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チンパンジー22 番染色体の解読が終了 
- ヒトとチンパンジーでは何が違う? - 

 独立行政法人理化学研究所（野依良治理事長）が中心となって組織した国際チンパ

ンジーゲノム 22 番染色体解読コンソーシアム(The International Chimpanzee 
Chromosome 22 Consortium) は、ヒト 21 番染色体に相当するチンパンジー22 番染

色体の解読を終了しました。 
 ヒトとチンパンジーの形態的及び行動的な大きな違いは、今日まで大規模かつ系統

的には研究されておらず、わずかな遺伝的差異に基づくものだと考えられてきまし

た。2003 年 7 月 1 日、国際コンソーシアムは、ヒトに最も近縁であるチンパンジー

の 22 番染色体の 33.5Mb（3350 万塩基）に渡る全配列を、99.998%の高精度で決定

し、情報解読に成功しました。完成した配列データは国際コンソーシアムのウェブサ

イトから利用できますが、国立遺伝学研究所 DDBJ など公的データベース

（http://www.ddbj.nig.ac.jp）からも公開されています。 
 今回の解析から、ヒトとチンパンジーの間には塩基置換（1.44％）以外に転移因子

などの挿入や欠失にも多数の違い（68,000 カ所）が存在し、さらに比較された 200
余の遺伝子のうち 80%以上で、生産されるタンパク質の機能に何らかの相違を生ずる

と思われる違いが見い出され、さらにレトロ転移がヒトとチンパンジーの進化に異な

る影響を及ぼしてきたことを示唆する結果を得るなど、今まで考えられていた以上の

違いが両者にあることが明確になりました。 
 ゲノムの解読は、医学における画期的な新アプローチの導入につながると同時に生

物学の他のアプローチと組み合わせて、私たちヒトについての総合的理解を可能にす

ることが期待されています。 本研究成果の詳細は、英国の科学雑誌『Nature』（5
月 27 日号）に掲載されます。 
 
 
1.背  景 
 平成 12（2000）年 3 月に東京で開催された類人猿ゲノムと脳研究の総合的研究

に関する国際ワークショップ“Genes and Minds Initiative (GEMINI)-Workshop 
on Ape Genomics”が、今回の世界に先がけたチンパンジー22 番染色体を解読する

国際コンソーシアム※1結成の発端となりました。このワークショップにおいて韓国、

中国、台湾の研究者が、類人猿のゲノム計画が日本を中心としてアジア主導となる

ことを歓迎し、ヒト 21 番染色体※2解読のメンバーであったドイツチームとともに、

コンソーシアムメンバーとなる経緯となりました。また、理研 GSC を中心とする

グループは 2002 年 1 月にチンパンジー全ゲノムの BAC 地図作成を完成し、ヒト

とチンパンジーには 1.23％の塩基の違いがあることを初めて明らかにしました

（Science 誌発表）。その後コンソーシアムは 22 番染色体シークエンスを本格的に

開始し今回の解読完了に至りました。 



 

 

