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Abstract

   The  gene  structure  of Medaka Oryzias latipes  Squalene epoxidase was  investigated  through BLAST 
search by comparison of National BioResource Project, Medaka genome database, with the cDNA base 
sequences of Homo sapiens and Danio rerio in order to elucidate the mechanism of biological evolution of 
sterol biosynthesis genes. As the results, the all possible exon structure, 1st exon to 11th exon consisting of 
1716 bp open reading frame and the estimated 572 amino acid residues, of Squalene epoxidase of Medaka 
Oryzias latipes were extracted as the strong candidates in the 16th chromosome data base. The deleted 
parts of the 1st and 2nd exons in Danio rerio Squalene epoxidase were also found in comparison to the 
enzyme of Homo sapiens and Oryzias latipes.

要　約

　ステロール生合成遺伝子が，生物進化の過程で如何にして創生されてきたか探究するため，ステロール生
合成経路の調節段階でもある酵素をコードする Squalene epoxidase 遺伝子の構造を複数の生物で比較する目
的で，メダカ Oryzias latipes の Squalene epoxidase 遺伝子構造の解明に取り組んだ。ヒト Homo sapiens や
ゼブラフィッシュ Danio rerio の Squalene epoxidase の cDNA 構造でナショナルバイオリソースプロジェ
クト・メダカゲノムデータベースを対象に BLAST 検索を行った。その結果，第 16 番染色体を BLAST 検
索の対象とすると，メダカ Oryzias latipes の Squalene epoxidase の第 1 から第 11exon の候補全てを見出す
ことができた。読み枠の塩基対の数は終止コドンを除き 1716，推定アミノ酸配列の残基数は 572 個であっ
た。11 個という exon 数は Homo sapiens, Danio rerio と同じであった。一方，第 2exon で，Homo sapiens 
や Oryzias latipes と比較して Danio rerio では欠失していると考えられる塩基配列が見いだされた。推定ア
ミノ酸配列も第 1exon と第 2exon 以外は高度に類似していた。これらのことから，メダカゲノムデータベー
スから得られた塩基配列は，メダカ Squalene epoxidase 遺伝子であると考えられた。

メダカゲノム情報によるステロール生合成遺伝子の解析
～メダカ Squalene epoxidase の遺伝子構造～

Analysis  of  sterol  biosynthesis  genes
from  the  genome  information  of  Medaka  Oryzias  latipes
The  estimation  of  gene  structure  of  Squalene  epoxidase

西　野　秀　昭　　　　　田　中　　　哲

  Hideaki  NISHINO  Satoshi  TANAKA
福岡教育大学・理科教育講座（生物）

（平成24年10月 1 日受理）



50  西　野　秀　昭　・　田　中　　　哲

1.　はじめに

　ステロール生合成遺伝子は，真核生物にのみ見
出されることから，生物が前核細胞から真核細胞
へと進化する際に，何らかの過程によって新しい
遺伝子として誕生してきたものと考えられる1）。
ステロール構造が存在することによって，細胞膜
の構造は柔軟性を増すとともに，細胞膜が柔軟に
なることによって，細胞の大型化や貪食能の獲得
へとつながったことが推定されている2）。
　ステロール生合成遺伝子の一つ，Squalene 
epoxidase は， コ レ ス テ ロ ー ル 生 合 成 過 程 の
Squalene 閉環段階を触媒する酵素をコードして
いる3）。動物では，HMG-CoA reductase とともに，
コレステロール生合成経路の律速段階の一つとし
て考えられている3）。
　メダカ（Oryzias latipes）は，我が国で独自に開
発された脊椎動物のモデル生物として，生物学，
医学，環境科学，水産学などで広く利用され，英
語名も Medaka と表記されている4,5）。さらに，比
較ゲノム生物学の進展によって，メダカとヒト

