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緒   言 
クルーズトリパノソーマの遺伝的な多様性と病型との関連はいまだ不明である。感染型原
虫に発現し侵入に関わるとされる Glyco-protein 82 (gp82)はその機能から考えて病原性と関
連していることが予測される。しかし、gp82は他の細胞表面分子と同様、多重遺伝子族によ
りコードされており、その遺伝子領域構造の詳細は明らかではない。そこで、この重要な遺
伝子領域の構造解析を目的として本研究を行った。 
対象と方法 
ペルー及びガテマラのヒト由来 Tcクローン（P1, P2, H1, H20)のエピマスチゴートのゲノ

ム DNAより gp82遺伝子の全長 1.5Kbを増幅し、その塩基配列を決定し、得られた塩基配列
を元に定量 PCR法を用いて、遺伝子のコピー数、ｍRNAの発現量の相違について解析した。 
結   果 
塩基配列を解析した結果、主要３種の遺伝子ファミリー（A,B,C）グループが存在すること
が確認された。グループ内での相同性は 95－97％、グループ間での相同性は 67-79％と低い
値を示した。グループ A, B, C遺伝子のコピー数はそれぞれ、18, 8, 7で Aのコピー数が多か
った。発現するｍRNA 量はエピマスチゴート期と比較して感染型原虫期で 5-10 倍に増えて
いたが、グループ間での差はなかった。また、細胞進入に関与する接着モチーフのアミノ酸
配列に着目し、それぞれのグループ特異的なモチーフを用いて合成ペプチドを作成し細胞侵
入阻止実験を行ったが、阻止効果にも有意差は認められなかった。 
考   察 
 クルーズトリパノソーマの gp82 遺伝子ファミリーには少なくとも３種類の主要なグルー
プが存在し、異なる遺伝子のコピー数を持つことが明らかとなった。また、それぞれの遺伝

子グループはエピマスチゴート型原虫から感染型原虫へと推移する際に、その発現量は同様

に制御されており、さらに３種類の遺伝子がそれぞれ、同等に細胞侵入に関与していると考

えられた。 


