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は最前方に位置する Hoxl により特異性の高いプライマー HoxFO を用いた PCR

の結果、 さらに 2 つの Hox-type 遺伝子が得られ、 そしてそれらを Pjl 2, Pjl 3 

と命名した。 Pjl -Pj 1 3 はすべて RT-PCR でも得られたので、 これらの遺伝子は

幼生で発現していることが明らかになった（図 3) 。 またどの Hox-type 遺伝子

に対しても少なくとも同一配列の2つ以上のクロー ンが得られたので、 PCR に

よる突然変異の可能性は除外され、 ホメオドメイン中の 21番から47番アミ

ノ酸まで 28 アミノ酸配列が確定された（図 3) 。

最近、 Davidson らのグループは Strongylocentrotus purpuratus のゲノム

における Hox 遺伝子クラスター の構造を明らかにした。 このクラスタ ー は 10

個の Hox 遺伝子を含んでいる。 これらの 10 個の Hox 遺伝子と今回得られた

ヨツアナカシパンの 13 個の Hox-type 遺伝子とを近隣結合法で比較してみた

（図4)。 その結果、 Strongylocentrotus purpuratus の 10 個の Hox 遺伝子に

対応するヨツアナカシパン遺伝子（オー ソログ遺伝子）がそれぞれ1個ずつみ

つかった。 しかし， Pj9 と Pjl3 は Strongylocentrotus purpuratus に対応す

るものがなく、 新規の Hox-type 遺伝子と示唆された。 そこで、 ナメクジウォ

やマウスの Hox 遺伝子と系統解析を行った（図 5) 。 その結果、 Hox 遺伝子は

その配列から前方、 中間、 後方の 3 つのグルー プに大別され、 Pj9 は前方グル

ープに、 Pjl3 は後方グループに属することが明らかになった。 また、 Pj9 と

Pjl 3 の配列を用いてデ ー タベ ー スを検索したところ、 Pj9 はナメクジウオの

ParaHox である Xlox とアミノ酸配列が 100% 一致することが明らかになった

（図 6) 。 また Pjl3 は後方グループの Hox 遺伝子と高い相同性を持つことが

分かった。 そこで、 Pj9 と Pjl3 をナメクジウオの ParaHox 遺伝子とマウスの

Hox 遺伝子と近隣結合法で比較した（図 7) 。この方法でもたしかに Pj9 は Xlox

とクレ ー ドを形成することまた Pjl3 は後方の ParaHox 遺伝子である Cdx と

は遠く、 データベース検索の結果同様， ParaHox 遺伝子ではなく後方グループ

の Hox 遺伝子であることがはっきりした。

(2) ヨツアナカシパン Hox 遺伝子の 3' 側の単離

PCR 法と RT-PCR 法で 増幅した Hox 遺伝子断片はホメオドメインであるた

め、 その配列は各遺伝子間で高い相同性をしめすため、 ノ ー ザン法あるいは in

situ ハイプリダイゼ ー ション法で各遺伝子の発現を調べるためのプロ ープとし

ては使用できない。 そこで 3'-RACE 法によって各 Hox 遺伝子の 3' 側の配列






















