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研究成果の概要（和文）：まれな染色体異常とそれによる説明不能な表現形を持つ患者を元に受精後転座の仮説を立て
て証明に望んだ．しかし，検証するに至らなかった．理由として，体細胞融合による染色体の脱落を狙って研究を始め
たが，融合細胞が得られなかった．さらに転座切断点の領域が非常に反復配列に富み切断点を特定できなかったこと，
またそれに伴い多型の乏しい領域で有り多型解析に難渋を極めた．

研究成果の概要（英文）：We could not clarify the post zygotic trans location using rare chromosomal trans 
location. Unfortunately somatic cell hybrids were not obtained with
conventional protocol. The break points were full of repeated elements and we could not find meaningful 
markers to know parental origins.

研究分野：小児科学

キーワード： 染色体　転座　多型
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様 式

１．研究開始当初の背景
染色体異常には，大別して数的異常と転座（
種の異なる染色体の融合）がある．これらは
いずれも，精子や卵子の形成過程（受精前）
に生ずるものと考えられてきた．このうち，
数的異常には，ダウン症候群（
ターナー症候群（
症（XXY
色体の不分離が原因と考えられている．一方
転座には，親から子へ伝えられる場合と，主
に精子形成過程での新生突然変異として生
ずる場合がある．この場合，染色体量に過不
足のない転座保因者は無症状だが，染色体量
に過不足が生じる不均衡
の奇形発生の原因となる．このような背景か
ら，染色体異常は，従来，受精前に発生する
ものと考えられてきた．
今回の研究テーマの発端は，我々の分析によ
り転座が受精後に生じたと示唆される症例
を見いだしたことだ．つまり，患者の派生（異
常）染色体は，父由来の部分と母由来の部分
が融合したものと考える．本研究の目的は，
以上をふまえ，この仮説「受精後の染色体異
常の発生」を種々の方法で確実に証明するこ
とである．
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に過不足が生じる不均衡転座は流産や種々
の奇形発生の原因となる．このような背景か
ら，染色体異常は，従来，受精前に発生する
ものと考えられてきた． 
今回の研究テーマの発端は，我々の分析によ
り転座が受精後に生じたと示唆される症例
を見いだしたことだ．つまり，患者の派生（異
常）染色体は，父由来の部分と母由来の部分
が融合したものと考える．本研究の目的は，
以上をふまえ，この仮説「受精後の染色体異
常の発生」を種々の方法で確実に証明するこ

 

Ｃ－１９、Ｆ－１９、Ｚ－１９（共通）

染色体異常には，大別して数的異常と転座（
種の異なる染色体の融合）がある．これらは
いずれも，精子や卵子の形成過程（受精前）
に生ずるものと考えられてきた．このうち，
数的異常には，ダウン症候群（21 トリソミー），
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２．研究の目的
研究目的は「受精後の染色体異常の発生」を
証明することである．染色体異常には，数的
異常と転座（構造異常）がある．いずれも，
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前に発生するものと考えられてきた．今回の
研究は，我々の分析により転座が
じたと示唆される症例を見いだした．患者の
派生（異常）染色体は，受精後に父母由来の
染色体が融合したことを証明する．
３．研究の方法
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1）患者リンパ芽球

２．研究の目的 
研究目的は「受精後の染色体異常の発生」を
証明することである．染色体異常には，数的
異常と転座（構造異常）がある．いずれも，
卵子・精子の形成過程（受精前）に生ずると
考えられてきた．数的異常には，ダウン症候
トリソミー），ターナー症候群（

等があり，卵子形成過程で染色体の不分離が
原因とである．転座には，精子形成過程での
新生突然変異として生ずる，染色体量に過不
足が生じる場合は流産や奇形発生の原因と
なる．背景から，染色体異常は，従来，受精
前に発生するものと考えられてきた．今回の
研究は，我々の分析により転座が
じたと示唆される症例を見いだした．患者の
派生（異常）染色体は，受精後に父母由来の
染色体が融合したことを証明する．
３．研究の方法 
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足が生じる場合は流産や奇形発生の原因と
なる．背景から，染色体異常は，従来，受精
前に発生するものと考えられてきた．今回の
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染色体が融合したことを証明する． 
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細胞で融合細胞を作成する．融合細胞作成過
程でランダムに染色体の脱落が生じる．
（2）細胞融合および薬剤耐性遺伝子による
選択で，細胞クローンを多数得る．
（3）スクリーニング法は
父由来
型のアリルを有するクローンを選択する．
（3）派生染色体の同定は
行う．

