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研究成果の概要（和文）：１．拡張MHC領域の構造解析　ニホンウズラの主要組織適合性複合体領域（拡張MhcCoja領域
）にTRIM亜領域およびCD1亜領域を同定した．
２．多型カタログの作成  (1)高密度DNA多型マーカーの設計：TRIM亜領域に4種類，MHC class IIB亜領域に3種類，MHC
 class I亜領域に4種類，CD1亜領域に2種類，計13種類のマーカーを構築した．(2)ハプロタイプ解析：各亜領域内の遺
伝子は，それぞれ連鎖しているが，一方，各亜領域間には組換え領域が存在することを示唆した．(3)各ハプロタイプ
の遺伝子構造：機能的なMHC class IIB遺伝子座数のハプロタイプ間差を示唆した．

研究成果の概要（英文）：1. TRIM sub-region and CD1 sub-region were identified in major histocompatibility 
complex from Japanese quail (Extended MhcCoja region).
2. The making of the polymorphism catalogue (1) The design of the high-density DNA polymorphism marker: 
We built the following thirteen markers, four markers in TRIM subregion, three markers in MHC class IIB 
subregion, four markers in MHC class I subregion, and two markers in CD1 subregion. (2) Haplotype 
analysis: The genes in each subregion have linkage each other, but there was recombination region between 
each subregion. (3) The gene structure of each haplotype: We suggested the differences among haplotypes 
of the number of functional MHC class IIB loci.

研究分野： 動物分子免疫学

キーワード： ウズラ　MHC　TRIM　CD1　DNA多型　ハプロタイプ　連鎖　組換え
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１．研究開始当初の背景	 

ニホンウズラの MhcCoja領域は，同じキジ科

のニワトリ MhcB 領域に比べて直接抗原認識

に関与する遺伝子座が著しく重複しており

（Shiina	 et	 al	 2004），その遺伝子座数に

多型が存在し，また Coja 領域全体に組換え

ホットスポットモチーフを含む多型性を示

すサテライト配列が多数認められ，さらに B

領域では連鎖不平衡にある class	 IA と class	 

IIB との間に組み換えが生じている可能性が

高いことを明らかにした（Hosomich	 et	 al	 

2006）．以上の特徴はニホンウズラの抗病性

がニワトリに比べて高いこと（Ratnamohan	 

1985）と考え合わせると，組み換え個体を利

用し，免疫応答能に優れたハプロタイプブロ

ック，対立遺伝子を効率的に検出しうる可能

性を示唆する．	 

	 

２．研究の目的	 

（１）構造解析：MhcCoja 領域のセントロメ

ア側に存在しウイルス増殖抑制作用が注目

される TRIM遺伝子群を含む TRIM亜領域，並

びにテロメア側に存在し，哺乳類では MHC と

は別の染色体に位置し脂質抗原を認識する

第３の MHC として注目される CD1遺伝子座を

含む CD1 亜領域の遺伝子構造を明らかにし，

これらを含む拡張 MhcCoja領域全体の遺伝子

構造を把握する．	 

（２）多型カタログの作成：拡張 MhcCoja領

域に高密度の多型マーカーを設計し，それを

用いてハプロタイプの多様性を明確にする

と共にハプロタイプブロック/組換え領域を

推定する．さらに決定した各ハプロタイプに

おける機能的な Mhc	 class	 IIB（CjCIIB）遺

伝子座の数を把握する．	 

	 