2. 研究の進め方 
 プロジェクトは以下に記した 9 機関によって進められました。配列決定は 8 機関

が領域を分担し、2002 年 1 月から 2003 年 5 月にかけて全領域の解読を終了しまし

た。シークエンス材料※3（BAC、フォスミドライブラリ）の準備と比較地図の作成、

連続クローンの作成と配列決定用クローンの供給及び進捗状況の管理は理研グル

ープがプロジェクトを通じて担当しました。配列データは 99.998％以上の高精度で

あり、22 番染色体長腕の 99％以上が解読されました。期間中に何度かの全体集会

（上海、ベルリン、横浜）を開催してプロジェクトの進捗状況に関する調整を行っ

たほか、配列データ解析ではヒト 21 番染色体との比較、遺伝子同定、構造の特徴

などの解析がコンソーシアム全チームの共同作業によって行われました。なお配列

データの精度管理、データ解析、論文作成等プロジェクト全体を理研グループが主

導しました。 
 
3. 解析の手法 
 国際コンソーシアムは 3 個体のチンパンジー（日本 1 個体、アメリカ 2 個体）か

ら調製したゲノムをシークエンスの材料としました。これら 3 個体の BAC ライブ

ラリーから 22 番染色体に由来するクローンをスクリーニングし整列化を行いまし

た。さらに理研グループによって作成された独自のフォスミドライブラリーもシー

クエンス未決定領域をカバーするため使用しました。シークエンスはクローンごと

のショットガン法によって行い、クローンごとの配列をつなぎ合わせることによっ

て染色体全体の配列を編集しました。配列データはその精度が 99.99％以上となる

まで精査し最終的に高精度な完成配列を得ました。配列データは主に医学、進化、

構造等の面からとくにヒトとチンパンジーの違いを知るためヒト 21 番染色体との

比較を中心にコンピュータを用いて解析したほか、オランウータン、ゴリラといっ

た類人猿ゲノム DNA との実験的な比較も行われています。 
 また、遺伝子については他の生物種（マウスなど）との構造比較も行われたほか

に、ヒトとチンパンジー間での遺伝子発現量の実験的比較も行なわれています。今

回の解析から、ヒトとチンパンジーの間には塩基置換（1.44％）以外に転移因子な

どの挿入や欠失にも多数の違い（68,000 カ所）が存在し、さらに比較された 200
余の遺伝子のうち 80%以上で、生産されるタンパク質の機能に何らかの相違を生ず

ると思われる違いが見い出され、さらにレトロ転移※4がヒトとチンパンジーの進化

に異なる影響を及ぼしてきたことを示唆する結果を得るなど、今まで考えられてい

た以上の違いが両者にあることが明確になりました。 
 

4. 今後の展開 
 今回の成果は、ヒト以外の霊長類で全配列の解読が終了した初めての染色体であ

り、今後はこれら成果をもとにヒトの進化や生物学的特質についての重要な情報が

つぎつぎ得られるものと考えられます。ゲノム構造を基盤とする大規模研究は、医

学における画期的な新アプローチの導入につながると同時に生物学の他のアプロ

ーチと組み合わせて、私たちヒト、さらには地球上の生命についての総合的理解を

可能にすることと期待されています。 
 



 

 

（問い合わせ先） 
独立行政法人理化学研究所 横浜研究所 
ゲノム科学総合研究センター 

センター長   榊 佳之 
Tel ： 045-503-9151 / Fax ： 045-503-9150 

 
（報道担当） 

独立行政法人理化学研究所 広報室 
Tel ： 048-467-9272 / Fax ： 048-462-4715 

Mail ： koho@riken.jp 
 
 

<補足説明> 
※1 国際チンパンジーゲノム 22 番染色体解読コンソーシアム 

2000年3月東京で行われたGEMINIワークショップ（Genes and Minds Initiative 
Workshop）を機会に結成され、ヒト 21 番染色体に対応するチンパンジー22 番染

色体の解読を通して、ヒトゲノムの進化のメカニズムの解明を目指す。 
 

※2 ヒト 21 番染色体 
ヒトの最小染色体で、日本を中心とする国際チームによって 2000 年 5 月にその全

配列が決定、解読された。ヒト染色体の中で最も深く理解された染色体の一つであ

り、遺伝子の高密度、低密度領域の存在、多様な転移因子の分布、ダウン症など様々

な疾患に関する遺伝子の存在など、小さいながらもヒトゲノムの特色をそなえてお

り、チンパンジーとの比較解析から得られる情報も多いと期待される。 
 
※3 シークエンス材料 
細胞・組織やゲノム DNA よりプラスミド、λファージ、フォスミドまたは BAC
など様々なベクターへクローニングを行い、目的にあったライブラリーに使われる

材料。 
 
※3 レトロ転移 
「特定の転位因子の増殖」もしくは、「特定の反復配列の増幅」 

 
 
主たるコンソーシアムメンバー 
日本 

榊 佳之   （理研ゲノム科学総合研究センター長） 
渡辺日出海  （理研ゲノム科学総合研究センター・奈良先端科学技術大学院大

学助教授（現北海道大学教授） 
藤山秋佐夫  （理研ゲノム科学総合研究センター・国立情報学研究所教授） 
服部正平   （理研ゲノム科学総合研究センター・北里大学教授） 



 

 

斉藤成也   （国立遺伝学研究所教授） 
ドイツ 

M.-L. Yaspo  （マックスプランク研究所） 
Hans Lehrach （マックスプランク研究所） 
Svante Paabo （マックスプランク研究所） 

中国 
S.-Y. Wang  （中国上海ヒトゲノムセンター） 
Chen Zu   （中国上海ヒトゲノムセンター） 

韓国 
H.-S. Park  （韓国基礎生物工学研究所） 

台湾 
S.-F. Tsai  （国立陽明大学） 

 
 

 



 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 


