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略語表 

ADCC：antibody dependent cellular cytotoxicity 

AcGFP：aequorea coerulescens green fluorescent protein 

BRAF：v-raf murine sarcoma viral oncogene homolog B1 

cDNA：complementary DNA 

CDR：complementarity determining region 

CE-TOFMS：capillary electrophoresis-time of flight mass spectrometry 

CTCF：CCCTC-binding factor 

EGF：epidermal growth factor 

EGFR：epidermal growth factor receptor 

EpCAM：epithelial cell adhesion molecule 

FBS：fetal bovine serum 

GOT/AST：glutamic oxaloacetic transaminase / aspartate transaminase 

GPT/ALT：glutamic pyruvic transaminase / alanine transaminase 

HDL：high density lipoprotein 

HIF-1：hypoxia inducible factor-1 

Ig：immunoglobulin 

IRES：internal ribosome entry site 

JAK：janus kinase 

KD：knockdown 

KO：knockout  
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LC-TOFMS：liquid chromatography-time of flight mass spectrometry 

LGR5：leucine-rich repeat-containing G-protein coupled receptor 5 

MAPK：mitogen-activated protein kinase 

MFSD13A：major facilitator superfamily domain containing 13A 

MOI：multiplicity of infection 

mRFP：monomeric red fluorescent protein 

PBS：phosphate buffered saline 

PDX：patient derived xenograft 

PFA：paraformaldehyde 

PI3K：phosphoinositide 3-kinase 

PlGF：placental growth factor 

qRT-PCR：quantitative real-time PCR 

SBP：streptavidin-binding peptide 

SDS：sodium dodecyl sulfate 

shRNA：short hairpin RNA 

siRNA：small interfering RNA 

SNP：single nucleotide polymorphism 

STAT：signal transducers and activators of transcription 

TM：transmembrane 

VEGF：vascular endothelial growth factor 

VEGFR：vascular endothelial growth factor receptor 
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第 1 章 序論 

1.1 大腸がんの治療 

大腸がんは大腸にできるがんであり、そのうち結腸にできるがんは結腸がん、直腸にできるが

んは直腸がんと呼ばれている。大腸がんは日本において罹患数1位、死亡数2位のがん [1]

（Figure1-1A）であり、主な治療法は大腸の内側からがんを切除する内視鏡治療、がんを手術で

切除する外科治療、電離放射線を照射して再発を抑える放射線治療、がん細胞に障害を与える薬

剤を用いる薬物療法がある[2]（Figure1-1B）。薬物療法には「補助化学療法」（根治切除が行

われた患者さんに対する再発抑制を目的）と「切除不能進行・再発大腸がんに対する化学療法」

（手術による治癒が難しく、がんを小さくして手術可能にする、がんの進行を抑え延命、症状の

改善を目的）がある[2]。近年、大腸がんに多く発現している分子に対する分子標的薬が「切除

不能進行・再発大腸がんに対する化学療法」における併用剤として用いられるようになり、治療

成績の向上に寄与している[3]（Figure1-1B）。 

 

1.2 分子標的薬  

従来の低分子抗がん剤は、代謝拮抗、DNAの複製阻害、微小管阻害などによってがん細胞の

増殖抑制を狙うが、正常細胞でも分裂増殖が速い細胞には作用してしまい、少なからず副作用が

問題となっていた。分子標的薬は、標的とする分子の機能を阻害することで分子が発現した細胞

の増殖を阻害し、死滅させるための薬剤であり、がん細胞に多く発現している分子がターゲット

であれば、副作用が少ない薬剤となることが期待され、現在では広く臨床応用されている[4]。

以下に現在大腸がんの薬物療法に用いられている分子標的薬について述べる（Figure1-1C）。 

 

1.2.1 Bevacizumab（ベバシズマブ） 

血管内皮増殖因子VEGF（vascular endothelial growth factor）は多くのがん細胞で発現亢進し

ており、がん細胞の浸潤や転移、再発に関与している[5]。ベバシズマブ[6]はマウス抗ヒトVEGF

抗体をヒト化したモノクローナル抗体で、VEGFに結合することでVEGFのVEGF受容体への結

合を阻害する。これによりVEGFのシグナル伝達を阻害し、腫瘍血管新生を抑制することで抗腫

瘍効果が得られる。 



 

 

8 

 

 

1.2.2 Ramucirumab（ラムシルマブ） 

血管内皮増殖因子受容体 VEGFR2（vascular endothelial growth factor recptor 2）は受容体型

チロシンキナーゼであり、血管内皮細胞に発現し、VEGF をリガンドとして 2 量体化し、細胞

内シグナル伝達に直接関与している[7]。ラムシルマブ[8]は VEGFR2 に対するヒトモノクローナ

ル抗体である。VEGFR2 にラムシルマブが結合することにより、VEGFR2 のリガンドである

VEGF-A、VEGF-C、VEGF-D が VEGFR2 に結合するのを阻害する。これにより VEGFR2 のシ

グナル伝達が抑制され、血管内皮細胞の増殖阻害が起こることで抗腫瘍効果が得られる。 

 

1.2.3 Cetuximab（セツキシマブ） 

上皮成長因子受容体 EGFR（epidermal growth factor receptor）は受容体型チロシンキナーゼ

であり、細胞膜表面上に発現する。上皮成長因子 EGF（epidermal growth factor）が EGFR に

結合すると、EGFR は 2 量体化し、MAPK 経路、PI3K/AKT 経路、JAK/STAT 経路などのシグナ

ル経路が活性化され、細胞増殖が起こる[9]。セツキシマブ[10]はマウス抗ヒト EGFR 抗体をヒ

トキメラ化した IgG1 モノクローナル抗体で、EGFR の EGF 結合部位に結合し、EGF が結合す

るのを阻害し、EGFR の 2 量体化、シグナル伝達を阻害することでがん細胞の増殖、転移など

が抑制され、抗腫瘍効果が得られる。 

 

1.2.4 Panitumumab（パニツムマブ） 

パニツムマブ[11]はセツキシマブと同様に EGFR をターゲットとするヒトモノクローナル抗

体である。作用機序はセツキシマブと同様であるが、パニツムマブはセツキシマブより EGFR

に対する親和性が高く[12]、完全ヒト抗体のため、ヒトマウスキメラ化抗体のセツキシマブより

副作用が少ないと考えられる[13]。一方、パニツムマブは IgG2 であり、IgG1 であるセツキシマ

ブのような ADCC（antibody dependent cellular cytotoxicity）活性が得られないという差異もあ

る[14]。 
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1.2.5 Aflibercept（アフリベルセプト） 

アフリベルセプト[15]は、VEGFR1 の Ig 様ドメイン 2 とヒト VEGFR2 の Ig 様ドメイン 3 を

融合し、さらにそれをヒト IgG1 の定常領域（Fc ドメイン）に融合することにより作製された

二量体の糖タンパク質である。VEGFR に結合することで、VEGF-A、VEGF-B および VEGF フ

ァミリーに属する胎盤増殖因子（PlGF）との結合を阻害、腫瘍血管の新生を阻害することで抗

腫瘍効果が得られる[16]。 

 