（Homo sapiens）のゲノム遺伝子構造には多くの
共通性が期待されている5）。したがって，例えば，
メダカの遺伝的な変異体を解析することによって，
ヒト遺伝病の原因遺伝子にたどりつくことも可能
となることが考えられる。メダカは胚発生に関わ
る 300 余の突然変異体が知られており5），モデル生
物でもあるゼブラフィッシュ（Danio rerio）など
他の硬骨魚類の突然変異体では見られないものが
多く，研究対象としての貴重なコレクションとなっ
ている。またメダカは，日本国の自生種であるこ
とから，野生集団の遺伝子解析を行うことによっ
て，我が国の自然環境の成り立ちや，その保全に
新たな視点を提供する可能性も考えられる。
　本研究の目的は，メダカの Squalene epoxidase
遺伝子構造を明らかにすることである。それは，
ステロール生合成遺伝子が生物の進化の過程でど
のようにして誕生してきたのかを考察する上で意
義ある研究になるものと考えられるからである4）。
アメリカの国立衛生研究所 National Institute of 
Health （NIH）により運営されている web サイト，
National Center  for Biotechnology  Information 

（NCBI）6）の GenBank という世界的な DNA デー
タ ベ ー ス〔 日 本 の DNA Data Bank of Japan 

（DDBJ），欧州の EBI/EMBL も相互にデータを
共有している〕にはメダカ Squalene epoxidase の
情報は未だ見られないが，我が国のナショナルバ
イオリソースプロジェクト（NBRP）によるメダ

カゲノムプロジェクトではニホンメダカ Oryzias 
latipes のゲノム解析によって，約 100 万リード，
726Mbp の情報が既に塩基配列の決定がなされ，
データベース化されている5）。メダカゲノムサイ
ズは約 800Mbp と推定されているので，全ゲノ
ムの 0.9 ×分に相当する5）。しかし，少なくとも
Squalene epoxidase の遺伝子構造は，その cDNA
の塩基配列とともに未だ同定されていない。
　一方で，ゼブラフィッシュは，脊椎動物の小
型魚類モデル生物として多くのゲノムデータや
mRNA 配列データが NCBI に登録されている。
ヒト Squalene epoxidase 遺伝子構造及び cDNA
のデータも NCBI に登録されているので，ここか
らゼブラフィッシュとヒトの Squalene epoxidase
遺伝子構造の比較を行い，類似性が高い構造は，
メダカゲノムの Squalene epoxidase でも同様に類
似していると考えることができる。
　本研究では，NCBI からヒト Squalene epoxidase
を含むゲノムと cDNA 及び，ゼブラフィッシュ
Squalene epoxidase を含むゲノムと cDNA の各
情報を利用して，NBRP メダカゲノムプロジェ
クトのデータとの間での類似性の検索，すなわ
ち Basic Local Alignment Search Tool（BLAST）
によって検索し，メダカ Squalene epoxidase 遺伝
子構造を見出し，必要に応じて塩基配列のクロー
ニングへ結びつけることをも視野に入れながら，
コレステロール生合成遺伝子の創生メカニズムの
解析へ供することを目的とした。

2．研究方法

　NCBI 法：既に全塩基配列が決定されデータベー
スに登録されている Squalene epoxidase の塩基配
列のうち，ヒトと硬骨魚類，ここではゼブラフィッ
シュで同じアミノ酸配列を探し出す。ヒトと硬骨
魚類であるゼブラフィッシュで共通なアミノ酸配
列は，硬骨魚類であるメダカでも共通である事が
期待されるからである。そこでまず，ヒト 及び
ゼブラフィッシュの各 cDNA (mRNA) 塩基配列
を，遺伝情報データベース GenBank から探し出
す。米国国立衛生研究所（NIH）が運営している
Web  サ イ ト，National Center for Biotechnology 
Information （NCBI） の HP を 開 く（http://
www.ncbi.nlm.nih.gov/）。そのサイトにおいて , 

「Nucleotide」 を 選 択 し，Homo sapiens Squalene 
epoxidase をキーワードとして検索を実行する。
例 え ば，Homo sapiens Squalene epoxidase の
cDNA 情報は，accession number が NM_003129.3 