３．研究の方法 
（１）構造解析：TRIM亜領域または CD1亜領

域陽性コスミドクローンを分離し，キャピラ

リーシーケンサーを用いて塩基配列を決定

した．	 

（２）多型カタログの作成：①高密度 DNA 多

型マーカーの設計	 構造解析の結果明らか

となった各亜領域に座位する複数の遺伝子

座について，様々な由来を持つニホンウズラ

系統の個体を供試してそれらの多型性を検

証し，PCR 増幅産物のシーケンシングにより

タイピング可能な多型マーカーを設計する．

②ハプロタイプ解析：設計した多型マーカー

を用いて，拡張 MHC 領域のハプロタイプの多

様性，ならびにハプロタイプブロックと組換

え領域を確認する．③各ハプロタイプの遺伝

子構造の比較：CjCIIB*01̃*06 個体由来の末

梢リンパ球よりローカスおよびアレルに特

異的なエキソン 2の両側に設計した既知のす

べての CjCIIB を増幅しうるプライマーを用

いて RT-PCR 産物を得た．これを次世代シー

ケンサーにより網羅的に解析し，各ハプロタ

イプに機能的な MHC	 class	 IIB 遺伝子構成を

明確にする．	 

	 
４．研究成果	 

（１）構造解析：ニホンウズラ主要組織適合

性複合体領域（拡張 MhcCoja領域）のもっと

もセントロメア寄りに BG/LEC 亜領域に隣接

する TRIM 亜領域(5 遺伝子座)を同定した．ま

たもっともテロメア寄りに MHC	 class	 I 亜領

域に隣接する CD1 亜領域（6 遺伝子座）を同

定した．これら亜領域の位置関係はニワトリ

と相同であったが，CD1 亜領域の下流にニワ

トリでは染色体上の位置が特定されていな

い精子尾部構成タンパク質をコードする

ODF3 遺伝子 2 座位を確認した．	 

（２）多型カタログの作成	 ：①高密度 DNA

多型マーカーの設計：セントロメア側より順

に，TRIM 亜領域に 4 種類（HEP21：Ⅰ，

TRIM39.2：Ⅱ，BTN1 および BTN2：Ⅲ），MHC	 

class	 IIB 亜領域に 3 種類（DCB1,	 TAPBP お

よび DBB1：Ⅳ），MHC	 class	 I 亜領域に 4 種

類（DMB1：Ⅴ，DMB2：Ⅵ，TAP1 および TPA2：

Ⅶ），CD1亜領域に2種類（CD1.1およびCD1.2），



約 300-kb の領域に計 13 種類の DNA 多型マー

カーを構築した．	 

②ハプロタイプ解析：これら 13 マーカーの

うち DCB1̃TAPBP̃DBB1，DMB1̃DMB2，TAP1̃TAP2

および CD1.1̃CD1.2 は，それぞれハプロタイ

プブロックを形成していることを考慮し，羽

装等の異なる 6系統 270 個体を供試してマー

カーⅠ~Ⅶのタイピングに基づき 75 種類の

ハプロタイプを確認した．さらにこれらハプ

ロタイプの頻度から，ⅢとⅣおよびⅣとⅤの

間に組換え領域が存在することを示唆した．	 

③各ハプロタイプの遺伝子構造の比較：

DBB1̃TapasiñDCB1，DMB1̃DMB2，TAP1̃TAP2

および CD1.1̃CD1.2 の構造は主要 8ハプロタ

イプで共通していた．ついでマーカーIV に基

づくハプロタイプ CjIIB*01~*05 間で機能的

CjIIB 遺伝子座を網羅的に解析したところ，

機能的 CjIIB 遺伝子座の数にハプロタイプ間

差が示唆された（表１）．	 

表１．MHC	 class	 IIB（CjIIB）亜領域のハプ

ロタイプ間の CIIB 遺伝子構成の比較	 

ﾊﾌﾟﾛﾀｲﾌﾟ	 主働遺伝子数	 微働遺伝子数	 

CjCIIB*01	 2	 7	 

CjCIIB*02	 1	 1	 

CjCIIB*03	 2	 3	 

CjCIIB*04	 3	 1	 

CjCIIB*05	 1	 6	 

CjCIIB*06	 2	 -	 

	 今後，各ハプロタイプホモ系統の作出とそ

れらを用いた免疫学的研究により，CjIIB ハ

プロタイプ間の免疫応答能の差異を明確に

しうることが期待される．	 
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