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研究成果の概要 

細胞融合により構築した藻類ゲノムを動物培養細胞に移行させた基盤融合細胞の解析を進め

た。DNA と DNAの相互作用を解析できるMicro-C解析（Microcossus Nucleaseを使用してクロマ

チンを裁断して解析する Hi-C より派生した方法）を用いて、基盤融合細胞のゲノムを解析した。そ

の結果、動物培養細胞ゲノムに挿入された藻類ゲノムは、藻類ゲノム同士の相互作用の頻度は高

いが、動物培養細胞との相互作用は低いことがわかった。遺伝子の転写抑制は DNA メチル化が

主原因であることが昨年度判明したため、DNA メチル化酵素をノックアウトすることで、動物培養細

胞に移行した藻類ゲノムの遺伝子抑制を解除したところ、転写を検出することに成功した。また、藻

類から葉緑体を単離して、動物培養細胞に取り込ませることに成功し、単離葉緑体の動物培養細

胞内における動態を明らかにした。さらに、葉緑体ゲノムの動物培養細胞内における安定性を調

べるために、藻類の葉緑体ゲノムとミトコンドリアゲノムを明らかにした。また、融合細胞におけるシ

ゾン遺伝子転写活性化や、エピゲノム動態を可視化するためのMintbodyプローブの改良および

新規開発を進めた。改良型プローブを用いてクロマチンドメインの生細胞動態を詳細に解析できる

ことを確認した。さらに、動物培養細胞内における藻類ゲノム由来光合成遺伝子発現を検証する

ため、光合成遺伝子を含む長鎖 DNAを保持するエピソーマルベクターを構築した。また構築した

ベクターを動物培養細胞に導入し、導入ベクターが安定に細胞核内で複製されていることを確認

した。最後に、ロングリードデータを用いた DNA メチル化検出をより高精度化した解析手法を基盤

融合細胞に応用する解析パイプラインを構築し、DNA メチル化酵素をノックアウトした融合細胞の

メチル化状態の変動を明らかにした。 
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