1.2.6 Regorafenib（レゴラフェニブ） 

レゴラフェニブ[17]は、腫瘍血管新生（VEGFR1、VEGFR２、VEGFR3、TIE2）、腫瘍微小

環境（PDGFR、FGFR）および腫瘍形成（KIT、RET、RAF-1、BRAF）に関わる複数のキナー

ゼを阻害する作用を持つマルチキナーゼ阻害剤である。特に、腫瘍血管の新生を阻害することで

抗腫瘍効果が得られると考えられている。前述の生物製剤とは異なり、低分子化合物であるため、

経口で投与される[18]。標準治療後の切除不能進行・再発大腸がん患者に対する第 3 相試験

（CORRECT 試験）では 90%以上の患者さんに何らかの副作用が見られており[19]、副作用対

策が投与のための課題である。 

 

1.3 研究の目的 

大腸がんの分子標的薬として、前述の薬剤が既に臨床の現場で用いられている [2,3]

（Figure1-1B,C）。しかし、これらの薬のターゲットである VEGF や VEGFR、EGFR は正常細

胞でも発現しており、副作用の問題が依然として残っている。また、EGFR の下流の RAS 遺伝

子に変異がある患者さんには、抗 EGFR 抗体薬投与による利益（延命効果、腫瘍縮小）が得ら

れない可能性が高い[20]とされており、このような既存の抗体医薬が不適応の患者さんにも効果

のある抗体医薬開発が常に強く望まれている。これらの問題解決のためには、正常組織では発現

が低く、大腸がん特異的に高発現している分子を発見し、その分子に対する抗体医薬を新規に開

発することが必要である。大腸がん手術標本において正常粘膜部分と腫瘍部分をそれぞれレーザ

ーマイクロダイセクション法で回収し、正常と腫瘍の比較を行うことが従来の方法であった[21]。

しかしこの場合、正常粘膜部分を狙って回収したとしても、必ず血球系細胞、線維芽細胞、平滑

筋細胞が混じるため、真に大腸がん特異的な分子を探索できるとは限らない。そこで当研究室で
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は、便中に生きたまま剥離されている正常粘膜上皮細胞[22]を利用することを着想した。健常者

の内視鏡検査後に大腸内腔を生理食塩水で洗浄し、洗浄液を回収、抗 EpCAM 抗体付加ビーズを

用い、100%ピュアな正常大腸粘膜剥離細胞を回収する事に成功した。この正常細胞と大腸がん

細胞との間での網羅的発現解析と qRT-PCR、in situ hybridization を行うことで、真に大腸がん

細胞で特異的に高発現する膜タンパク質を数種発見した[23]（Figure1-2）。その１つとして見出

したのが機能未知の分子である TMEM180 である[24]（Figure1-3）。TMEM180 が大腸がん細胞

由来のエクソソーム上にも分泌して出てくることを見出し、エクソソームをラットに免疫するこ

とによって、抗 TMEM180 ラット IgM モノクローナル抗体の樹立に成功した[24]。 

本研究では、樹立した抗 TMEM180 抗体を含む IgM 抗体の精製法の確立、および抗 TMEM180

ラット IgMモノクローナル抗体の遺伝子解析とヒトキメラ化抗体への改変を行うこと（第 2章）

で抗 TMEM180 抗体の臨床応用に向けた基礎研究を、また TMEM180 は別名 MFSD13A（major 

facilitator superfamily domain–containing 13A）とも呼ばれるものの、詳細は不明であり、これ

まで 1 報も報告のない機能未知分子であることから、TMEM180 の大腸がん細胞における発現解

析（第 3 章）、ヒト TMEM180 構造機能解析と局在解析（第 4 章）、ノックアウトマウスを含

めたマウス Tmem180 の機能解析（第 5 章）を行うことで、TMEM180 ががん細胞においてどの

ような分子機能を有しているのかを明らかにすることを目的とした。 
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第 2 章 抗 TMEM180 ラット IgM 抗体の解析およ
び改変 

5 年以内に出版予定 
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第3章 ヒト TMEM180の大腸がん細胞における発
現・機能解析 

3.1 はじめに 

TMEM180 は、健常者の大腸粘膜剥離細胞と大腸がん細胞株との比較により、大腸がん細胞で

高発現する分子として見出されてきた[24]。しかし、これまでに TMEM180 に関する報告は一つ

もなく、機能は全く未知であった。そこで本章では、ヒト TMEM180 の大腸がん細胞における

種々の発現機能解析を行うこととした。まず、機能の手がかりを得るため、公共データベースを

用いたメタ解析を行った。次に TMEM180 のプロモーター領域の解析を行った。さらに、

TMEM180 遺伝子をノックダウンした大腸がん細胞株を樹立し、増殖能の検討と、発現解析、網

羅的オミクス解析を行った。 

 

3.2 材料と方法 

3.2.1 細胞培養 

実験で使用した SW480、DLD-1 は、国立がん研究センター先端医療開発センター新薬開発分

野にて保管されていたものを用いた。D-MEM low glucose（Wako）に 10% FBS（Thermo Fisher 

Scientific）および 1% penicillin–streptomycin–amphotericin B suspension（Wako）を添加し、

37°C、5% CO2下で培養を行った。低酸素環境下での培養は、BIONIX2 hypoxic cell culture kit

（Sugiyamagen）を用いて 37°C、5% CO2、1% O2下で行った。  

 

3.2.2 細胞免疫染色 

スライドチャンバーを PBS で洗浄し、4% PFA/PBS（Wako）で 15 分間固定化した。PBS で

洗浄し、0.1% Triton X-100/PBS を添加して 10 分膜透過処理を行い、PBS で洗浄した後、5%

スキムミルク/PBS で室温 1 時間または 4°C オーバーナイトでブロッキングを行った。

R-Phycoerythrin Labeling Kit-SH（Dojindo）で標識した抗TMEM180抗体を5%スキムミルク/PBS

で終濃度 1 µg/mL に希釈し染色を行った。細胞核は DAPI（2 µg/mL, Thermo Fisher Scientific）

により染色し、BZ-9000 蛍光顕微鏡（Keyence）により観察した。 



 

 

13 

 

3.2.3 リアルタイム PCR 

RNeasy Mini Kit（Qiagen）を用いて total RNA を調製した。total RNA は nano drop（Thermo 

Fisher Scientific）で定量し、1 µg を ReverTra Ace qPCR RT キット（TOYOBO）を用いて cDNA

合成した。合成した cDNA は TaqMan プローブおよび TaqMan Fast Universal PCR Master Mix 

(2X)（Thermo Fisher Scientific）と混合し、Applied Biosystems 7500 Fast Real-Time PCR System

を用いて定量 PCR を行った。内部標準は GAPDH もしくはヒトβアクチン遺伝子の発現を用い

て行った。データは検量線法を用いて解析した。 

 

3.2.4 TMEM180 ノックダウン細胞（KD 細胞）作製 

24 時間後に細胞密度が 50-80%になるように 96 ウェルプレートに細胞を播種し、37℃、5% 

CO2 環境下で培養した。24 時間後に培地を除去し、Hexadimethrine bromide（最終濃度 8 µg/mL）

を含む培地を添加した。Mission Lentiviral Transduction Particles（Sigma）を MOI が 1 になる

ように添加し、37℃、5% CO2 環境下で培養した。24 時間後に培地を除去し、新しい培地を添

加し、37℃、5% CO2 環境下で培養した。さらに 24 時間後に 1 µg/mL 濃度の puromycin 添加

培地で数日間培養し、shRNA 発現ベクターが導入された細胞をセレクションした。導入細胞を

ストックするとともに、限界希釈法にてシングルセル化を行った。得られたシングルクローンは

total RNA を抽出し、TaqMan プローブを用いた qRT-PCR により mRNA の発現低下を確認し

たものを KD 細胞株として樹立した。 

 