  メダカゲノム情報によるステロール生合成遺伝子の解析
  ～メダカ Squalene epoxidase の遺伝子構造～  51

GI:62865634 〔Homo sapiens Squalene epoxidase 
（SQLE）〕というデータに登録されている。次に
cDNA （mRNA）とゲノム DNA の塩基配列を比較
して，exon 構造を塩基配列レベルで見出す。ヒト
ゲノムにおける Squalene epoxidase の塩基配列は，
accession number が AF098865 （NC_000008）の遺
伝子情報を用いる。Danio rerio の ゲノム遺伝子
情報は，NC_007127.4 のものを用いた。真核生物
のゲノムには，最終の RNA 産物に残る exon 構造
と，最初の転写産物より除かれる intron 構造が交
互に配置された，分断された遺伝子構造である1,4,7）。
exon 構造は，完成した成熟 mRNA に残される塩
基配列である。このように遺伝子は，mRNA の 5’
末端にあたる exon にはじまり，3’ 末端にあたる
exon で終わる。intron は介在配列であり，一次転
写産物がプロセシングを受けて完成した mRNA
になる際に切り除かれる（RNA スプライシング
7））。異なる生物間で相同遺伝子を比較した場合，
通常 intron の位置は保存されているが，それぞれ
の intron の長さはかなり変化している。しかし，
exon 配列はよく似たままで保存されている。exon
の配列が保存されていることを利用して，異なっ
た種からよく似た遺伝子や塩基配列を見出すこと
ができる。RNA スプライシングは，intron のスプ
ライス部位で行われる。スプライス部位は，exon-
intron 境界の intron 側にある配列で，intron の 5’
末端に位置する 5’ スプライス部位のコンセンサス
配列は GU から始まり，intron の 3’ 末端に位置す
るスプライス部位のコンセンサス配列は AG で終
わる1,4,7）。このように，intron 構造は原則として，
GU で始まり，AG で終わるので，これを GU-AG
則と呼ぶ事とする1）。従って exon 構造を見つける
には，intron 構造が GU と AG で挟まれているこ
とを目印としてスプライシングされることから，
cDNA （mRNA）の塩基配列とゲノムにおける遺
伝子の塩基配列を比較することで exon-intron 構造
を推定できる。そして，ヒトの Squalene epoxidase
と，ゼブラフィッシュの Squalene epoxidase を比
較し，類似性が見出されれば，ゼブラフィッシュ
と同じ硬骨魚類であるメダカの Squalene epoxidase
もヒト Squalene epoxidase やゼブラフィッシュ 
Squalene epoxidase のアミノ酸配列に類似している
ことが期待できる。その類似した配列を基に，メ
ダカ Squalene epoxidase の遺伝子構造を見出す事
が可能と考えられる。その方法が次に示す検索ツー
ル BLAST による方法である。
BLAST 法：メダカ Oryzias latipes は我が国で独
自に開発された脊椎動物のモデル生物として，生

物学，医学，環境科学，水産学などで広く利用さ
れている。さらに比較ゲノム生物学の進展によっ
て，メダカとヒトのゲノムには多くの共通性があ
ることが明らかになり，メダカは遺伝子機能解析
の重要なバイオリソース（生物資源）となって
いる。「ナショナルバイオリソースプロジェクト

（NBRP）」は，ライフサイエンスの研究に広く用
いられる実験材料としてのバイオリソース（実験
動植物，細胞，DNA などの遺伝子材料で，ここ
では「生物遺伝資源」と同義語として扱う）のうち，
国が特に重要と認めたものについて，体系的な収
集，保存，提供体制を整備することを目的とした
国家プロジェクトである5）。またバイオリソース
に関する情報も同様に収集し，使いやすいデータ
ベースとして利用者に提供することによって，リ
ソースの有効利用を図ることも目的としている。
　まず最初に，NBRP のホームページサイト

