化の秘密

B6

展示責任者

展示責任者所属

チンパンジー ゴリラ

細菌は顕微鏡でないと見えない小さな単

細胞生物で、地球上には何百万種類も

の細菌が存在します。私たちの周りにも

たくさんの細菌が存在しますが、感染症

の原因となるのは一握りの病原菌と呼

ばれる細菌だけです。一握りといっても、

人に病気を起こす細菌は百種類をゆう

に越え、その各々が特有の感染症を起

こします。なぜ特定の細菌だけが病気を

起こすのでしょうか？実は、細菌が病気

を起こす能力は、各々の菌がどのような

病原遺伝子（病気を起こすために必要な

遺伝子）のセットを持っているかで決まる

のです。したがって、病原菌のゲノムを調

べると、その菌のもつ病原遺伝子セット

を見つけることができ、それらの機能を調

べれば、病気を起こすメカニズムを知る

ことができるはずです。さらに、病原性

ない近縁の細菌とゲノムを較べれば、ど

のようにして病原菌が誕生したのかを知

ることもできます。このゲノム広場では、

病原性大腸菌O157と腸炎ビブリオとい

う我が国で最も大きな問題となっている

２つの腸管感染症の原因菌を中心に、

いろいろな細菌がそれぞれどのようにし

て病原菌へと進化を遂げたのかを紹介

します。

細菌の進化：病原菌が生まれるメカニズム
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（図2）病原性大腸菌O157誕生のメカニズム

（図1）病原性大腸菌O157・腸炎ビブリオの
電子顕微鏡写真とゲノム構造

オオムギ品種の遺伝子のDNA配列に

もそれぞれに異なった部分があります。

DNA配列のうち一カ所のみが異なるも

のをSNPs（スニップス）と呼んでいます。

SNPsは遺伝子の中にたくさん存在して

いるので、この相違を利用して遺伝子

が染色体のどの部分に乗っているかを

決めることができます。こうしてできた遺

伝地図は、異なる生物の間でゲノム上

の遺伝子の位置を比較するのに役立ち

ます。コムギはオオムギとゲノムが似て

いるので、オオムギの遺伝子配列を直

接コムギの地図に載せることができま

す。また、オオムギやコムギの仲間の野

生植物にもオオムギの遺伝子と同じ配

列を持つ種類があります。これらの植物

の中には病害や不良環境に強い耐性

をもったものがあるので、作物の品種改

良に利用できると考えられます。このよ

うにゲノムが似た植物は共通の祖先を

持つと考えられています。さらに、オオム

ギはイネ科植物の共通祖先から進化し

たと考えられ、解析の進んでいるイネの

ゲノム情報を利用したオオムギのゲノム

解析も進められています。

ゲノムからみたオオムギとその仲間たち
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大腸菌O157のゲノム構造大腸菌O157

腸炎ビブリオ 腸炎ビブリオのゲノム構造