3.2.5 TMEM180 KD 細胞増殖能比較 

96ウェルプレートに250 cells/ウェルでSW480細胞およびSW480 KD細胞を播種し、2日目、

4 日目、6 日目の培養上清を Cell Counting Kit-8（Dojindo）を用いたWST-8 アッセイにより比

較した。足場非依存的な増殖能比較は、96 ウェル U 底低吸着プレート（Corning）に 125 cells/

ウェルで SW480 細胞および SW480 KD 細胞を播種し、1200 rpm で 3 分遠心して U 底に細胞を

集めた後、0、24、48、72、96 時間後に顕微鏡観察を行い、細胞増殖を比較した。 
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3.2.6 リン酸化プロテオミクス 

細胞培養した培地を除去し、PBS を添加して細胞をセルスクレーパ―ではがし、遠心回収し

て PBS で洗浄した後、SDS サンプルバッファーで可溶化したサンプルを 95℃で 5 分間ボイル

し、送付まで-20℃にて凍結した。サンプルは 1 細胞株につき 3 つ、それぞれ BCA アッセイに

て定量し 1本当たり 12 mg以上Genomine社に送付した。同社にてリン酸化タンパク質の濃縮、

2 次元電気泳動、スポット定量、スポットの PMF 分析が実施された。 

 

3.2.7 メタボロミクス 

細胞培養した培地を除去し、マン二トールで洗浄した後、標準物質を溶解したメタノールもし

くはエタノールを添加してセルスクレーパ―ではがし、サンプルは 1 細胞株につき 1 測定分 3

つ、計 6 サンプルずつ調製し、送付まで-20℃にて凍結した。凍結状態でヒューマン・メタボロ

ーム・テクノロジーズ株式会社にサンプルを送付した。同社にて CE-TOFMS および LC-TOFMS

の測定、定量、主成分分析まで行われた。データは主成分分析の結果に基づき、寄与率の大きい

因子について MetaboAnalyst[35]を用いてエンリッチメント解析を行った。解析に用いた上位 30

因子および寄与率は Table3-1 に記載した。 

 

3.3 結果と考察 

3.3.1 公共データのメタ解析 （既存の大腸がんマーカーと比較） 

3.3.1.1 GeneChip データの解析 

DNA マイクロアレイは遺伝子発現用の網羅的解析が行える手法である。GeneChip は

Affimetrix 社（現在は Thermo Fisher Scientific 社）が開発した DNA マイクロアレイであり、ア

レイ間の変動が少なく、マイクロアレイのスタンダードとされている[36]。公共データベース

Gene Expression Omnibus (GEO)に登録されている GeneChip データを、並列で可視化できる

プラットフォームが、ライフサイエンス統合データベースセンター（DBCLS）が開発した

RefEx[37]である。本解析では RefEx を活用し、TMEM180 と既存の大腸がんマーカー（EGFR、

CD44、LGR5、EpCAM）の正常組織での遺伝子発現を比較した。TMEM180 や LGR5 は、他の

マーカーと比較すると低いことがわかった（Figure3-1A）。大腸がん治療用の抗体医薬として既



 

 

15 

 

に使用されている抗 EGFR 抗体のターゲットである EGFR との発現を脳、血液、結合組織、生

殖器、筋肉、消化器、肝臓、肺、尿、外分泌/内分泌について比較解析したところ、いずれにお

いても TMEM180 の発現は EGFR より低いことが示唆された（Figure3-1B）。正常組織におけ

る遺伝子発現解析の結果、抗 TMEM180 抗体は、抗 EGFR 抗体と比較すると正常組織への集積

が少なく、がん特異性が高いため、副作用がより低い抗体医薬になりうる可能性が示唆された。 

 

3.3.1.2 The Cancer Genome Atlas (TCGA) データの解析 

The Cancer Genome Atlas（TCGA）（https://www.cancer.gov/tcga）はさまざまな組織のが

んゲノム情報や、変異情報、RNA-seq データなどの情報が集められているアメリカの研究プロ

ジェクトである。この TCGA のデータ解析をサポートするプラットフォームの一つが、アラバ

マ大学のグループが公開している UALCAN である[38]。UALCAN を用いて TCGA データを取得

し、大腸がん組織における正常部と腫瘍部の TMEM180 および既存の大腸がんマーカーの遺伝

子発現の Student’s t-test を用いた比較解析を行った。TMEM180、LGR5、CD44 で大腸がんの

正常部と比較して腫瘍部での発現が有意に高いことがわかった（Figure3-2A,B）。これらの遺伝

子発現量を比較すると、LGR5 や CD44、EpCAM と比較して、TMEM180 や EGFR は発現量が

高くないことがわかった（Figure3-2B）。これらのことから、TMEM180 は腫瘍特異性が高い分

子であるにも関わらず、従来の外科手術検体からのがん部分と正常組織部分の網羅的発現解析だ

けでは見出だせなかった分子であることを明らかにした。 

 

3.3.2 TMEM180 の大腸がん細胞における発現解析 

TMEM180は大腸がん細胞で高発現している分子であり、がん細胞の生存において重要な機能

を持っていると考えられた。そこで、がん微小環境において見られる低酸素環境に着目し、

TMEM180のエクソン1の上流3000 bpの塩基配列解析を行ったところ、低酸素に応答するエレメ

ントであるHypoxia responsive element（ACGTGまたはGCGTG）[39,40]様の配列が10か所存在

していることを発見した（Figure3-3A）。実際に大腸がん細胞を低酸素環境下に曝露させると、

TMEM180の発現が亢進することを見出した（Figure3-3B,C,D）。このことから、TMEM180は

大腸がん細胞において、低酸素環境下で発現亢進する分子であることを証明した。 
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3.3.3 網羅的オミクス解析 

5 年以内に出版予定 

 

3.3.4 現状と今後の展望 

5 年以内に出版予定 
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第4章 ヒト TMEM180タンパク質のトポロジーお
よび局在解析 

4.1 はじめに 

TMEM180 は glycoside–pentoside–hexuronide（GPH）cation symporter family（Transporter 

Classification Database, http://www.tcdb.org/）[46]に分類されている。このファミリーは、一価

のカチオン（H+または Na+）と共役した糖類の輸送を触媒することが知られている [46]。

TMEM180 はこのファミリーに属する複数回膜貫通型タンパク質であると登録されているもの

の、機能や基質など詳細は全く不明である。タンパク質のデータベース UniProtKB（Q14CX5）

において、TMEM180 は 11 回膜貫通型タンパク質であると予想されているが、トポロジーを含

め、立体構造情報についてわかっていることはほとんどない。本章では、TMEM180 の分子機能

解明に向け、TMEM180 タンパク質分子に着目し、どのようなトポロジーを持ち、また細胞内で

どのように局在しているのかを明らかにすることを目的とした。 

 

