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研究成果の概要 

本年度は昨年度までに構築した植物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。また、基盤融合細胞ラインをロングリード解析、DNA メチル化解析、ヒストン修飾解析、

染色体 Gバンディング解析、FISH解析などにより綿密に解析した。動物培養細胞ゲノムに移行し

たシゾンゲノムは特定の染色体位置に挿入されて維持されており、基盤融合細胞の染色体の本数

の変化や編成は起こっていないことが判明した。遺伝子の転写抑制は DNA メチル化が主原因で

あることが示唆されていたため、DNA メチル化酵素をノックアウトすることで、動物培養細胞におけ

るシゾンゲノム動態を明らかにした。また、基盤融合細胞のゲノム相互作用解析を Hi-CやMicro-

Cにより進めるとともに、動植物共通のゲノム相互作用制御因子としてコンデンシン II-LINC複合

体を同定することができた。目的の遺伝子領域の転写活性化状態を生細胞で検出するため、転写

開始複合体中の RNAポリメラーゼ II（Ser5 リン酸化型）特異的 mintbody（RNAP2 Ser5ph-

mintbody）を開発した。Ser2 リン酸化型と共に用いることで、マウス ES細胞における Nanog遺伝

子の転写活性化動態を詳細に解析した。また、最小ゲノムを持つ淡水性緑藻メダカモのゲノム配

列を決定し、新種の淡水性緑藻として国際登録した。このメダカモと比較的ゲノムが小さい 14種類

の微細藻類のゲノムを比較解析することで、光合成を行う真核細胞に必須な最少遺伝子群 1263

個を同定した。その中の複数の遺伝子を DNA合成して長鎖 DNAベクターを作成した。この長鎖

DNAを高効率でヒト培養細胞に導入するために必要なアグロバクテリウム基盤株の構築を進め

た。さらに長鎖 DNA ノックインの効率と正確性を向上させる因子の導入系をエピソーマルベクター

システムにより構築した。 
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