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アーキアゲノムの分配機構と染色体工学への応用 

 

 

 

 

  



 

 

研究成果の概要 

真核生物の起源となった原核生物ドメイン「アーキア」は、真核生物がいかに誕生したかを解明

する鍵を握るとともに、産業面でも高い応用可能性を秘めている。しかし、アーキアでは染色体分

配の起点となるセントロメアが同定されておらず、アーキア染色体の継承機構についての理解やそ

の染色体工学的応用は進んでいない。本研究では、アーキアセントロメアの同定・解析を行うととも

に、領域内共同研究として原核生物における SMC（Structural Maintenance of Chromosomes）タン

パク質複合体の機能を研究する。以下に本年度の成果の概要を記す。 

（1）アーキアセントロメアの研究 

  3C-seq を用いた解析により、超好熱性アーキアにおいてセントロメアの候補領域を同定した。ま

た、DNA FISHによりこの領域が細胞極に局在することを見出した。興味深いことに、セントロメア候

補領域の構造と局在は転写阻害剤処理によって大きく変化した。以上から、このセントロメア領域

は転写依存的に細胞極に係留されることで染色体分配を駆動しているのではないかと現在考えて

いる。 

（2）SMC複合体の研究 

3C-seq 解析と遺伝学的解析により、ある種の超好熱性アーキアでは SMC 複合体が TAD

（Topologically Associating Domain）と呼ばれる染色体構造を形成するのに必要であることを明らか

にした。また、TAD のバウンダリーを規定する DNA 結合タンパク質の候補を同定した。真核生物

では、SMC 複合体によるループ押し出しとそれを停止させる DNA 結合タンパク質によって TAD

が形成される。今回の発見は、TAD の形成機構の雛形がアーキアと真核生物の分岐前に誕生し

たことを示唆している。 

 

 