4.2 材料と方法 

4.2.1 細胞および細胞培養 

国立がん研究センター先端医療開発センター新薬開発分野にて保管されていた HEK293T 細

胞を用いた。D-MEM low glucose（Wako）に 10% FBS（Thermo Fisher Scientific）および 1% 

penicillin–streptomycin–amphotericin B suspension（Wako）を添加し、 37°C、5% CO2 下で培

養を行った。 

 

4.2.2 Plasmid construction 

pcDNA3.3-hTMEM180 プラスミドは、ヒト TMEM180 遺伝子は pCMV-TMEM180 プラスミド 

（OriGene）より制限酵素サイトを付加して増幅し、pcDNA3.3-TOPO（Thermo Fisher Scientific）

ベクターに組み込んで作製した。N 末端に 3xFLAG タグ、 C 末端に FLAG タグ、または N 末

端に HA タグを組み込んだコンストラクトは、オーバーラップ PCR により各タグを付加し、

pcDNA3.3-hTMEM180 ベクターの EcoR1/BamH1 サイトに In-Fusion cloning technology

（Clontech）で組み込んで作製した。FLAG タグ挿入コンストラクトはインバース PCR または
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オーバーラップ PCR、および In-Fusion cloning technology により作製した。pEFh ベクター、

pEFh-SBP ベクター[47]は横浜市立大学の山下暁朗准教授に供与していただいた。pEFh ベクタ

ーの EcoR1サイトに IRES配列および puromycin 配列を組みこんで pEFh_IRESpuro3ベクター

を構築した。小胞体可視化ベクターは、まず N 末端側にカルレティキュリン 17 残基

（UniProtKB:P27797）および C 末端側に KDEL シグナル 4 残基を付加した mRFP 断片を調製

した。さらにこの断片を EcoR1 で制限酵素処理し、あらかじめ EcoR1 で制限酵素処理、脱リン

酸化処理を行った pEFh_IRESpuro3 ベクターに、リン酸化およびライゲーションすることで

pEFh_ERtarget_mRFP_IRESpuro3 を作製した。ゴルジ体可視化ベクターは、まず DLD-1 細胞

の cDNA より、SMARTer RACE 5'/3' Kit（Clontech）を用いて B4GALT1（UniProtKB:P15291）

を増幅し、pANT ベクター（ニッポンジーン）にクローニングした。これをテンプレートにし、

B4GALT1 の N 末端（91 残基）断片と mRFP 断片をオーバーラップ PCR で連結した。さらにこ

の断片を EcoR1 で制限酵素処理し、あらかじめ EcoR1 で制限酵素処理、脱リン酸化処理を行っ

た pEFh_IRESpuro3 ベ クターに、リン酸化およびライゲーションすることで

pEFh_Golgitarget_mRFP_IRESpuro3 を作製した。細胞膜可視化ベクターは、まず N 末端側に

Lyn17残基[48]を付加したmRFP断片を調製した。さらにこの断片をEcoR1で制限酵素処理し、

あらかじめ EcoR1 で制限酵素処理、脱リン酸化処理を行った pEFh_IRESpuro3 ベクターに、リ

ン酸化およびライゲーションすることで pEFh_Membranetarget_mRFP_IRESpuro3を作製した。

pEFh_SBP_AcGFP ベクターは、まず、AcGFP の末端に His8 タグを付加した。pEFh_SBP ベ

クターを EcoR1 で制限酵素処理し、増幅した AcGFP-His8 を In-Fusion cloning technology によ

り組むことで作製した。pEFh_TMEM180_SBP_AcGFP ベクターは pEFh_SBP_AcGFP ベクタ

ーの SBP-AcGFP-His8 部分を増幅し、pANT ベクター（ニッポンジーン）にクローニングした。

これを Xba1/Bgl2 で制限酵素処理した。TMEM180 の N 端に Xba1 サイトと kozak 配列、C 端

にスロンビンサイトを付加し、両者を In-Fusion で連結して pANT_TMEM180_SBP_AcGFP ベ

クターを作製した。pEFh ベクターの EcoR1 サイトを EcoRV に改変したベクターを構築し、

EcoRV で制限酵素処理した pEFh 改変ベクターに、pANT_TMEM180_SBP_AcGFP ベクターの

TMEM180-SBP-AcGFP 部分を組み込んで、pEFh_TMEM180_SBP_AcGFP ベクターを作製した。

全てのプラスミドは DNA シーケンスによりインサート部分の配列を確認し、実験に用いた。 プ

ライマーリストは Table4-1 に記載した。 
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4.2.3 トランスフェクション 

HEK293T 細胞をスライドチャンバーまたはフィルムディッシュに播種し、70-80％コンフル

エントまで培養した。各プラスミドは Lipofectamine LTX（Thermo Fisher Scientific）を用いて

試薬のマニュアルの通りにトランスフェクションを行った。その後 36-48 時間程度培養した。 

 

4.2.4 細胞免疫染色 

スライドチャンバーを PBS で洗浄し、4% PFA/PBS（Wako）で 15 分固定化した。PBS で洗

浄し、膜透過処理を行う場合は 0.1% Triton X-100/PBS を添加し、行わない場合は PBS を添加

して 10 分静置した。PBS で洗浄し、5%スキムミルク/PBS で室温 1 時間または 4°C オーバー

ナイトでブロッキングを行った。その後 1 次抗体：anti-TMEM180 rabbit pAb（1:200,  Sino 

Biological）、anti-FLAG mouse mAb（1:200, clone M2, Sigma-Aldrich）、anti-FLAG mouse mAb

（1:200, clone M5, Sigma-Aldrich）、anti-HA rabbit pAb（1:200, MBL）、anti-RCAS1 rabbit pAb

（1:200, CST）、anti-Calnexin rabbit pAb（1:200, CST）をそれぞれ添加した。PBS で洗浄し、

2 次抗体：Alexa Fluor 647–conjugated anti–mouse IgG goat mAb（1:200, Thermo Fisher 

Scientific）、Alexa Fluor 488–conjugated anti–rabbit IgG goat mAb（1:200, Thermo Fisher 

Scientific）をそれぞれ添加して染色した。細胞核は DAPI（2 µg/mL, Thermo Fisher Scientific）

により染色し、BZ-X710 蛍光顕微鏡（Keyence）により観察した。 

 

4.2.5 生細胞染色 

蛍光タンパク質融合発現ベクターをトランスフェクションしたフィルムディッシュの細胞を

PBS で洗浄し、細胞核は Hoechst33342（2 µg/mL, Thermo Fisher Scientific）により染色し、

BZ-9000 または BZ-X710 蛍光顕微鏡（Keyence）により観察した。 

 

4.2.6 in silico 解析 

ヒト TMEM180 の全長のアミノ酸配列は UniProtKB（Q14CX5）より取得した。膜貫通領域は、

MEMSAT-SVM[49]、PRODIV-TMHMM[50]、TMHMM[51]、MemBrain[52]、Phobius[53]、Philius[54]、
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TMpred[55] 、 DAS-TMfilter[56] 、 HMMTOP[57] 、 CCTOP[58] 、 SOSUI[59] 、 Scampi[60] 、

Scampi-MSA[60]、PRO-TMHMM[61]のプログラムを用いて予測した。 

 

