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研究成果の概要（和文）：減数分裂における相同染色体の対合は相同組み換えと還元型染色体分配にとって非常
に重要である。減数分裂時における相同組換えには、まず相同染色体が互いに見つけて対合することが必要であ
る。しかし、相同染色体同士が如何にしてお互いを認識するのかは全く解明されていない。本研究では、分裂酵
母における相同染色体の対合にロバストな対合サイト、sme2対合サイトに寄与するタンパク質因子を複数同定し
た。さらにそれらの対合に寄与するタンパク質因子の染色体結合サイトを同定した上、ゲノムワイドのlacOアレ
ー挿入ライブラリを作成することによって新規のncRNAによって制御される対合サイトを同定した。

研究成果の概要（英文）：Pairing of homologous chromosome is an essential step in meiosis that 
ensures effective homologous recombination and reductional segregation in meiotic division. In 
fission yeast, the formation of telomere bouquet and accompany telomere-led chromosome oscillation 
align the homologous chromosomes to the same direction and effectively promote their contact and 
pairing. However, the mechanisms for homologous chromosome specific recognition remain undefined.  
To  understand the molecular mechanisms of meiRNA promoted pairing, we screened for sme2 
locus-localization protein (smp). As a result, we found ten kinds of Smp and half of them are 
required for the robust pairing of the sme2 locus. These proteins are RNA binding proteins and/or 
involved in transcription termination.  We propose that retaining of RNA transcripts on the 
chromosome play an important role in homologous chromosome recognition and pairing.

研究分野：生物学
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１．研究開始当初の背景 

減数分裂期前期の主なイベントとして、DNA

の複製、相同染色体の対合、シナプシスと組

換えが行われる。そのうち、相同染色体の対

合は親世代から承け継いだ相同染色体が互

いを見つけて接着する過程であり、正常な対

合が相同組換えおよび相同染色体の還元型

分配に不可欠である。相同染色体の対合に関

する研究は減数分裂の初期段階の観点から

非常に重要で、特に相同染色体の相互認識機

構がもっともミステリに満ちた問題で、多く

の研究者を減数分裂の研究分野に引き込む

きっかけでもある。しかし、相同染色体同士が

如何にして相手を見つけて対合していくのかは

ほとんど解明されていない。以前われわれは分

裂酵母のsme2ローカスが対合のホットスポットで、

sme2 遺伝子から転写される ncRNA である

meiRNAが染色体上に滞留し、RNA ドットを形成

することによって組み換え非依存的に相同染色

体の認識・対合を促進することを発見した（Ding 

et al. Science 2012）。しかし、染色体滞留 RNA

の相同染色体対合への促進作用がsme2ローカ

スに限った現象なのか、もっと一般性を持つ普

遍的な現象で、ゲノム全体にわたって作用する

のかが不明である。 

 

２．研究の目的 

本研究は分裂酵母における非コードRNAによる

対合の分子機構を解明するとともに、相同組換

え非依存的相同染色体の相互認識・対合機構

の解析を目的としている。 

 

３．研究の方法 

既知の sme2 共局在因子を調べ、破壊すること

によって、sme2 対合ホットスポットに寄与する因

子を同定する。また、新規の対合ホットスポットを

同定することために、既知の sme2 対合ホットス

ポットの特性から共通の性質を持つ染色体ロー

カスを網羅的に LacO/LacI-GFP システムにより

可視化し、野生株およびDSB 形成欠損株で対

合の頻度を測定する。３つの Smp タンパク質の

栄養増殖期および減数分裂期の染色体結合サ

イトを ChIP-seq 法により同定する。単分子 RNA 

FISH により新規に特定した対合サイトの染色体

滞留 RNA ドットを可視化する。 

 

４．研究成果 

（１）sme2 遺伝子座のロバストな対合の分子

メカニズムを解析するために、分裂酵母GFP ラ

イブラリ及びYFPライブラリのデータベースから、

核内蛍光ドットを示すものを検索し、sme2 ロー

カスと共局在を示すタンパク質(smp タンパク質)

を１０個同定した。同定したタンパク質が全部

RNA 結合タンパク質で、お互いに共局在を示

すが、相互依存関係がない。さらに、sme2 ロー

カス以外にも顕著な染色体結合サイトが複数

ある。遺伝子破壊および条件的シャットオフを

行い、sme2 サイトの対合活性に影響を与える

Smpタンパク質を5つ同定した。それらのタンパ

ク質の内、４つがexosomeに依存した減数分裂

寄与mRNAの分解に必要なタンパク質で、残り

の一個が RNAi 非依存的セントロメアのヘテロ

クロマチンの形成に必要な因子である。 

（２）新規な対合サイトを発見するために、ゲ

ノムワイドに 100kb以内の距離間隔で lacO リピ

ートを染色体に挿入し、高頻度に対合する染

色体サイトを捜査するアプローチをとった。す

でに分裂酵母のゲノム上約３０箇所に lacO リピ

ート挿入したので、新規に約１００か所均一分

布した場所に lacO リピートを挿入した。その結

果、分裂酵母の全ゲノムをカバーするような

LacO/lacI-GFP ライブラリを作成した。このライ

ブラリは対合の研究のみならず核染色体ダイ

ナミクス研究にも有用なツールとして利用でき

る。 

（３）Smp タンパク質の染色体結合サイトを同

定するために、３つの Smp タンパク質の栄養増

殖期および減数分裂期の染色体結合サイトを

ChIP-seq 法により同定した。働く経路が大きく

違うにもかかわらず、ChIP-Seqの解析結果、共



通する染色体結合サイトは sme2 ローカス以外

にも、数百箇所があった。同定した染色体結合

サイトをヒントにゲノムワイドLacO/lacI-GFPライ

ブラリと組み合わせ、Smp タンパク質の sme2 ロ

ーカス以外のドット状染色体結合サイトを１番と

３番染色体上にそれぞれ一個を同定した。そ

れらの場所でSmpドットの形成に寄与する原因

遺伝子を同定した結果、それぞれが減数分裂

期に発現誘導される非コード RNAであること判

明した。 
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