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研究成果の概要（和文）：異なる染色体タンパク質を有する多様なアーキア種の染色体構造を比較することによ
り、染色体を構成するタンパク質の組み合わせによる染色体構築原理の違いを解析した結果、アーキアには、ヒ
ストンまたはHTaをもちゲノムDNAがこれらタンパク質に巻き付いた基本構造を有するグループと、DNAがタンパ
ク質に巻き付いた構造を有しないグループに大別されることが分かった。また、超好熱性アーキアが持つTrmBL2
が、外来DNA獲得当初に遺伝子発現を抑制する、（バクテリアのH-NSと類似した）機能を有することを提唱し
た。これらの成果は、真核生物を含めた3ドメインにおける染色体構造の起源・進化を考察する上で重要であ
る。

研究成果の概要（英文）：By comparing the chromosome structures of various Archaea species with 
different chromosomal proteins, we analyzed the differences in the principles of chromosome 
construction based on the combination of chromosomal proteins. The results showed that Archaea can 
be broadly classified into two groups: those with histones or HTa and a basic structure in which 
genomic DNA is wrapped around these proteins, and those without DNA wrapped around proteins. In 
addition, we proposed that TrmBL2 of hyperthermophilic Archaea has a function to repress gene 
expression at the time of foreign DNA acquisition (similar to that of bacterial H-NS). These results
 are important for considering the origin and evolution of chromosome structure in the three 
domains, including eukaryotes.

研究分野： 微生物学
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研究成果の学術的意義や社会的意義
アーキアが極限環境だけではなく人体内や土壌中などの通常環境にも存在することや、アーキアとヒトの疾患と
の関連が明らかになりつつあり、アーキアの周辺環境に対する応答を理解する必要性が高まっている。本研究に
より、アーキアの系統により、多様な染色体構築原理が存在することが明らかとなった。真核生物の染色体構築
システムは、アーキアのシステムを元に進化してきたと考えられている。特に、ヒストンを有する
Euryarchaeota門のアーキアの染色体構築原理の解明を進めることは、真核細胞染色体の構造変化による環境応
答を理解する助けとなる。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属します。
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１．研究開始当初の背景 

真核生物・細菌と並ぶ生命の第3ドメインであるアーキアは、真核生物型の転写・複製機構
をもつ一方、遺伝子の発現調節に関しては、細菌型の転写因子によって単純にON/OFFさ
れると考えられてきた。しかし近年、転写因子による調節にとどまらず、先招待高次構造を
介した遺伝子発現調節の事例が蓄積されている。従来の手法では、ゲノム情報からあるア
ーキアが染色体構築に用いるタンパク質は部分的に推測でき、また個々のタンパク質の機
能解析も可能であったが、複数のタンパク質がどのように協調して染色体構造を構築し制
御しているかは解析困難であった。 
 

２．研究の目的 

本研究では、申請者が進めてきた超好熱性アーキア Thermococcus kodakarensis を中心とし
た染色体構築タンパク質の研究を発展させ、「アーキアにおける染色体構造変化を介した環
境応答」機構を解明する。具体的には、異なる染色体タンパク質を有する多様なアーキア種
の染色体構造（基本構造および高次構造）の共通点と相違点を明らかにし、アーキアの染色
体構築の基本原理に迫ることを目的とする。 

 

３．研究の方法 

アーキア間の染色体構造の比較 

異なる染色体タンパク質を有する多様なアーキア種の染色体構造を比較した。用いた種は、
Euryarchaeota 門 に 属 す る T. kodakaransis 、 Thermoplasma acidophylum 、 お よ び
Crenarchaeota門に属するSulfolobus solfataricusとPyrobaculum calidifontisである。原子間
力顕微鏡（AFM）を用いた高次構造解析、Micoroccal nucleaseアッセイによる染色体基本
構造の解明、染色体精製と質量分析による染色体構成タンパク質の同定、といった手法を組
み合わせることにより、各アーキアの染色体の基本構造と高次構造を明らかにし、種間の類
似点と相違点を明らかにした。 

TrmBL2の生理的機能 

TrmBL2が高度に保存されているにもかかわらず、その生理的機能は明確ではなかった。本
研究では、TrmBL2単体に注目するのではなく、細胞内でともに発現している他のタンパク
質を含めた染色体上での結合位置と遺伝子発現の関係を解析する。超好熱性アーキアT. 
kodakarensis の場合、histone, Alba, TrmBL2が主要な染色体結合タンパク質である[1] 。 
 

４．研究成果 

アーキアの複数の種について、新たな染色体タンパク質の探索および機能解析を行うこ
とで DNA 結合たんぱく質 Alba が染色体上で直径約 10nm のファイバー形成に寄与してい
ること、バクテリアの HU と相同な Thermoplasma acidophilum の染色体タンパク質 HTa
が直径約 6nm のビーズ構造を形成していることを示した。また、より高次な構造として、
直径約 30-40 ナノメートルの粒子構造が染色体上に存在し、アーキアの染色体には
Euryarchaeota と Crenarchaeota という２つの主要な門に共通して、段階的な高次構造が存



在することを明らかにした。また、増殖の進行に応じて 30-40nm 構造の割合が増加するこ
とから、染色体構造が周囲の環境に応じて変化を起こすことを示した。この成果により、真
核生物・細菌・アーキアという 3 つのドメインにまたがって、染色体構造と機能を比較する
ことが可能となった（図１）。以上の研究成果を論文として発表した[2] 。 

 
Euryarchaeota 門のアーキアは、histone をもつ種とバクテリアの HU に相同な HTa を持

つ種があるが、ともに DNA を巻きつける基本構造を持つこと、そして Crenarchaota 門の
種は DNA を巻きつける基本構造を持たないことを提示した（図 2）。このことは、現在の
真核生物の染色体構造の起源を考察する上で重要な成果である。本研究全体の成果を含め
て、アーキアの染色体構造に関してこれまでに得られた知見を総説として発表した[3]。 

図 1 



 
 
超好熱性アーキア Thermococcus kodakarensis の染色体タンパク質として同定していた

TrmBL2 が、他のアーキアやバクテリアから水平伝搬した遺伝子の発現制御にかかわるな
ど未知の機能を有する可能性を示した。TrmBL2 は TrmB ファミリーの転写因子に含まれ
るが、例外的に、通常の転写因子のような特定の DNA 配列に結合する機能を有しない。ま
た、原子間力顕微鏡に観察の結果 DNA 上にファイバー状の構造を形成すること、TrmBL2
破壊株の遺伝子発現解析により 100 近くの遺伝子の転写を抑制していることが分かった。
一方アーキア型ヒストンは、真核型ヒストンと同様に明確な DNA 上の結合配列を有する
(histone positioning signal)。以上のことから、このアーキアの染色体上では、まず histone
の結合位置が優先的に決定され、histone の結合しない領域に TrmBL2 が結合し、その領域
に存在する遺伝子の発現を抑制していると考えられる。Histone を持たない種(例えば
Crenarchaeota 門のアーキア)から DNA 断片が水平伝播した場合、histone は優先的には結
合せず(DNA 上に positioning signal がないため)、TrmBL2 が結合し、遺伝子発現を抑制で
きる（図 3）。このようにして、細胞にとって有害な可能性のある、水平伝播によって獲得
した遺伝子を抑制するというモデルを提唱した[3] 。この機能は、細菌の H-NS に類似して
おり、細菌とアーキアに共通の機能が存在することが示唆された。 
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