（http://www.nbrp.jp/index.jsp）を開く。左に多
数のバイオリソース名があるので，そこの「メ
ダカ」をクリックする。「NBRP メダカ Genome」
をクリックする。「BLAST」をクリックする。

「BLAST」 と は， 先 に も 述 べ た よ う に，Basic 
Local Alignment Search Tool の略で，類似した
塩基配列やアミノ酸配列をデータベース等から見
つけることができる web 上の検索ツールである。
GenBank に登録されている遺伝子情報は，「DNA 
sequence」から検索することができる。NBRP で
公開されているメダカゲノムデータは，平成 14
年度文部科学省ナショナルバイオリソースプロ
ジェクト「ゲノム解析等」によって実施されたニ
ホンメダカ Oryzias latipes のゲノム解析よって得
られたもので，解析にはメダカ近交系 Hd-rR が用
いられている。この系統は，放射線医学総合研究
所の石川裕二博士から提供されたものである。ま
た，その DNA は東京大学の武田洋幸博士から提
供され，ゲノム解析は国立遺伝学研究所および理
化学研究所によって，ホールゲノムショットガン
法によって行われた。約 100 万リード，726Mbp
の情報が含まれている。メダカのゲノムサイズは
約 800Mb と推定されているので，全ゲノムの 0.9
×分に相当する5）。
　BLAST のプログラムは，以下の 3 つがある。
① blastn：DNA query（検索したい塩基配列）
を DNA datebase に対して行う
② blastb：タンパク質に翻訳された DNA query
を， 同 様 に タ ン パ ク 質 に 翻 訳 さ れ た DNA 
datebase に対して行う
③ blastp：protein query を タンパク質に翻訳さ
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れた DNA datebase に対して行う
　このうち，使用したプログラムは，①の blastn
と③の blastp である。blastn と blastp の使い分
けは，cDNA の Open Reading Frame（ORF, 翻
訳可能な読み枠）の塩基配列や mRNA 配列を
BLAST する場合は blastn を，アミノ酸配列を
BLAST するときは blastp を用いた。blastn では，
ある塩基配列とよく似た塩基配列を，似ている順
に複数見つけることができるもので，blastp は，
あるアミノ酸配列とよく似たアミノ酸配列を，似
ている順に見つける事ができる。②の blastb は，
ある塩基配列をタンパク質に翻訳して，よく似た
アミノ酸配列を検索することができるが，paste
した最初の塩基から翻訳を開始し，順番に翻訳し
てしまうので，求めるアミノ酸配列と異なるもの
を検索してしまう恐れがあるため，ここでは使用
しなかった。
　まず，blastn では，「COPY&PASTE」の枠に，
ヒト Homo sapiens Squalene epoxidase mRNA の
塩基配列を DNA に置き換えたもの，すなわち
cDNA の ORF を paste して，「Search」をクリッ
クする。タンパク質に翻訳される領域では，コド
ンの塩基が一つ異なっていてもアミノ酸残基が同
じであれば，タンパク質として同じ働きをするこ
とから，塩基配列よりもホモロジーを見つけやす
いアミノ酸配列で検索，すなわちblastpも行った。
ヒト Homo sapiens Squalene epoxidase mRNA を
アミノ酸に翻訳したもので検索を行った。ゼブ
ラフィッシュ Danio rerio についても，同様に
Squalene epoxidase mRNA をアミノ酸に翻訳し
たもので BLAST 検索した。ヒトとゼブラフィッ
シュの検索結果で，同じデータがヒットしてい
れば，それはメダカ Oryzias latipes の Squalene 
epoxidase である可能性が高いと考えられる。
　次に， exon ごとにも BLAST 検索を行った。
すなわち，ヒト Homo sapiens Squalene epoxidase
各 exon，ゼブラフィッシュ Danio rerio Squalene 
epoxidase 各 exon をメダカゲノム情報で BLAST
検索した。その際，各 exon の塩基配列で検索す
ると伴に，各 exon の塩基配列をアミノ酸に変換
したものでも検索を行った。得られたデータか
ら，メダカ Oryzias latipes Squalene epoxidase の
exon である可能性が高いものを見出していった。
intron は GU-AG 則によると，GU と AG で挟ま
れている。これを目印にして未成熟の mRNA は
スプライシングされ成熟したmRNAとなる。よっ
てデータでヒットしているアミノ酸配列に相当す
る塩基配列の前後で GU-AG 則に一致する配列を