4.2.7 ホモロジーモデリング  

ヒト TMEM180 の全長のアミノ酸配列は UniProtKB（Q14CX5）[42]より取得した。2 次構造

予測は DELTA-FORTE [62]および HHPred [63]を用いて行った。ホモロジーモデル構築には、サ

ルモネラ菌由来のメリビオーストランスポーターMelB の PDB データ（PDBID:4M64）の A 鎖

をテンプレート構造とし、膜タンパク質のホモロジーモデリングに特化したモデリングプログラ

ム MEDELLER [64]を用いた。配列比較には異なる 6 種の TMEM180（human、bovine、mouse、

chicken、frog、zebrafish）のアミノ酸配列（UniProtKB entry numbers Q14CX5、Q58CT4、Q6PDE8、

Q5ZKJ5、B1H1F7、Q5PRC2）を使用し、シーケンスアラインメントには  Clustal Omega 

（https://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo/）[65]を用いた。機能や構造に重要だと考えられる進

化的に保存されたアミノ酸残基の同定には、ConSurf Server（http://consurf.tau.ac.il/）[66]を用

いた。表面電荷は PyMOL[67]の APBS tool を用いて計算を行った。立体構造モデルは PyMOL 

version 1.3[67]を用いて表示した。 

 

4.3 結果と考察 

4.3.1 ヒト TMEM180 のトポロジーの in silico 解析 

細胞膜上におけるTMEM180のトポロジーを検討するに当たり、まず in silicoの解析を行った。

ヒト TMEM180 のアミノ酸配列（UniProtKB:Q14CX5）を用いて、14 種類の膜貫通領域予測プ

ログラムにて解析を行ったところ、8回から12回までの膜貫通領域が予測された（Figure4-1A）。

最も多い 12 回の膜貫通領域に対応して番号を振ると、完全に一致している膜貫通領域は TM1、

TM9、TM12 であり、1 つを除き一致している膜貫通領域は TM3、TM5、TM6 であった

（Figure4-1A,B）。最大 12 回膜貫通のうち、6 つしか精度よく予測されていないことが明らか

となった。そこで、より高次構造の情報を加味したトポロジーの予測を行うに当たり、ホモロジ

ーモデルを構築することとした。 
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4.3.2 ヒト TMEM180 のホモロジーモデルの構築 

ホモロジーモデル構築に当たり、PSI-BLAST[68]を用いて、TMEM180 に相同性の高い配列

（30%以上の相同性のあるもの）を探索したが、ホモロジーの高いものは一つ存在せず、１次配

列からテンプレートを決定することができなかった。そこで、２次構造予測を行うこととした。

HHpred と DELTA-FORTE というプログラムを用いて２次構造予測を行うと、両者ともバクテ

リアの持つメリビオーストランスポーターである MelB のサルモネラ由来の結晶構造 

（PDBID:4M64）[69]がトップスコアで得られたことから、MelB をテンプレートとし、膜タン

パク質に特化したモデリングプログラム MEDELLER を用いて、ホモロジーモデルの構築を行っ

た（Figure4-2A）。 

 

4.3.3 ホモロジーモデルを基にした TMEM180 の配列解析 

TMEM180 ホモロジーモデル構築のテンプレートとしたメリビオーストランスポーターMelB

は、ガラクトースの一つであるメリビオースをカチオンと共役して輸送する共輸送体であること

が報告されている[69,70]。TMEM180 がどのようなトランスポーターであるか、MelB との構造

の類似性に着目したアミノ酸配列解析を行った。ヒト TMEM180 とサルモネラ MelB のアミノ酸

配列相同性は 19%しかないにも関わらず、興味深いことに、MelBのカチオン結合サイト（Asp55、

Asn58、Asp59、Thr121、Asp124）が TMEM180 の構造上の類似した部位（Asn63、Asn66、

Asp67、Thr139、Asp142）に位置していることがわかった（Figure4-2A,B）。さらに、この残

基が種を超えて保存されていることもわかった（Figure4-2B）。次に、ヒト、ウシ、マウス、ニ

ワトリ、カエル、ゼブラフィッシュ TMEM180 のアミノ酸配列から、アミノ酸が保存されてい

る残基をマゼンタ、類似している残基をピンクでホモロジーモデル上にマッピングすると、ルー

プ部分には保存性がなく、中心のコアの部分はアミノ酸残基の保存性が高いことがわかった

（Figure4-2C）。ヒト TMEM180 とサルモネラメリビオーストランスポーターMelB のアミノ酸

配列をより詳細に解析したところ、MelB のカチオン結合に関わるアミノ酸は TMEM180 でもほ

ぼ完全に一致しているにも関わらず、MelB の基質であるメリビオース結合に関わるアミノ酸は

全く保存されていないことが明らかとなった（Figure4-3）。これらのことから、TMEM180 は

MelB のようなカチオンシンポーターであるが、メリビオースのようなガラクトースは基質では

ないであろうということが示唆された。 



 

 

22 

 

また、ヒト TMEM180 の疎水性度について、ホモロジーモデルにマッピングした（Figure4-4A）。

構造の表面には目立った疎水性度が高い、もしくは親水性度の高いクラスターは見いだせなかっ

たが（Figure4-4A）、基質結合部位と予想される構造内部のアミノ酸残基の近傍に、疎水性度の

高いポケットが見いだされた（Figure4-4B）。この結果から、何らかの疎水性の高い基質がこの

ポケットに結合し、構造変化によって基質を取り込み、もしくは排出する可能性が示唆された。

さらに、表面電荷についても同様にホモロジーモデルにマッピングした（Figure4-4C）。基質の

取り込み口、もしくは排出口付近に、酸性度の高いクラスターが見いだされ（Figure4-4D）、構

造の外側に塩基性度の高いクラスターが見いだされた（Figure4-4E）。この結果から、TMEM180

と相互作用するパートナータンパク質が存在する可能性が推測され、構造安定化もしくは基質の

輸送に寄与することも考えられることから、このパートナータンパク質の探索も機能解明のため

には重要である。 

 

4.3.4 ヒト TMEM180 のトポロジー解析 

4.3.4.1 N 末端および C 末端のトポロジー解析 

TMEM180はホモロジーモデル構築により、12回膜貫通型タンパク質と予想された。そこでこ

のモデルが正しいかを実験的に検証し、トポロジーを決定することにした。まず、N末端側また

はC末端側にFLAGタグを付加した融合タンパク質3xFLAG-TMEM180、TMEM180-FLAGを発現

するプラスミドを構築した。これらをHEK293T細胞に一過性発現させ、タグ抗体による細胞免

疫染色を行った。3xFLAG-TMEM180を発現させたHEK293T細胞についてTritonX-100を用いて

細胞膜透過処理を行った場合、抗FLAG抗体（M5）により、細胞膜および細胞質内のオルガネラ

膜が染色された。透過処理を行わない場合は細胞膜のみが染色された（Figure4-4A,B）。同様に、

TMEM180-FLAGを発現させて同様の解析を行ったところ、抗FLAG抗体（M2）により、細胞膜

および細胞質内のオルガネラ膜が染色された。透過処理を行わない場合は細胞膜のみが染色され

た（Figure4-4C,D）。これらのことから、TMEM180のN末端側、C末端側はともに細胞外に露

出しており、同方向を向いていることから、偶数回膜貫通型のトポロジーをもつことが示唆され

た。 
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4.3.4.2 ヒト TMEM180 全長のトポロジー解析 

