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研究成果の概要（和文）：反復配列（同じまたは類似の遺伝情報の繰り返し）はゲノム中に大量に存在する。進化の途
上で、その構成には大きな変化が起こっていることが推測される。本課題は、ヒト上科（ヒトおよび類人猿）を対象と
して、構成の変化の具体的な様相を明らかにすることを目的とした。主要な結果および意義は、つぎの３点である。テ
ナガザルで、アルファサテライトDNA（セントロメアの主要成分）が別の反復配列で置換されている。新規のトランス
ポゾン（動く遺伝因子）が形成されてそれが大量に増幅することが、ヒト上科であり得る。アルファサテライトDNAに
みられる高次構造の進化的起源は、従来考えられていた時期を大きく遡る。

研究成果の概要（英文）：Repetitive sequences occupy large fractions of their host genomes, and their 
organization is thought to undergo considerable changes in evolutionary processes. The purpose of the 
present study was to reveal actual changes that had occurred in the evolution of hominoids. Main results 
and their significance were: (1) alpha satellite DNA has been replaced by another repetitive DNA in a 
gibbon genome, (2) a novel transposon was, and can be in the future, formed and expanded in hominoid 
genomes, and (3) the evolutionary origin of the higher-order repeat structure of alpha satellite DNA is 
older than that commonly postulated.

研究分野：分子進化学
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１．研究開始当初の背景 
 反復配列は、同じまたは類似の遺伝情報の
繰り返しであり、真核生物のゲノム中に大量
に存在する。タンパクをコードする遺伝子な
どと同様に、ホスト生物の進化の過程で、進
化の影響を受けて変化し、また変化が進化の
原動力となっていると考えられ、それを示す
例は少なくない。しかし、反復配列であるが
ゆえに正確な塩基配列の解読は困難であり、
このため進化の影響および進化への貢献の
実像は、十分には明らかにされていないもの
と、我々は推測した。反復配列の正確な塩基
配列の解読、またその前段階としての反復配
列の同定が容易になれば、進化との関連の様
相をより具体的に知ることができるという
期待を、我々は抱いた。 
 
２．研究の目的 
 ヒト上科（ヒトおよび類人猿）でこれまで
に生じた反復配列の構成の変遷の実態をと
らえ、進化の影響および進化への貢献の様相
を明らかにすることを、本課題の目的に設定
した。なお、実施中の進展のために、ヒト上
科の周辺のグループも合わせて調べること
が必要になり、対象を真猿亜目に拡張した。
ただし、ヒトへの進化を中心的な視点とする
方針は保持した。 
 
３．研究の方法 
 本研究課題に先立つ挑戦的萌芽研究の課
題（平成 23-24 年度「ヒトでの構成的ヘテロ
クロマチンの消失:機構解明へ向けた痕跡部
分の構造解析」）で、研究代表者は、 
異なる種の間で量に大きな違いのある反復
配列を同定する実験法を、開発していた。本
課題の１年目に、この実験法に改良を加え、
新規の反復配列を網羅的に同定する手法を
確立した（発表論文の欄の論文⑦、⑨）。ま
た、反復配列のクローンの塩基配列を正確に
解読する方法も考案し、実験法として確立し
た（論文③）。そしてこれをヒト上科および
周辺の多数の種に適用し、増減のあった反復
配列の網羅的な探索を行った。その結果とし
て、新規反復配列、および既存の反復配列の
派生型を、計 12 種類同定するに至った。続
いて、ホストの進化と重要な因果関係がある
と考えられるものを 3種類選び、それについ
て構造・分布・変異を詳しく解析し、具体的
な因果関係を推測した。 
 
４．研究成果 
(1) セントロメア反復配列の置換 
 フーロックテナガザル (Hoolock hoolock) 
のゲノム中に大量に存在し、近縁種のゲノム
にはない反復配列を、同定した（論文⑪）。
約 50 塩基対を単位とする縦列反復配列（単
位が隣接する様式で繰り返す反復配列。対義
語は散在反復配列）で、染色体標本上での位
置を調べる実験から、セントロメア（細胞分
裂の際に染色体の両極への移動の起点とな