見つけた。
　ヒトやゼブラフィッシュの遺伝子構造との比較
から BLAST 検索によっても見つけられていない
exon が存在する可能性が高い場合には，メダカ
のどの染色体上にある可能性が高いか検討した。

3.　結果と考察

メダカ Squalene epoxidase の cDNA や遺伝子構
造情報の検索：まず，メダカ Squalene epoxidase
の研究がどのくらいなされているのかを調べるた
めに，NIH の National Center for Biotechnology 
Information （NCBI） に て 情 報 の 検 索 を 行 い，
DNA 配列，mRNA 配列情報を探した4）。検索ペー
ジの枠部分に ‘Oryzias latipes Squalene epoxidase’
と 入 力 し，search を 選 択 し， メ ダ カ Oryzias 
latipes Squalene epoxidase に関する情報の検索結
果を表示させた。この画面のデータベースを示す
‘Nucleotide’ には遺伝子の DNA や mRNA の情報
が登録されていて，‘Protein’ にはアミノ酸配列
情報が登録されている。しかし，Oryzias latipes 
Squalene epoxidase を用いた検索では，この二つ
の項目でヒットした情報はなかった。 Squalene 
epoxidase は，Squalene monoxygenase （ ま た は 
monooxygenase）という別名があるので，‘Oryzias 
latipes Squalene monoxygenase’ または ‘Oryzias 
latipes Squalene monooxygenase’ で検索したが，
同じようにヒットする情報はなかった。つまり，
メダカ Oryzias latipes Squalene epoxidase に関す
る研究の情報がまだ登録されていないと考えられ
た。このように，メダカ Oryzias latipes Squalene 
epoxidase の遺伝子情報は NCBI のデータベー
ス中には見出すことができなかったので，少な
くとも本研究でメダカ Oryzias latipes Squalene 
epoxidase の遺伝子構造を調べることは価値があ
るものと判断した。

