
研究の応用 

■ゲノムの全塩基配列の解析が終了したモデル生物
は、ポストゲノムプロジェクトとして、“プロテオミク
ス”研究への利用が盛んになっている。なかでも、ゲノ
ムの均一性が高く個体間の多型が少ないキイロショ
ウジョウバエは塩基配列情報の信頼性が極めて高く
プロテオーム研究にもっとの有効な生物遺伝資源で
ある。組織や細胞のプロテオームを網羅的に解析す
る手法を用いて、タンパク質の生成、修飾、切断、な
どに関する研究プロジェクトを開始した。
■精液には多様な機能があることが知られている。
排卵の促進や再交尾の抑制など、交尾雄にとってよ
り多くの子孫を残すための生き残り戦略がプログラム
されている。

研究の背景

■プロテオーム解析の手法を用いて、雄の各生殖器
官で作られるタンパク質を網羅的に調査・同定する。
■同定の成否は　解析基盤であるゲノム情報に大き
く依存するため、近交系統を用いて共通の遺伝的背
景での分析を目指した。
■交尾により雌の子宮に送り込まれた精液タンパク
質の修飾の種類とプロセシングを分析し、その機能
の解明を目的とした。

研究の目的 

■プロテオーム解析におけるタンパク質同定の成否は，　

解析基盤であるゲノム情報に大きく依存する。　ゲノム

情報の整備に極めて高い完成度を有するショウジョウバ

エは、　現段階において普遍的な生命現象のプロテオミ

クス研究を行うための優れた実験系として、多方面への

研究が期待できる。

ショウジョウバエ組織の
ゲルイメージ-プロテインデータ複合データベースの公開
（http://www.dgrc.kit.jp/~jdd/proteome_atlas/index.html）
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研究の概要

2DGE & Shotgun Proteomics の解析結果による
ショウジョウバエの組織プロテオームデータベース

Masa-Toshi Yamamoto 

■ポストゲノム時代の新しい研究手法であるオミックス
解析技術を利用することで、ゲノム情報が詳細に研究さ
れているショウジョウバエを対象にした、生殖プロセスに
発現するタンパク質や生理活性ペプチドの大規模解析
を行った。
■長期間近交交配で維持されているCanton-Sを用いて、
系統内多型によるタンパク質同定の問題を回避する方
法で行なった。
■雄の内部生殖器官としては、精巣、副精巣、貯精嚢、
輸精管、射精嚢を調査した。雌は交尾前後の子宮を対
象とした。
■２次元ゲル電気泳動やナノ流量でのHPLCを用いたタ
ンパク質分離とソフトイオン化質量分析による高速かつ
高感度なタンパク質検出を組み合わせ、各器官や組織
から抽出した数十マイクログラムのタンパク質試料から、
2,000を超えるタンパク質の発現プロファイルを得た。
■組織のプロテオーム解析から実際に得られたタンパク
質データをゲル電気泳動画像イメージと組み合わせ、そ
の情報を組織別プロテオームデータベース ”Drosophila 
Proteome Atlas“ として構築している。 
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タンパク質スポットの 
ゲル内トリプシン消化 

MALDI-TOF 質量分析 

2次元ゲルによるタンパク質の分離 

データベース検索による 
タンパク質の同定 

将来展望
■微量解析技術による発現タンパク質のマッピングは、

定量性にも優れていることから、従来の生化学的手法で

は解析が極めて困難であった生理活性ペプチドなどの

ショウジョウバエの発生過程、生殖細胞形成、各種行動

などに伴う量的発現ダイナミクス解析に極めて有効であ

る。