次に、ホモロジーモデルを基に、ループと予想される部位に FLAG タグを挿入し、膜透過処

理の有無によって、FLAG タグを挿入した部位が細胞内に位置するか、細胞外に位置するかの同

定を試みた（Figure4-5A）。79FLAG、153FLAG、236FLAG、329FLAG、398FLAG は膜透過

処理の有無に関わらず挿入した FLAG タグが検出されたが、46FLAG、 123FLAG、188FLAG、

298FLAG、357FLAG、445FLAG は膜透過処理を行ったときのみ挿入した FLAG タグが検出さ

れた（Figure4-5A,B）。このことから、TMEM180 は 12 回膜貫通型タンパク質であり、ホモロ

ジーモデルのトポロジーは正確であることが示された。 

 

4.3.5 TMEM180 の細胞内局在解析 

5 年以内に出版予定 

 

4.3.6 現状と今後の展望 

5 年以内に出版予定 
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第 5 章 マウス Tmem180 の解析 

5 年以内に出版予定 
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第 6 章 総括 

当研究室で見出した大腸がん細胞で高発現する分子 TMEM180 に関して、抗 TMEM180 抗体

の解析と改変、TMEM180 の分子機能解明を目指し、次のような成果を得た。 

 

5 年以内に出版予定 

 

最も重要な今後の課題は、TMEM180 が何の基質を輸送するのかを突き止めることである。網羅

的オミクス解析に加え、阻害剤ライブラリや電気生理学を用いた基質探索に着手しつつあり、よ

り詳細な TMEM180 の分子機能解明につながることを期待している。阻害剤ライブラリを用い

た解析では、阻害剤ライブラリを利用し、大腸がん細胞株 SW480 および、すでに樹立している

SW480 の TMEM180 ノックダウン細胞株の両者に添加して増殖および形態観察を進めている。

電気生理学を用いた基質探索では、アフリカツメガエル卵母細胞を用いた系を検討している。こ

の卵母細胞はチャネルやトランスポーターなどをほとんど発現しておらず、RNA をインジェク

ションしてターゲットタンパク質を膜上に発現、基質が発現したタンパク質を取り込んだ時に流

れる電流を計測する手法である。基質候補となる物質を外液に流し、電流が流れれば、その物質

が基質である可能性が高くなる。このような実験系を組み合わせ、TMEM180 の基質を決定し、

機能解明につなげていきたい。また樹立した抗 TMEM180 抗体が近い将来、がん治療薬、診断

薬として臨床応用されることも期待している。 

 

最後に、本研究の進め方について述べる。機能未知分子の機能解明は、既報がないため手がか

りが全くなく、何から手を付けるべきか困難を極めた。本研究の第 3 章、第 4 章、第 5 章の特

徴は、あらゆる公共データを駆使し、メタ解析を行うことで手がかりが得られたことである。さ

らに第 4 章では、構造生物学の知識を駆使し、2 次構造や 3 次構造から分子機能を類推すること

ができた。ヒトゲノムの解読が 2003 年に完了し、TMEM180 がタンパク質として UniProtKB に

登録されたのが 2006 年であるが、まだ分かったことはほんのわずかにすぎない。2020 年現在

でも TMEM180 のような機能未知分子は多く存在している。本研究のような公共データを駆使

して手がかりを得るアプローチは、機能未知分子の機能解明において着実な一歩を踏み出すため

に必須となると考えており、今後の参考になることを期待している。 
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図表 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure1-1 日本における大腸がんの罹患数・死亡数および大腸がんの治療

法、薬物療法に用いられる分子標的薬 

A, 日本における大腸がんの罹患数（上段）と死亡数（下段）。  

B, 現在行われている大腸がんの治療法。 

C, 大腸がんの治療に現在用いられている分子標的薬とその標的分子。 

 

 1 位 2 位 3 位 4 位 5 位 

罹患数 

2014 年 

大腸 胃 肺 乳房 前立腺 

死亡数 

2017 年 

肺 大腸 胃 膵臓 肝臓 

大腸がんの治療 内容 

内視鏡治療 大腸の内側からがんを切除 

外科治療 がんを手術で切除 

放射線治療 電離放射線を照射して再発を抑制 

薬物療法 薬剤を投与してがん細胞に障害を与える 

→「補助化学療法（再発抑制）」 

→「切除不能進行・再発大腸がんに対する化学療法」 

低分子薬と分子標的薬との併用 

医薬品名 剤型 標的分子 

ベバシズマブ ヒト化 IgG1 血管内皮増殖因子 VEGF 

ラムシルマブ ヒト IgG1 血管内皮増殖因子受容体 VEGFR2 

セツキシマブ マウスヒトキメ
ラ化 IgG1 

上皮成長因子受容体 EGFR 

パニツムマブ ヒト IgG2 上皮成長因子受容体 EGFR 

アフリベルセプト VEGFR1、2 の Ig

ドメインとヒト
IgG1Fcとの融合 

血管内皮増殖因子受容体 VEGFR1、VEGFR2 

レゴラフェニブ 低分子 VEGFR1、VEGFR2、VEGFR3、TIE2、PDGFR、
FGFR、KIT、RET、RAF-1、BRAF などの 

キナーゼ 

A 

B 

C 
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Figure1-2 真に大腸がん細胞に特異的な膜タンパク質分子の探索 

真に大腸がん細胞に特異的な膜タンパク質分子の探索の手順についてまとめた。

M. Yasunaga, Y. Matsumura, Role of SLC6A6 in promoting the 

survival and multidrug resistance of colorectal cancer, Sci. Rep. 

4:4854 (2014)より図を文字に改変して表記。 
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Figure1-3 大腸がん細胞に特異的な膜タンパク質分子TMEM180の発見 

Figure1-2に示した手順で発見したTMEM180のデータについてまとめた。 

M. Yasunaga, S. Saijou, S. Hanaoka, T. Anzai, R. Tsumura, Y. 

Matsumura, Significant antitumor effect of an antibody against 

TMEM180, a new colorectal cancer‐specific molecule, Cancer Sci. 