ヒト及びゼブラフィッシュ Squalene epoxidase
の cDNA や遺伝子構造情報の検索：本研究では
まず，メダカ Oryzias latipes Squalene epoxidase
の遺伝子情報を，他の脊椎動物のデータと比較
対照しながら検索するため，ヒト Homo sapiens 
Squalene epoxidase の遺伝子情報と，メダカと
同じ淡水系の硬骨魚類であるゼブラフィッシュ
Danio rerio の Squalene epoxidase の遺伝子情報
を NCBI のデータベースの中から検索した。すな
わち，ヒト Homo sapiens Squalene epoxidase と
ゼブラフィッシュDanio rerio Squalene epoxidase
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の cDNA と遺伝子構造情報をもとに，メダカ
Oryzias latipes Squalene epoxidase を BLASAT
で検索していく。
　ゼブラフィッシュ Squalene epoxidase は ‘Danio 
rerio Squalene epoxidase’ で， ヒ ト Squalene 
epoxidase は ‘Homo sapiens Squalene epoxidase’
で NCBI ホームページでの検索を行った。データ
内容を見るには，選択して情報が載っているペー
ジを開いた。ヒト Squalene epoxidase の cDNA
情報は，accession number AF098865 を用いた。
この mRNA 情報とゲノム DNA の塩基配列を比
較して，exon 構造を求めた（図 1）。異なる生物
間で相同遺伝子を比較した場合，通常 intron の
位置は保存されているが，それぞれの intron の
長さや塩基配列ははかなり変化している1）。しか
し，exon の塩基配列はよく似たままで保存され
ている1）。exon の配列が生物進化の上で保存され
ていることを利用して，異なった種からよく似
た遺伝子を分離することができることが期待さ
れる。GU-AG 則を目印としてスプライシングさ
れることから，mRNA と比較して見つけること
ができる。ゼブラフィッシュについても同様に
exon を見つけた（図 2）。
　遺伝子構造としてヒト Squalene epoxidase と，
ゼブラフィッシュ Squalene epoxidase を比較する
と，exon の数は共に，11 個であった（図 1，図 2）。
各 exon でのアミノ酸の数は exon1,exon2,exon3
ではいずれもヒト Squalene epoxidase のほうが多
かったが，exon4 ～ exon11 のアミノ酸の数は同
じであった（図 1，図 2）。Intron の入り方に違
いが見られたが，exon の塩基数はほぼ同じであ
り，exon の塩基配列も比較的，中立進化的に保
存されていることが分かる。また，全アミノ酸配
列も同様に比較すると，ヒト Homo sapiens とゼ
ブラフィッシュ Danio rerio で高度に類似してい
た。
　このようにアミノ酸配列も，ヒト Squalene 
epoxidase とゼブラフィッシュ Squalene epoxidase
では相互に類似しているので，メダカ Squalene 
epoxidase も，ヒト Squalene epoxidase やゼブラ
フィッシュ Squalene epoxidase に似ていることが
期待できる。従って，ゼブラフィッシュ Squalene 
epoxidase， ヒ ト Squalene epoxidase の 塩 基 配 列
やアミノ酸配列とよく似た配列をメダカゲノム
から見いだすことによって，メダカ Squalene 
epoxidase の遺伝子構造を見つけることができる
と考えられる。その方法が「BLAST」検索である。
　National Center for Biotechnology Information 

（NCBI） で は， メ ダ カ Squalene epoxidase の 
cDNA（mRNA）塩基配列やタンパク質の登録デー
タを見出すことができなかった。そこでメダカの
Squalene epoxidase 遺伝子情報を見つけるために，
National Bio Resource Project（NBRP）のウェブ
サイトを利用し検索を行うことにした。以下に，
行った手順を示す。
　NBRP のホームページを開き，メダカを選択し
た（下図，NBRP 情報公開サイトより引用）。

