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§１．研究成果の概要 

 

 タンデムリピート配列は、相同組換えによって機能損失するリスクがあるにも関わらず、細菌ゲノム

中では安定に維持されている。このことはタンデムリピート配列を相同組換えから保護するシステム

の存在を連想させる。この細菌ゲノムの基本原理を解明し、人為的に解除・誘導できれば、DNA を

切らずに相同組換えを誘発することや、望まない相同組換えを抑制することなど、今までにないゲ

ノムスケール DNA の操作技術が開発できる。私がこれまで研究してきた長鎖遺伝子 ataA には複

数のタンデムリピート配列が存在する。本研究では ataA 遺伝子の宿主である Acinetobacter 属細

菌 Tol 5 が、これらタンデムリピート配列の相同組換えをどのように保護しているかを明らかにする

ことで、未知なる細菌ゲノムの機能を解明し、新たなゲノム操作技術の開発に繋げることを目指す。 

 2021 年度は、2020 年度に明らかにしたアンチリコンビナーゼ候補遺伝子を選択的にノックアウト

した株を構築し、相同組換え頻度を測定するためのプラスミドを用いて評価した。その結果、候補

遺伝子欠損株は大腸菌 BL21 株と同程度まで相同組換え頻度が高くなることが明らかとなった。ア

ンチリコンビナーゼ候補遺伝子のスクリーニングは飽和に達していないと考え、変異株ライブラリー

の拡張に取組み、Tol 5 株の全遺伝子数の 5 倍をカバーするまでに達した。また、本計画を効率的

に進めるために Tol 5 株の完全ゲノム配列をナノポアシークエンサーとショートリードシークエンサ

ーを用いて決定した 1)。 

 

1) “Complete genome sequence of the highly adhesive bacterium Acinetobacter sp. strain Tol 5”, 

Microbiology Resource Announcements, vol. 10, No. 35, e00567-21, 2021, doi: 

10.1128/MRA.00567-21. 

 


