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論文内容の要旨

菌種の分類同定は,分子系統法が主流となりつつある｡すなわち,細菌の代謝機能をつかさ

どるハウスキーピング遺伝子の塩基配列情報に基づいて,分離菌株の系統的な位置を解析する

手法である｡これまでに,さまざまなハウスキーピング遺伝子の塩基配列データが蓄積されて

おり,菌種を客観的に決定する指標として利用されている｡とりわけ,16SrRNA遺伝子配列

による系統解析は広く浸透している_｡本遺伝子の配列を決定することにより,菌種の同定が行

えるのではないかとの期待も高まった｡しかしながら,16S rRNAの配列は属のなかでよく保

存されているため属レベルまでの同定には適しているものの,菌種を識別する情報としては不

十分であることがわかってきた｡

一方,新しい種の定義を行う際,全染色体のDNA/DNAハイブリッド法を行うかわりに,5

っ以上のハウスキーピング遺伝子の塩基配列を比較することが2002年に国際細菌分類命名委

員会から提案された｡よって,16SrRNA,ゐ甲∂0,∫0れ甲0βなどの遺伝子の塩基配列データ

の蓄積のみならず,新たなハウスキーピング遺伝子の解析も期待されている｡

このような背景から,本研究では臨床上きわめて重要な位置を占めている励即妙Jococc〟∫属

の客観的かつ効果的な分類同定指標の確立をめざして,血〟の塩基配列を分類学に利用する手

法を検討した｡そのために本遺伝子の菌株レベルでの遺伝子多型情報を集積し,データベース

の構築をおこない,系統分類指標としての有用性を評価した｡

対象と方法

St呼hylococcus属45菌種の基準株からDNAを抽出し,d7a]遺伝子(約883bp)の塩基配列

を決定した｡血〟遺伝子配列のデータベースを構築した後,系統学的解析を行った｡本遺伝子

による系統解析の菌種識別能力を評価するために,他のハウスキーピング遺伝子16S rRNA,

力甲∂0,∫0れおよび岬0βの各遺伝子の塩基配列を入手して同様に系統解析を実施した0

結果

励甲砂わcocc〟∫属内における各遺伝子の平均類似度はそれぞれ,血〟77･6%,16SrRNA97･4%･

甲0β86･0%,力乎∂082･0%,∫0崩81･5%であった｡よって,血〟遺伝子はこれまで明らかにさ

れているハウスキーピング遺伝子の中で最も菌種間における多様性が高いことが判明した｡一

方,臨床材料からの分離頻度が高い且α〟柁〟∫と且甲ブゐr椚fゐの各20菌株について,菌種内に

おける血a/遺伝子の類似度を検討した結果,多様性は1%未満であった｡
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考察および結語

以上の結果から,血〟塩基配列は励呼砂わcocc〟∫属の同じ菌種のなかでは1%以内の多型が

あり,よく保存されていた｡一方,菌種間では5%以上の違いが有り,多様性に富んでいるこ

とが明らかになった｡

これらの結果から,これまで報告されてきた多型遺伝子の中で(加瓜/遺伝子に基づいた系統学

的解析が励甲砂わcocc〟∫属の菌種の分類同定に極めて有用であることを明らかにした｡

論文審査の結果の要旨

申請者 MOHAMMAI)MONIRSHAHは,Stqphylococcus属の全基準株のdhaJ遺伝子の塩

基配列を決定し,各菌種の株の遺伝子の多型を解析した｡その結果,節即妙わcocc〟∫属の菌種の

分類同定にこれまで報告された多数の多型遺伝子と比較し,血仇/遺伝子が系統分類および同定

に最も有効であることを証明した｡申請者のこれらの研究成果は,細菌分類学に重要な貢献を

行なったものと認める｡
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