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オペロン：1961年，ジャコブ（Jacob F）とモノー（Monod JL）により提唱された，遺伝子発現における蛋白質合成の調節機構に関する学説。大腸菌のラクトースの輸送と代謝の遺伝子の発現誘導の研究に基づいている。複数の構造遺伝子が1つの調節遺伝子の下で共通の制御を受けるような遺伝子集団の単位をオペロンといい，調節遺伝子，プロモーター，オペレーターという調整部分も，これによって発現を調節される構造遺伝子から構成されている。調節遺伝子から生成されるリプレッサー（抑制作用をもつ転写因子）がオペレーターに結合すると，オペロン内の遺伝子の転写は停止し，これに付随する蛋白質の合成も停止する。さらにリプレッサーはエフェクターという低分子物質とも結合する。誘導性酵素のオペロンの場合，エフェクターである誘導物質がリプレッサーに結合してこれを不活性化し，オペレーターからの遺伝子の転写を引き起こす。
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プロモター：　RNAポリメラーゼが特異的に結合して転写をはじめるDNA上の領域．基本的な大きさは大腸菌のプロモーターでは約60塩基対である．プロモーターによっては転写促進因子が作用する部位があり，その部位はプロモーターによって異なるが，大腸菌のラクトースオペロンでは環状AMP受容蛋白質が促進因子となってプロモーターに隣接する約20塩基対の領域に結合する．したがって全体として約80塩基対が転写の開始に関与する．多数のプロモーターについて塩基配列が決定され転写開始機能との関連が解析されている．配列はプロモーターの種類によって異なるが，大腸菌のシグマ70型RNAポリメラーゼが作用するプロモーターではRNA合成開始点から上流のほう－10番目付近と－35番目付近に特定の配列(－10配列および－35配列)が存在する．両者のコンセンサス配列はそれぞれTATAATとTTGACAである(RNA合成開始点の上流を－符号であらわし，配列は5→3の鎖だけを示す)．－10配列は発見者の名前をとってプリブナウ配列(Pribnow box)ともいわれる．また真核生物のRNAポリメラーゼのプロモーターでは，－30番目を中心にTATAAAAという配列が多く出現し，TATA boxまたはホグネス配列(Hogness box)とよばれている．これらの配列がRNAポリメラーゼによる転写の開始に重要な役割を果していることも実証されている．
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細胞周期はG1(Gap)期→S(Synthesis)期→G2(Gap)期→M(Mitosis)期→G1期・・・の繰り返しである。G1期はDNA複製の決定S期はDNAの合成G2期は有糸分裂の準備M期は有糸分裂を行うここで、選択肢を見ると①～④は時期と行っていることが合っていないことがわかる。消去法でも⑤という解答を導くことはできるが、実際に細胞周期を同調させるDNA合成阻害剤として、フルオロデオキシウリジン、メトトレキセート、ヒドロキシ尿素などがあるので、正解は⑤である。
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①×　複数のmRNA→遺伝子のクラスター　lacオペロンの場合の遺伝子のクラスターはlacZ(β-ガラクトシダーゼ)、lacY(パーミアーゼ)、lacA(トランスアセチラーゼ)であり、調節遺伝子はlacIである。②×　問題文中のプロモーターとオペレーターの表記が逆である。③○　トランス作用性因子：機能を発揮するのに作用部位まで移動する必要のあるタンパク質因子のこと。　シス作用性因子：調節を受ける遺伝子と同じDNA分子上または転写産物と同じRNA分子上に存在するタンパク質因子のこと。　これらのことから、オペロンではプロモーターとオペレーターはシスであり, リプレッサーはトランスであるという、問題文は正しい。④×　翻訳開始コドン→転写開始部位　⑤×　β-グルコシダーゼ→β-ガラクトシダーゼよって、答えは③である。
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in vivo：生体内でde novo:最初からin situ: 生体内の本来の場所で
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正解④まず、酵母人工染色体は？と聞かれているので、aはYACとなる。YACは「Yeast Artificial Chromosome」の略。この時点で、②～④に絞れる。さらに、ベクターについての問題なので、ベクターといえば必ずと言っていいほど複製起点という言葉が出てくるので、ここでfの複製起点は有力と考えておく。続いて、YACは数百kbもの巨大な外来DNAを挿入することが出来る。この事を覚えていれば、bは１０の６乗となる。この時点で③か④である。さらに、cとdは詳しくYACについて知っていないと分からないので、eについて検討すると、酵母と大腸菌の両方で増殖すると言っているので、eはシャトルとなる。シャトルベクターは、異なる宿主間でベクターとして機能するものをシャトルベクターと呼ぶ。この事を知っていれば、正解は④となる。しかし、この問題は最低でもaとfさえ分かれば解答できるので、ベクターの種類と複製起点という言葉を頭に入れておけばいいと思う。