110 (2019) 761–770.より図を抜粋して表記。 
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Figure2-1,2,3,4,5,6 および Table2-1,2 

5 年以内に出版予定 
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Figure3-1 正常組織における TMEM180 と既存の大腸がんマーカーの遺伝

子発現比較 

A, TMEM180、EGFR、LGR5、CD44、EpCAMの正常組織における遺伝子

発現をRefExを用いて取得し、BodyParts3D 

（http://lifesciencedb.jp/bp3d/info/index.html）で表示。  

Ｂ, TMEM180（水色）とEGFR（グレー）の脳、血液、結合組織、生殖器、

筋肉、消化器、肝臓、肺、尿、外分泌/内分泌におけるTMEM180およびEGFR

の遺伝子発現をRefExを用いてデータを取得しグラフ化。 

A 

B 
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Figure3-2  大腸がんの正常部および腫瘍部におけるTMEM180と既存の大

腸がんマーカーの遺伝子発現比較 

A, TCGAにおける大腸がんのTMEM180、EGFR、LGR5、CD44、EpCAM

の正常部（41例、Normal）および腫瘍部（286例、Primary tumor）の遺

伝子発現データをUALCANを用いて取得し、グラフ化。統計解析はStudent‘s 

t-testを用いた。 

B, Aのデータのうち、TMEM180、EGFR、LGR5、CD44の遺伝子発現デー

タを発現量の縦軸を揃えて比較した。 

 

A 
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Figure3-3 TMEM180は低酸素環境下で発現亢進する 

A, ヒトTMEM180のエクソン1の上流3000bpにおける、10か所のHypoxia 

responsive element様配列（黄色）の模式図。矢印は配列の向きを表す。 

B, 21%O2（上段）および1%O2（下段）で培養したDLD-1（左）およびSW480

細胞（右）の抗TMEM180-PE標識抗体による免疫染色。青はDAPI（核）を表

す。  

C, B における TMEM180 の染色領域の 21%O2を 1 としたときの蛍光強度

の定量比較。統計解析は Student‘s t-testを用いた。***P<0.001。 

D, 21%O2および 1%O2で培養したDLD-1および SW480細胞から調製し

た mRNA の qRT-PCR による TMEM180 遺伝子の発現量比較。21%O2を 1

とし、内部標準としてβアクチン遺伝子を用いた。統計解析は Student‘s t-test

を用いた。**P<0.01。 

 

 

C 

C 

A 

B 
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Figure3-4,5,6およびTable3-1 

5 年以内に出版予定 
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Table3-1 PC2に含まれる寄与率上位30因子 

 

 

 

 

 

 

 

Figure4-1 ヒトTMEM180の膜貫通領域の予測 

A, 14種類の膜貫通領域予測プログラムとデータベースから推測されたヒト

TMEM180の膜貫通領域を表にした。最も多く予測された12か所の膜貫通領域

に、各予測された膜貫通領域のアミノ酸残基番号を示した。全てのプログラム

で完全に一致した領域（TM1、TM9、TM12）を濃いグレー、1つを除いて一

致した領域（TM3、TM5、TM6）を薄いグレーで表示した。 

B, Aの結果の模式図。  
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Figure4-2 ヒトTMEM180のホモロジーモデルとモデルに基づくアミノ酸

配列解析 

A, ヒトTMEM180ホモロジーモデル（左、グレー）およびサルモネラMelB

の結晶構造（右、黄色、PDBID:4M64）。MelBのカチオン結合部位および

TMEM180でカチオン結合サイトと予想されるアミノ酸を赤で表示した。 

B, サルモネラMelBおよび、ヒト、ウシ、マウス、ニワトリ、カエル、ゼブラ

フィッシュのTMEM180の2次構造予測に基づくアミノ酸配列アラインメント

のうち、カチオン結合部位の近傍を表記した。赤で示したアミノ酸がカチオン

結合部位と予想される保存されたアミノ酸。 

C, ヒト、ウシ、マウス、ニワトリ、カエル、ゼブラフィッシュのTMEM180

のアミノ酸保存性のヒトTMEM180ホモロジーモデル上へのマッピング。各種

で相同なアミノ酸をマゼンタ、類似のアミノ酸をピンク、それ以外のアミノ酸

をグレーで示した。左がリボンモデル、右が表面モデル。 
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Figure4-3 ヒトTMEM180とサルモネラMelBの2次構造予測に基づくアミ

ノ酸配列解析 

カチオン結合部位を赤、カチオン結合とメリビオース結合の両方に関わる部位

を紫、MelBのメリビオース結合部位を青で示した。各アミノ酸を3文字表記お

よび残基番号を示した。 
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Figure4-4 TMEM180の疎水性度および表面電荷 

A, ヒトTMEM180の疎水性度のホモロジーモデルへのマッピング。緑になる

ほど疎水性度が強い。 

B, 基質結合部位と予想される部位の近傍に発見した疎水性ポケットを赤い破

線で囲った。 

C, ヒト TMEM180 の表面電荷のホモロジーモデルへのマッピング。青になる

ほど塩基性度が高く、赤になるほど酸性度が高い。 

D, 基質の取り込み口、もしくは排出口近傍の酸性残基クラスターをオレンジ

の破線で囲った。 

E, 構造の外側に位置する塩基性残基クラスターを緑の破線で囲った。 
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Figure4-5 ヒトTMEM180のN末端およびC末端のトポロジー決定 

A, N末端側に3xFLAGタグを付加した3xFLAG-TMEM180を一過性発現さ

せたHEK293T細胞の、抗TMEM180抗体（検出用2次抗体：緑）、抗FLAG抗

体（検出用2次抗体：赤）による細胞免疫染色。上段がTritonX-100による膜

透過処理、下段（PBS）は膜透過処理を行わずに染色。スケールバーは10 µm。 

B, Aの模式図。 

C, C末端側にFLAGタグを付加したTMEM180-FLAGを一過性発現させた

HEK293T細胞の、抗TMEM180抗体（検出用2次抗体：緑）、抗FLAG抗体（検

出用2次抗体：赤）による細胞免疫染色。上段がTritonX-100による膜透過処

理、下段（PBS）は膜透過処理を行わずに染色。スケールバーは10 µm。 
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D, Cの模式図。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure4-6 ヒトTMEM180のトポロジー決定 

A, N末端にHAタグ（黄緑の四角）、ループ部分にFLAGタグ（赤丸）をそれ

ぞれ導入した部位をホモロジーモデルの模式図上に表記。 

B, 各 FLAGタグ挿入コンストラクトを HEK293T 細胞に一過性発現させ、抗

FLAG タグ抗体（検出用 2 次抗体：赤）および抗 HA タグ抗体（検出用 2 次抗

体：緑）で免疫染色。PBS は膜透過処理なし、TritonX-100 は膜透過処理あ

り。スケールバーは 10 µm。 
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Figure4-7,8 

5 年以内に出版予定 
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Table4-1 プラスミド構築用プライマーセット 

 

Primer Sequence (5’-3’) plasmid 

pc3.3_kozac180

_IF_Fw 
CTTGAATTCGCCACCATGGGGCTGGGTCAG 

pcDNA3.3- 

hTMEM180 180stop_BamH

1_pc3.3_Rv 
CGAACCCTTGGATCCTCACACCATCTTAAC 

F_BamH1_180_

Fw 

AAGGACGACGATGACAAGGGATCCATGGGGCTGGG

TCAGC 

3xFLAG- 

TMEM180 

 

3Flag_1_45_Fw 
ATGGACTACAAGGACCACGATGGTGACTACAAGGAC

CACGACATC 

3Flag_25_69_F

w 

GACTACAAGGACCACGACATCGACTATAAGGACGAC

GATGACAAG 

Xba1_EcoR1_k

ozac_F_Fw 
CAGCCTCCGGACTCTAGAGAATTCGCCACCATG 

180stop_Xho1_

Rv 
CGAACCGCGGGCCCTCTAGCTCGAGTCACACCATCT 

Xba1_EcoR1_k

ozac_180_Fw 

CAGCCTCCGGACTCTAGAGAATTCGCCACCATGGGG

CTGGGTCAG 

hTMEM180- 

FLAG 

 

