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１．研究計画の概要 
魚類ＭＨＣ分子の遺伝子レベルでの網羅

的単離解析を実施する。新規ＭＨＣ遺伝子の

解明を、実際の軟骨魚類及び硬骨魚類ゲノム

等からの単離解析と、データベース解析を組

み合わせて行なう。我々は、これまで軟骨魚

類ドチザメ、エイ、硬骨魚類ニジマス、コイ

を扱っており、また、軟骨魚類のサメ、エイ、

硬骨魚類ニジマス、フグ、メダカ、ゼブラフ

ィッシュ等の各種データベースが利用可能

である。現在、既に解析対象としうるＭＨＣ

遺伝子の部分情報を複数得ている。新規ＭＨ

Ｃ遺伝子を明らかにし、発現解析、遺伝子構

造解析を実施する。本研究で明らかになるＭ

ＨＣ分子の配列情報に基づき、重要な系統発

生的位置を占める動物である魚類のゲノム

からＭＨＣ分子の起源に関わる配列情報を

解明し、またＭＨＣ分子群における構成分子

の分子進化を解明する。 
 
２．研究の進捗状況 
ＭＨＣ分子の分子進化に関して、重要な結

果が得られている。最終年度に最も重要な成

果の総括がされる予定である。 
 
（１）魚類ＭＨＣ遺伝子配列の新規解明 

ゲノムＤＮＡ及びｃＤＮＡより、遺伝子

断片を実際に単離する方法と、データベー

ス解析で候補遺伝子断片を得る方法の両者

を実施した。実験による遺伝子単離方法は、

基本的にＰＣＲ法を用いるが、使用するプ

ライマーは最新の情報を基に degenerated 

primers を設計して適宜用いている。基質

は、軟骨魚類ドチザメ、硬骨魚類ニジマス

等のＤＮＡ及びｃＤＮＡを用いた。データ

ベース解析では、NCBI BLAST search 等を

用いて、条件設定を行ない、解析を実施す

る。Assembly の状態のものとしては、

Takifugu rubripes (torafugu)、Tetraodon 

nigroviridis、Oryzias latipes (Japanese 

medaka)が解析可能であり、利用している。

また、In Progress の状態のものとしては、

Danio rerio (zebra danio)、Leucoraja 

erinacea (little skate)等が利用可能で

ある。 

 

（２）魚類ＭＨＣ分子の完全な遺伝子配列

解析  

得られたＭＨＣ遺伝子の部分配列を基に、

遺伝子全体の配列の解析を進めている。

種々の組織、細胞の mRNA を用い RT-PCR に

より発現解析を行ない、発現が検出される

場合には、さらに RACE 法を用いて、ｃＤＮ

Ａの全体配列を明らかにすることを実施し

ている。データベース解析から遺伝子情報

が得られる場合には、できる限り完全に近

い遺伝子配列の構築を試みている。 

 

（３）魚類ＭＨＣ分子配列比較解析 

得られた遺伝子情報に基づき、既知のＭＨ



Ｃ分子群構成メンバー等との配列比較解析

を行なっている。遺伝子産物のアミノ酸配列

の alignment 解析を実施しているが、配列に

よっては、相当 alignment が難しい場合も見

られる。系統樹解析をおこない、新規ＭＨＣ

分子のＭＨＣ分子群中での分子進化的位置

づけの解析が進行中である。 
 

３．現在までの達成度 
② おおむね順調に進展している。 

（理由） 
最終年度に、総括的な論文を作成する予定

であり、その準備が着実に進んでいる。ＭＨ

Ｃ分子の分子進化に関して、重要な成果を得

ていると考えている。 
 
４．今後の研究の推進方策 

研究計画の変更はなく、研究を遂行する上

での問題点もない。最終年度の総括が順調に

進んでいる。 
 

５. 代表的な研究成果 

（研究代表者、研究分担者及び連携研究者に
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