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YAC(yeast artificial chromosome)は，酵母第４染色体のセントロメア(CEN4)と複製開始点(ARS1)がテトラヒメナのテロメア(TEL)DNAと大腸菌プラスミドpBR322に連結されている．選択マーカーとしてトリプトファン遺伝子(TRP1)とウラシル遺伝子(URA3)が挿入されている．TELを組換えDNAの両端に配置することによって，細胞内で線状構造を保持させることができる．YACは約11kbで，酵母の最小染色体(250kb)よりずっと短かく，細胞内で不安定である．YACに250kbより大きなDNAが挿入されると安定化するので，大きなサイズのDNAのクローニングベクターに利用される．クローニング部位として，多様な制限酵素切断配列をもつサプレッサー遺伝子(SUP4)が挿入されている．その配列によってYAC1～４などあり，EcoR1部位をもつYAC4が著名．250～1000kb DNAがクローン化できる．
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グラム染色：クリスタル紫液で染色し，グラム陽性菌の媒染のためヨウ素・ヨウ化カリウム液を作用させる。次にエタノールにて分別すると，グラム陰性菌は脱色されるが，陽性菌は脱色されない。最後に分別操作で脱色されたものをサフラニン液にて染色する。グラム陽性菌はクリスタル紫により紫色に，グラム陰性菌はサフラニン（または塩基性フクシン）により赤色に染色される。真菌、ブドウ球菌、レンサ球菌はグラム陽性に，腸内細菌、シュードモナス、スピロヘータ（Spirocheta），原虫，白血球などの生体細胞はグラム陰性に染色される。
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Monodの式：理論式ではなく、経験式比増殖速度＝比増殖速度の最大値／（飽和定数＋制限基質濃度）
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亜硝酸菌、硝酸菌はアンモニアあるいは亜硝酸から電子を得て還元力とエネルギーを生産する独立栄養生物である。この代謝は好気的に行う。
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脱窒素細菌が，硝酸または亜硝酸を窒素ガスに変えて放出する作用．窒素ガスはすべて無機硝酸または亜硝酸に由来し，NO３－→NO２－→NO→Ｎ２Ｏ→Ｎ２の順に還元されるので，Ｎ２のほかＮ２O,NOなども副次的に形成されることがある．
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①　×　100℃以上で生育できる微生物は存在する。超好熱細菌②　×　微生物の胞子（芽胞）は死滅させるにはオートクレーブ処理（約2気圧の飽和水蒸気中で121℃15分以上）、乾熱処理（180℃30分あるいは160℃1時間以上）などの処理が必要となる。③　×　pH10以上生育できる微生物は存在する。好アルカリ性細菌④　×　深海などに生息する通性好圧性細菌。⑤　○　高度好塩性菌
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ジャムの粘性はペクチンに由来する。ペクチンは水溶性の多糖である。ペクチンは、植物細胞壁標品を熱水やEDTA，蓚酸アンモニウムなどのキレート剤を含む溶液で抽出して得られる酸性多糖の総称．主成分はα‐1,4結合した‐ガラクツロン酸の一部にα‐1,2結合した‐ラムノースが混在する主鎖をもち，アラビノース，ガラクトースなどの中性糖に富んだ側鎖をもった酸性多糖すなわちラムノガラクツロナン‐(rhamnogalacturonan‐I)である．
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添付ファイル
クエン酸回路.bmp
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還元糖とアミノ酸を混合して加熱すると黄褐色の物質が形成されることから提唱された反応で，非酵素的反応（nonenzymatic glycation），マイヤール反応，褐変反応と呼ばれ，現在グリケーションに統一された。メイラード反応の初期段階反応物質はアルデヒド基とアミノ基がシッフ塩基を形成した後形成されるアマドリ化合物である。この物質はさらに中間反応生成物（デオキシグルコソンなど）を経て脱水，重合反応を経て，蛍光物質としての終末糖化物質（advanced glycation endproduct；AGE）を形成する。
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キメラ抗体という。
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Western　blotting法という、あるいは、Immunoblotting法という。
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一次配列はタンパク質の立体構造の解説に役に立つが、必須ではない。
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SNP：Single Nucleotide Poｌｙmorphism：単一ヌクレオチド多型QTL：Quantitative trait locus 連鎖不均衡（連鎖不平衡）：二つの遺伝子座について，その対立遺伝子が１配偶子にそろって存在する頻度が，その集団中に存在するべき理論値と一致しないこと．二つの遺伝子座Ａ，Ｂについて，その対立遺伝子ＡｉおよびＢｉが集団中に存在する頻度をそれぞれｆｉおよびｇｉとすると，ＡｉとＢｉが一つの配偶子にそろっている頻度は，自由組み合わせであれば理論的にはｆｉ×ｇｉで表される．実際に集団を分析してみて，そのような配偶子が生ずる頻度が理論値ｆｉ×ｇｉに一致しないとき，その集団ではＡとＢの二つの遺伝子座は連鎖不平衡状態にあるという．反対に，観察値と理論値が等しい場合には（）連鎖平衡の状態にあるという．Ａ，Ｂの遺伝子座が強く連鎖していればいるほど観察値は理論値から大きくはずれ，強い連鎖不平衡を示す．RFLP　Restriction Fragment Length Polymorphism　DNA配列の多型を検討する手法の一つ






