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はじめに 

 

 DNA は柔軟性という視点で見ると不均一な分子である。

柔らかい領域もあれば、硬い領域もある。さらに、異方的

（anisotropic）に柔らかい領域もある。柔らかい領域とは、

力を加えた時に曲がりやすい領域のことで、硬い領域とは、

その逆の性質を示す領域のことである。そして、異方的に

柔らかい領域とは、ある特定の方向には曲がりやすいが、

それ以外の方向には曲がりにくい領域を指す。柔軟性は、

DNA の物理的特性のひとつであり、ゲノムを機能的に折り

畳むために利用されているのではないかと考えられてきた。

そして班会議でしばしば報告したように、最近になって、

この仮説を実証できる可能性がでてきた。DNA の柔軟性の

解析は、今後、重要な研究手法になると予想される。そこ

で、ここではその方法について解説する。 
 
解析法 

 
 いくつかのグループが短い二本鎖 DNA の相対的柔軟性

を明らかにしている。例えば、Brukner らや Satchwell らは、

3 bp の DNA 全 32 種類の相対的柔軟性を実験的に求め（表

1）1, 2）、Packer らは、4 bp の DNA 全 136 種類の柔軟性をエ

ネルギー計算により求めて数値化した 3）。一般に DNA の柔

軟性は、これらのパラメーターセットを用いて以下の手順

で解析される。 
 まず、対象領域をトリまたはテトラヌクレオチドステッ

プの単位に分けて解析してみる［解析単位のことをウィン

ドウ（window）とよぶ］。例えば、5’-AGCTTAAGCCGG••••-3’
という配列をトリヌクレオチドステップのウィンドウで、1 
bp ずつずらして［スライディングステップ（sliding step: SS）
とよぶ］解析する場合、AGC、 GCT、CTT、 TTA、 TAA、 
AAG、 AGC、 GCC、 CCG、 CGG、 GG•、G••、•••と
いった各分節構造の柔軟性の数値を求める（Brukner らのパ

ラメーターセットを用いる場合、表 1 から読み取る）。そし

て、それらを位置に対してプロットして全体の特徴や内部

領域の特徴などを解析する。この段階で何らかの特徴を見

出すことができれば良いが、見出せない場合、ウィンドウ

の幅を拡げて解析してみる。例えば、ウィンドウを 10 bp に

してトリヌクレオチドステップパラメーターを用いる場合、

上記配列の最初の10 bpの柔軟性は、AGC、 GCT、CTT、 TTA、 
TAA、 AAG、 AGC、 GCC、 CCG、 CGG の柔軟性の平

均値として求める。このウィンドウでSSを1 bpにする場合、

次の 10 bp の数値は、GCT、CTT、 TTA、 TAA、 AAG、 AGC、 
GCC、 CCG、 CGG、GG•の柔軟性から同様に計算する。

対象とする領域に何らかの特徴があれば、ウィンドウサイ

ズ（WS）や SS の幅を変化させて解析すれば、その特徴は

わりと簡単に検出できる。解析の原理自体は、このように

至って単純である。しかし、ゲノムワイドの解析を行った

り、何千・何万にも及ぶ配列を解析したりするためには、

優れたコンピュータプログラムが必要となる。 
 実際に解析してみよう。どのような DNA でも良いが、こ

こでは Dionaea muscipula（ハエトリソウ）の S-like リボヌ

クレアーゼ遺伝子を材料にする。少し本題から離れるが、

S-like リボヌクレアーゼ遺伝子は、多くの植物でリン酸飢餓

図 1. dm-I 遺伝子の部分塩基配列。第 1 エキソン（1-96）の

5'末端から第 2 エキソン（337-492）の 3'末端までの配列を

示した。 



や傷害に応答して発現する。ところが興味深いことに、食

虫植物 Drosera adelae（モウセンゴケの一種）では腺毛（捕

虫と消化・吸収を司る器官）特異的に常時発現しているこ

とが明らかになった 4)。この遺伝子（da-1 と命名）の発現

制御は、環境応答の視点からも、エピジェネティクスの視

点からもたいへん興味深い。我々は最近、D. muscipula にお

けるこの遺伝子のオルソログ（dm-1 と命名）を明らかにし、

現在、その発現制御機構について調べている。 

図 1 に dm-1 の第 1 エキソンの 5’末端から第 2 エキソンの 3’
末端までの塩基配列（492 bp）を示した。Packer らのパラメ

ーターを用いて、この配列の柔軟性を 4 bp の WS と 1 bp の

SS で解析した結果が図 2a で、10 bp の WS と 3 bp の SS で

解析した結果が図 2b である。彼らのパラメーターでは、数

値の大きいものほど硬い構造であることを意味する。なお、

各数値は、図 2a では各ウィンドウの 5’側から数えて 2 番目

のヌクレオチド番号に対して、図 2b では各ウィンドウの最

初のヌクレオチド番号に対してプロットした。これらの図

から、領域内の DNA の柔軟性は一定ではないことがすぐに

わかる。また、第１イントロンの両端が柔らかい DNA でで

きていることもわかる。ここでは示さないが、WS を 25bp
にすると、もはやこのイントロンの特徴は検出できない。

つまり、WS（と SS）が適切でないと、たとえ柔軟性の特徴

が潜んでいても、それを検出することはできない。以上か

ら明らかなように、特徴を“炙り出す”ためには、WS と

SS の数値設定が極めて重要である。解析の目的にもよるが、

ゲノムワイドの解析では、WS を 1 Mb、SS を 0.1 Mb にす

ることもある。 
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図 2. dm-1 遺伝子の部分 DNA 物性。図 1 に示した領域の柔

軟性（硬直性）を Packer らのパラメーター3)を用いて解析し

た。エキソン領域は青線で示した。(a) WS: 4 bp、SS: 1 bp。

(b) WS: 10 bp、SS: 3 bp。 




