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はしがき

真核 生物 の細胞 小器官 で ある ミ トコン ドリアは独 自のゲ ノム を保

有 して い る。 多細胞 動 物で は このゲ ノム は全 長14～18kbの 環状

DNAで 、酸化 的 リン酸化 に関わ る12～13種 類 の蛋 白質サブユニ ッ

ト遺伝子、2種 類 のrRNA遺 伝子 、22種 類のtRNA遺 伝子が コー ド

されて い る。1981年 に ヒ トの ミ トコ ン ドリアゲ ノム(mtDNA)の

全塩基 配列が決定 されて以来 、多数 の生物 にお いてmtDNAの 塩基

配列 と遺伝子 構成 が解 明 され、mtDNAは 分子 進化 の研究 上 、重要

な標的分子 となった。シ ョウジ ョウバ エや線 虫で決定 され たmtDNA

全 塩基配 列 の情報 は、寄 生虫学領 域 にお いて 、病 原体媒 介性節足 動

物や寄 生性線 虫類の系統 分類や 分子疫 学 に応 用 されて い る。0方 、

扁』形動物で は、つ い最近 までmtDNA全 塩基配 列 は不明 であ り、肝

蛭 で部分 配列(3,466bp)が 報 告 され て いるのみ で あった・ この配

列 に基づ き、PCRプ ライマーが設 計 され 、様 々な 吸虫類や条虫類で

cytochromecoxidasesubunitl(Coxl)やNADHdehydrogenasesubunit

1(ND1)遺 伝子 の部分 配列 が解読 され 、系統進化 の研究 に利用 さ

れ た。 しか し、比較 され た遺伝子 領域 は数百 ベー ス と短 く、系統 進

化 を論ず る にはきわ めて不十分 で あ った。調 査 の精度 を上げ るた め

には、適 当な扁 形動物でmtDNAの 全塩基 配列 を決定 し、各遺伝子

領域 の全 長が解 読で き るよ うにPCRプ ライ マー を設計す る必要 が

あ る 。そ こで 、 医 学 的 に重 要 な テ ニ ア科 条 虫 類 で あ る 多 包 条 虫

(Echinococcusmultilocularis)と 有鉤条 虫(Taeniasolium)を モデル

として、扁形 動物 の ミ トコ ン ドリアゲ ノム を解 読す る計画が 立案 さ

れ た。本研 究 で は、扁 形動物 ミ トコ ン ドリアゲ ノム につ いて、変則

遺伝 暗号や遺 伝子 の種 類 と配置 を解 明す る ことを主 要な 目的 と し、

有鉤条 虫の世界的分布 に関 して分子疫 学的な解 釈 を試みた。
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扁形動物のミ トコン ドリアゲ ノム

(テニア科条虫の系統分類 と分子疫学への展開)

【研究成果の概要】

① 条虫類 ミ トコン ドリアの変則 遺伝暗号

Echinococcus,Taenia,Hymenolepis,Mesocestoides属 の8種 条虫類 の

ゲ ノムDNAを 用 いて、PCR法 によ りCox1遺 伝子 の内部領域 とND4

～ND2遺 伝子 間領域 を増幅 し、条虫類 ミ トコン ドリアの変則遺伝暗

号 を推定 した。従来 、扁 形動物 で はUAAコ ドンはチ ロシ ンをコー

ドす る と思 われて い たが、 今回 の検討 によ り、UAAは 他 の動物群

と同様 に終止 コ ドンで あ る ことが判 明 した。 また 、GUGコ ドンは

開始 コ ドンである ことも明 らか とな った。

② 多包条虫の ミ トコン ドリアゲ ノム

多包条虫の ミ トコン ドリアゲ ノムは全長13,738bpの 環状DNAで 、

片方 の鎖 のみ に遺伝 情 報 が あった 。通 常 の多細 胞動 物 と同様 に12

種 の蛋 白遺伝 子、2種 のrRNA遺 伝子 、22種 のtRNA遺 伝子 をコー

ドして いたが、ATPase8遺 伝子 のみ欠損 して いた。遺伝 子配置は他

の動物群 と異 な り特徴 的で あったが、NDIか らCO1に いた る一部

の配 置 が環 形動 物 の もの と類似 して お り、扁 形動 物 がEutrochozoa

に起源す る ことを示唆 した。 この見解 は18SrRNAやHox遺 伝子 の

デー タか らも支持 された。

③ 有鉤条虫 の ミ トコ ン ドリアゲ ノム

有鉤条虫 ミ トコン ドリアゲ ノム は全長13,709bpの 環状DNAで 、

遺伝子配置 は多包条虫 の もの と全 く同0で あった。NDI遺 伝 子 の終

止 コ ドンは省略形のUで 、転写後 に隣接す るtRNA-Asnが 切 り出さ

れ た後、 ポ リAの 付 加 によ り、UAAコ ドンとな る ことが 、cDNA

の解 析か ら確 認 され た。 この省 略形 終止 コ ドンの発見 は扁形 動物で

は最初 の もので ある。
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④ 有鉤 条虫の分子疫学

世 界各地(中 国、 タイ 、イ リア ンジ ャヤ 、イ ン ド、 メキ シコ、ペ

ルー、 エ クア ドル、 ボ リビア、 ブ ラジル 、タ ンザ ニ ア、 モザ ンビー

ク、カ メルー ン)で 採集 された有鉤条虫 を材料 として、Coxl(1,620

bp)とCytb(1,068bp)の 両遺伝子 につ き、全 長の塩 基配列 を比較

した。 近接結 合法 で解 析す ると、 両遺伝子 ともに、中国、 タイ 、イ

リア ンジャヤ、イ ン ドは一 つ のク ラスター を形成 し、他 は もう0つ

の ク ラス ター を形 成 した。 この結 果 と有 鉤条虫 の中間宿 主である ブ

タの家畜化 の歴史 を総合す る と、南米 ・アフ リカの有鉤条 虫は ヨー

ロッパか ら もた らされ た ものであ り、 アジアの有鉤条虫 はそれ とは

独 自の ものであ る ことが示唆 され た。

以上の結果の詳細 は5ぺ.__._ジ 以降の英 文論文 に記載 した。

【研究発表】
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