180_BamH1_F_

Fw 

GGATGTTAAGATGGTGGGATCCATGGACTACAAGGA

CCAC 

180_BamH1_F_

Rv 

GTGGTCCTTGTAGTCCATGGATCCCACCATCTTAACA

TCC 

Fstop_Xho1_Rv 
CGAACCGCGGGCCCTCTAGCTCGAGTCACTTGTCAT

CGTCGTCCT 

pc3.3_BamH1_

Fw 
ggatccAAGGGTTCGATCCCTACCGGTTAG 

HA- 

hTMEM180 

pc3.3_EcoR1_k

ozac_Rv 
GGTGGCGAATTCAAGGGTTCGATCCTCTAG 

pc3.3_HAoverla

p_Rv 
ATCGTATGGGTACATGGTGGCGAATTCAAG 

HA_Rv AGCGTAATCTGGAACATCGTATGGGTACAT 
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47FLAG_Fw 
ATAAGGACGACGATGACAAGAACAAAATGGCCTTCT

GGGTCGGA HA-47FLAG-

hTMEM180 
47FLAG_Rv 

TCATCGTCGTCCTTATAGTCGAGGAACTGCCGGTCA

CTGAGCCA 

79FLAG_Fw 
ATAAGGACGACGATGACAAGAGCTCCCAGCCCCGGT

CAGGCGCC HA-79FLAG-

hTMEM180 
79FLAG_Rv 

TCATCGTCGTCCTTATAGTCGCCAGCTGGGGCCCAG

GGCACCCA 

123FLAG_Fw 
ATAAGGACGACGATGACAAGCTGCAGTTCTTGCTGT

GCCTGTGC HA-123FLAG

-hTMEM180 
123FLAG_Rv 

TCATCGTCGTCCTTATAGTCGGCCAGGTCGGCCAGC

AAGGCATG 

154FLAG_Fw 
ATAAGGACGACGATGACAAGCTCTCAGCCCACGACC

GCACCCAC HA-154FLAG

-hTMEM180 
154FLAG_Rv 

TCATCGTCGTCCTTATAGTCGGCCAGGTCGGCCAGC

AAGGCATG 

188FLAG_Fw 
ATAAGGACGACGATGACAAGTTCTCCTCCTTCCGCG

CTTTCTGC HA-188FLAG

-hTMEM180 
188FLAG_Rv2 

TCATCGTCGTCCTTATAGTCATCCTCCTTGTTCCAAAA

GGC 

236FLAG_Fw 
ATAAGGACGACGATGACAAGCTGTGTGGAGAGGAGC

TGCTTGTG HA-236FLAG

-hTMEM180 
236FLAG_Rv 

TCATCGTCGTCCTTATAGTCGCCGCTATCCACAACCA

GGCCTGA 

298FLAG_Fw 
ATAAGGACGACGATGACAAGATCTCCCTTTCCACGG

GCTCCATC HA-298FLAG

-hTMEM180 
298FLAG_Rv 

TCATCGTCGTCCTTATAGTCATGGTCGGACAACAGAT

GCTCCAG 

329FLAG_Fw 
ATAAGGACGACGATGACAAGGGCGTCTACGCGGTGG

TGCGGGGG HA-329FLAG

-hTMEM180 
329FLAG_Rv 

TCATCGTCGTCCTTATAGTCCCAGCGCCGGCACAGG

GACAGGAA 

357FLAG_Fw 
ATAAGGACGACGATGACAAGAGCCTGCTGTGCCTCT

TCATTGCC 

HA-357FLAG

-hTMEM180 
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357FLAG_Rv 
TCATCGTCGTCCTTATAGTCGAGGTGGTCCGGGCCG

GCCAACAA 

398FLAG_Fw 
ATAAGGACGACGATGACAAGGCCTCGGCACTCCTCT

TTGGCATG HA-398FLAG

-hTMEM180 
398FLAG_Rv 

TCATCGTCGTCCTTATAGTCTGCCTGCTTGCGGTGGT

TCAGCAC 

445FLAG_Fw 
ATAAGGACGACGATGACAAGAGTGCCCATCCCTGGC

CAGAGCCC HA-445FLAG

-hTMEM180 
445FLAG_Rv 

TCATCGTCGTCCTTATAGTCCCCCACAGGGGTTATGA

GGGACTG 

pEFh_IRESpuro

3_Fw 
CCACCACCACCAGAATTCgcccctctccctccc 

pEFh_IRES 

puro3 pEFh_IRESpuro

3_Rv 
TTGATTGTCGATGATATCTCAGGCACCGGGCTT 

ERtarget_mRFP

_Fw 

GTTGCTGCTCGGCCTCCTCGGCCTGGCCGTCGCCAT

GGCCTCCTC 
pEFh_ERtarg

et_mRFP_ 

IRESpuro3 

ERtarget_mRFP

_Rv 

GGCGAATTCTTACAGCTCGTCCTTGGCGCCGGTGGA

GTGGCGGCC 

ERtarget_mRFP

_Fw2 
CCAGAATTCgccaccatgctgctatccgtgccgttgctgctcggc 

EcoR1_B4GALT

1_Fw 
gcgaattcgccaccATGAGGCTTCGGGAGCCGCTCC 

pEFh_Golgita

rget_mRFP_ 

IRESpuro3 

B4GALT1_mRF

P_Fw 
cctcctctaggcgcctccATGGCCTCCTCCGAGGAC 

B4GALT1_mRF

P_Rv 

GTCCTCGGAGGAGGCCATGGAGGCGCCTAGAGGAG

G 

Target_mRFP_

Rv 
GGGCGAATTCTTAGGCGCCGGTGGAGTGGCG 

Memtarget_mR

FP_Fw 

CGCAAGGACAACCTGAACGACGACGGCGTGGACAT

GGCCTCCTCC 

pEFh_Membr

anetarget_ 

mRFP_IRES

puro3 

Memtarget_mR

FP_Fw2 

CAGAATTCgccaccatgGGCTGCATCAAGAGCAAGCGCA

AGGACA 

Target_mRFP_

Rv 
GGGCGAATTCTTAGGCGCCGGTGGAGTGGCG 
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pEFh_SBP_Ac

GFPFw 
ATATCAGCTGAATTC ATGGTGAGCAAGGGC 

pEFh_SBP_ 

AcGFP 

pEFh_SBP_Ac

GFPRv 
GATGAATTTCTAGAATTCTCAGTGATGATG 

SBP_Fw ATGGATGAGAAAACCACAGGA 
pEFh_TMEM

180_SBP_ 

AcGFP His8stop_Rv TCAGTGATGATGATGGTGGTG 

pANT_Xba1_ko

zac_B_Fw 

GCCTGCAGGTCGACTCTAGAgccaccATGGGGCTGGG

TCAGC 

pANT_B_Th_Nh

e_Rv1 

TCTGCTAGCGCTGCCGCGCGGCACCAGCACCATCTT

AACATC 

pANT_Th_Nhe_

Bgl2_Rv2 

GGTTTTCTCATCCATAGATCTGCTAGCGCTGCCGCG

CGGCAC 

pEFh_B_Xba1_

Fw 
CCACCACCACCAGAttctagagccaccATG 

pEFh_His8stop_

Rv 
TTGATTGTCGATGATTCAGTGATGATGATG 
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Figure5-1,2,3,4,5,6,7,8,9,10,11およびTable5-1 

5 年以内に出版予定 
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