４．研究成果

患者由来Ｂリンパ芽球とマウス線維芽細胞を
用いた融合細胞の作成を
方法で試みたが作成ができなかった．したが
ってこの方法では派生染色体の単離ができな
かった．次いで，ＦＩＳＨによる切断点の決
定を試みたが，Ｘ染色体，
点の近傍ともに反復配列が多く，切断点の決
定には至らず，近傍
った．
次に，
る部位の多型を用いた由来解析に挑戦した．
ＤＢを詳細に調べたが該当領域にはＳＴＲマ
ーカーは
くＳＮＰＳ解析を行いおおよそ
調べたが，有意な情報が得られず，派生染色
体の親由来の決定に至っていない．
推測になるが，Ｘ，
列の多い領域での転座であったので，反復配
列自体が転座の誘発因子であったと思う．ま
た反復配列が多いことから，ＰＣＲ法，や
FISH
由来の同定に至らなかった．
困難であったことや，多型マーカーをデータ
ベースで探すこと，また，シーケンスに思い
の外時間をとられ期間内に最終的な物理的
な染色体の単離，マイクロダイセクションに
よる派生染色体単離に至ることができなか
った．
 
５．主な発表論文
（研究代表者、研究分担者
は下線）
〔雑誌論文〕（計
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）細胞融合および薬剤耐性遺伝子による
選択で，細胞クローンを多数得る．
）スクリーニング法は
父由来 15 番染色体多型と母由来
型のアリルを有するクローンを選択する．
）派生染色体の同定は
行う． 
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列の多い領域での転座であったので，反復配
列自体が転座の誘発因子であったと思う．ま
た反復配列が多いことから，ＰＣＲ法，や
FISH 法の難渋の原因となり派生染色体の親
由来の同定に至らなかった．
困難であったことや，多型マーカーをデータ
ベースで探すこと，また，シーケンスに思い
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な染色体の単離，マイクロダイセクションに
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．主な発表論文
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細胞で融合細胞を作成する．融合細胞作成過
程でランダムに染色体の脱落が生じる．
）細胞融合および薬剤耐性遺伝子による
選択で，細胞クローンを多数得る．
）スクリーニング法は STR
番染色体多型と母由来

型のアリルを有するクローンを選択する．
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患者由来Ｂリンパ芽球とマウス線維芽細胞を
用いた融合細胞の作成を10回程度，標準的な
方法で試みたが作成ができなかった．したが
ってこの方法では派生染色体の単離ができな
かった．次いで，ＦＩＳＨによる切断点の決
定を試みたが，Ｘ染色体，15
点の近傍ともに反復配列が多く，切断点の決
定には至らず，近傍100kb程度の特定にとどま

番染色体のモノソミー領域と思われ
る部位の多型を用いた由来解析に挑戦した．
ＤＢを詳細に調べたが該当領域にはＳＴＲマ

つも存在しないと判明した．やむな
くＳＮＰＳ解析を行いおおよそ
調べたが，有意な情報が得られず，派生染色
体の親由来の決定に至っていない．
推測になるが，Ｘ，15 番染色体ともに反復配
列の多い領域での転座であったので，反復配
列自体が転座の誘発因子であったと思う．ま
た反復配列が多いことから，ＰＣＲ法，や
法の難渋の原因となり派生染色体の親

由来の同定に至らなかった．融合細胞作成の
困難であったことや，多型マーカーをデータ
ベースで探すこと，また，シーケンスに思い
の外時間をとられ期間内に最終的な物理的
な染色体の単離，マイクロダイセクションに
よる派生染色体単離に至ることができなか
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