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1．はじめに

我々の研究グループはこの間，細菌の運動性や走

化性，そして宿主細胞への付着等に重要な役割を果

していることが知られている，細菌のべん毛及びそ

の構成タンパク質であるフラジェリンの研究を行っ

てきた（Sekizuka et al. 2002; Sekizuka et al. 2004a;

Sekizuka et al. 2004b; Sekizuka et al. 2005; Gondo et al.

2006; Sekizuka et al. 2007）。

一方，フラジェリンをコードする遺伝子 flaA及び

flaBのN末端及びC末端領域と高い配列の類似性を

示すが，べん毛の形成や細菌の運動性に関わらない

遺伝子である flaCの存在が近年明らかになってき

た。その flaCは，べん毛装置を通して，細菌の上皮

細胞への結合や細胞への侵入に機能している細胞侵

入性病原因子であるとされている。しかし，Campy-

lobacter属の flaCに関してはC. jejuniを対象として一

部報告があるだけでほとんど解析がされていない。

そこで本研究では，まずC. lari株16株（n＝4 UN

C. lari，n＝12 UPTC）を対象に flaC遺伝子全長の配

列を決定し C. jejuni，C. coli及び C. upsaliensisと

C. lariの flaC遺伝子との比較分子解析を行い，さら

に，転写開始点の決定及び転写レベルでの発現の確

認を行って，C. lariの flaC遺伝子の分子性状につい

て明らかにすることを目的とした。

2．材料と方法

C. lari株16株を対象として，我々が in silicoにデ

ザインしたPCRプライマーを用いて，flaC遺伝子の

全長をPCRで増幅し，TA cloning後シークエンシン

グを行った。その後，flaC遺伝子の転写レベルでの

発現を確認するために，UN C. lari株とUPTC 株を用

いて，reverse transcription-PCR analysis（RT-PCR）及

びnorthern blot hybridizationを行い，また転写開始部

位を決定するためにprimer extensionを行った。

3．結果および考察

上述した方法に基づいてC. lariの flaC遺伝子を解

析した結果，UN C. lari株とUPTC株の16株すべて

において，flaCが747 bpから成るopen reading frame

（ORF）を構成していることが明らかとなった。

また，flaCのヌクレオチド配列はC. lari株間で良

く保存され，UN C. lari RM2100株（GenBank Accession

number NZ_AAFK01000003）を含む C. lari 17株間

（UN C. lari株とUPTC株間）では89.7-100％の配列

の類似性を示した。

さらに，C. lari 17 株と C. jejuni株間では 69.3-

71.1％の類似性であった。

次いで，flaCの配列情報を基にNeighbor-joining

（NJ）法で phylogenet ic な解析を行ったところ，

C. lari株は，他のCampylobacterとは離れ1つのクラ

スターを形成し，さらに C. lari株内で，UPTC株と

UN C. lari株から成る明らかに識別可能な小さな2つ

のクラスターを形成した。

想定される flaCのORFのヌクレオチド配列から推

定されるアミノ酸配列の解析を行ったところ，Song

らにより報告されているC. jejuni TGH9011株のN-結

合型グリコシル化モチーフがUN C. lari株及びUPTC

株で，4箇所に同様に存在していた。さらに，カモ
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メ由来のUPTC株A1及びA2では，そのモチーフは

5箇所にあり，同一種内でモチーフの数に差異の存

在する事が明らかとなった。

また，分泌タンパク質でよく見られるこのモチー

フの存在から，flaCがC. lari細胞内で，分泌タンパ

クとして機能していることが予測された。

そして，primer extensionにより転写開始点を決定

し，推定されるプロモーター配列の存在を確認した。

さらに，RT-PCR及びnorthern blot hybridizationによ

り flaCのC. lari種における転写レベルでの発現を確

認した。以上の結果より，C. lariの flaCは，モノシ

ストロニックなオペロンであることが示唆された。
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