　次にデータベースページを選択し，NBRP 
Medaka ページへ移動した（下図，NBRP 情報公
開サイトより引用）。

「Blast 検索」を選択し，BLAST 検索のページ
へと移動した。そのページの「種類」を選択し，

「枠」には BLAST 検索にかけたいデータを入力
した。ここでも検索プログラムは，以下の 3 つ， 
Blastn，Blastb， Blastp，がある。本研究で使用
した検索プログラムは，Blastp （protein query 
vs. DNA datebase[translated  into protein] で あ
り，アミノ酸配列をペーストして BLAST 検索を
行った。
　BLAST 検索にあたっては，例えば，ゼブラ
フィッシュ Squalene epoxidase の各エクソンが
コードするアミノ酸配列を用いた BLAST 検索で
は，Danio rerio の exon 1 のアミノ酸配列，
MWTFLGIASF TYIYKKCDAL LSSATTELLV 
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AAVLCVSVGL IITCFSLRGQ TLKAPQFLQM 
PFQLLMTFSP TKELFSASST DSCSRSSKK
を，ペーストした。BLAST 検索の結果，表 1 に
示 す よ う に exon1 ～ exon3，exo8 ～ exon11 ま
では，BLAST 検索でヒットしたデータをもとに
メ ダ カ ゲ ノ ム DNA か ら Squalene epoxidase の
exon を見つけることができた。しかし，exon4
～ exon7 は BLAST 検索で有効なヒットが観察
されず，存在を確認することができなかった。
　BLAST 検索による結果から，メダカの第 16
番染色体上にヒットしたデータ，すなわちリー
ドと関連する部分が多かったことから，メダカ
Squalene epoxidase 遺伝子が，第 16 番染色体上
に存在する可能性が高いものと考えた。イント
ロン部分は，RNA ではコンセンサス配列 GU と
AG にはさまれている。つまり，DNA では GT
と AG にはさまれていることになるので，その部
分に注意しながらメダカの exon 4 ～ exon 7 を見
出した（図 3，表 2，図 4）。
　BLAST 検索では，exon ごとのアミノ酸配列
による検索で，ヒト Homo sapiens , ゼブラフィッ
シュ Danio rerio の Squalene epoxidase に共通し
てヒットしたものから類似性の高い配列を見つ
けることで，メダカ Oryzias latipes  の Squalene 
epoxidase 遺伝子情報を見つけることができる可
能性が考えられること，メダカのほぼすべてのゲ
ノム塩基配列が決定されたデータベースが NBRP
によって整備されていることから，本研究はス
タートした。
　ヒトとゼブラフィッシュで共通してヒットし
たリードの中に，Oryzias latipes のゲノム情報と
思われるものがなかった場合や，共通してヒッ
トしなかった exon については，以前は Oryzias 
latipes と近縁な生物のゲノム情報を用いて検索
するなどの BLAST 方法の必要性を考えていた
が，ヒットした exon が存在する染色体の塩基配
列情報があれば，本研究のように一部の exon し
か BLAST 検索で見出せなくても，その塩基配列
をきっかけにして求める遺伝子が存する可能性が
高い染色体を見つけ，GU-AG 則や他の生物の遺
伝子情報との比較から見出すことが可能となるこ
とを示せた。
　本研究で，NBRP メダカゲノム情報データベー
スから推定したメダカ Oryzias latipes Squalene 
epoxidase の exon が実際に存在しているのか，メ
ダカからゲノム DNA を抽出し，推定した exon
の最初と最後，また，前後の intron と推定され
る部分からプライマーをデザイン及び合成して，

PCR （Polymerase Chain Reaction）によって増
幅できるかどうか確認はしていない。今後この
確認を行うことによって推定したメダカ Oryzias 
latipes Squalene epoxidase の遺伝子構造を確認し
なければならない。
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図 1　ヒト Homo sapiens Squalene epoxidase 遺伝子構造における exon 塩基配列とアミノ酸配列
　（）内のアミノ酸一文字記号は，前の exon とで分断された遺伝暗号によるアミノ酸残基を示す。その場合，分断の後
の exon でのアミノ酸残基としている。（）内の数字は，塩基対数またはアミノ酸残基数を表す。
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図２�　ゼブラフィッシュ Danio rerio Squalene epoxidase 遺伝子構造における exon 塩基配列とアミノ酸
配列

　（）内のアミノ酸一文字記号は，前の exon とで分断された遺伝暗号によるアミノ酸残基を示す。その場合，分断の後
の exon でのアミノ酸残基としている。（）内の数字は，塩基対数またはアミノ酸残基数を表す。
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表１　Blastp による BLAST 検索でヒットしたメダカゲノムデータベースのリード
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図３　メダカ Oryzias latipes�ゲノム DNA�における Squalene epoxidase exon 構造の推定
　第 16 番染色体（chromosome.16）の 2609251 ～ 2616200 の塩基配列に相当する。黒に白抜き文字が推定 exon で，左
上の５’ から第 1 ～第 11 の順。アンダーライン（TGA）は第 11exon の直後の終止コドン。
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表２　メダカ Oryzias latipes Squalene epoxidase 各 exon の塩基配列と推定アミノ酸配列のまとめ
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図４　メダカ Oryzias latipes Squalene epoxidase 推定アミノ酸配列の比較
　数字はアミノ酸の N 末端からの残基数。O: Oryzias latipes（メダカ），D: Danio rerio（ゼブラフィッシュ），H: Homo 
sapiens（ヒト）。 黒に白抜き文字 はメダカと同じアミノ酸，　はメダカと類似した性質のアミノ酸，－はギャップ。 こ
こでは，メダカの exon1 ～ exon11 に合わせて配列させている。
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