る部位）を構成していることがわかった。 
 一般にセントロメアの領域は、縦列反復配
列が主成分となっている。霊長類では、アル
ファサテライトDNAとよばれる反復配列がこ
れを担っている。フーロックテナガザルでは、
この新規の反復配列がセントロメアの主成
分となっており、大部分のアルファサテライ
ト DNA は縮退していた。霊長類で初めての、
セントロメア反復配列の大規模な置換の例
である。セントロメアの機能を解析するため
の格好の材料を、分子生物学の分野に提供す
ることになった。 
 
(2) 新規トランスポゾンの形成と増幅 
 ホオジロテナガザル (Nomascus 
leucogenys) で、新規のトランスポゾンが生じ
ていることを、見出した（論文⑫）。ヒトで 
SVA 因子とよばれるトランスポゾンが、以前
から知られている。SINE, VNTR, Alu とよば
れる要素が組合わさって生じた複合型レト
ロトランスポゾンである。テナガザルでみつ
かったトランスポゾンは、この SVA 因子と
構造は同じで構成要素が一部異なるもので
あった。SINE の部分が PTGR 遺伝子となっ
ており、PVA 因子と名付けた。 
 PVA 因子はテナガザルのゲノムの中で、ヒ
トでの SVA 因子と同様に、大量に増幅して
いる。ゲノム全体の機能の調和に影響を与え
ているであろうことは、容易に想像される。
この型の新規トランスポゾンの例が、ヒトの
既知のものに加えて２例となったことから、
同様な新規形成が広く起こり得ることが推
測される。 
 
(3) アルファサテライトDNAの高次構造の進
化的起源 
 セントロメアの主要DNA成分であるアルフ
ァサテライト DNA の基本的な構造は、約 170
塩基対または約340塩基対の単位の縦列での
反復である。ヒトではアルファサテライト
DNA の構造の詳しい解析がなされており、単
純な縦列反復配列に加えて高次構造をもつ
ものがあることが、30 年以上前から知られて
いる。高次構造は、5個や 9個など一定の数
の基本単位のまとまりが上位の単位となり、
それが縦列につながる構造である。 
 高次構造は，ヒトに加え、大型類人猿（チ
ンパンジー・ゴリラなど）でも発見されてい
た。ヒトと大型類人猿を合わせたグループが
ヒト科である。小型類人猿（テナガザル各種）
はテナガザル科を構成し、ヒト上科はこの２
科からなる。これまでにテナガザル科では、
高次構造はみつかっていなかった。このため、
高次構造はヒト上科とテナガザル科が分岐
した後でヒト科のほうで生じたとの見解が、
大勢となっていた。 
 我々は、独自に開発した正確な塩基配列決
定法を用いて、テナガザル科のアルファサテ
ライト DNA の構造を調べ、科を構成する４属
のすべてで、高次構造があることを証明した



（論文⑥、②）。みつかった高次構造の反復
単位を構成する基本単位の数は、つぎのよう
であった。Hoolock属で 31、Hylobates属で 8
と 13、Nomascus属で 9、Symphalangus属で 6
と 9。この時点で、高次構造の進化的起源は
ヒト上科とテナガザル科の分岐より古いこ
とを示すことになった。さらに、ヒト上科の
外に位置するマーモセット(Callithrix 
jacchus) とヨザル (Aotus azarae) でアルフ
ァサテライト DNA の構造を調べ、明瞭な高次
構造があることを証明した（論文①）。高次
構造の反復単位を構成する基本単位の数は、
マーモセットが 12、ヨザルが 9であった。以
上の結果から、高次構造の存在は真猿亜目に
共通する現象であることを提唱するに至っ
た。 
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