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	概要　ＥＡ　(600字～800字程度にまとめてください。)

RLGS (Restriction Landmark Genomic Scanning)は制限酵素認識配列そのものをランドマークとして標識し、アガロースゲルとアクリルアミドゲルを担体とする二次元電気泳動により一度に3,000にもおよぶスポットのパターンとして検出し、変異を解析できる高精度ゲノム解析法である。シグナル強度による定量性も高いためDNAメチル化解析に威力を発揮してきており、ガン研究や発生・再生研究で成果を上げてきた。しかし、多型の出たスポットのクローニング効率は著しく低かったため、ゲノム塩基配列情報をコンピュータ上で再現し、in silicoのパターンと実際のパターンとの比較のみでスポットを同定するバーチャルRLGSシステム（Virtual image Restriction Landmark Genomic Scanning: Vi-RLGS）を開発した。これまでにこのシステムを用いてシロイヌナズナのDNAメチル化領域のゲノムワイドでの解析を行い、そのマップを報告している。本研究では、シロイヌナズナのNotIをランドマーク制限酵素とするパターンの70％ほどを同定し、クローニングステップの省力化を図れるプロファイル作成の実例を示した。また、全ゲノム塩基配列情報が公開されている生物種については同様に利用可能であるため、積極的にマウス・微生物を中心とした研究グループへのシステム分与を行い、利用展開を進めた。シロイヌナズナのデータと共に、マウスの組織特異性やES細胞の発生におけるDNAメチル化解析でのVi-RLGSシステムを利用した実例を示し、以上の成果をEpigeneticsのレビューとしてまとめた（FEBS Journal Vol.275 No.8,Minireview Series 1607-1630,2008）。
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	欧文概要　ＥＺ

DNA methylation is a major component of the epigenetic silencing mechanism in many important biological processes, including defense against transposons, genomic imprinting, and regulation of gene expression. Therefore, functional analysis is required, and currently, high-density DNA methylation profiles have been obtained using whole-genome tiling arrays. While the resulting genome-wide profiles have revealed important information on transcription controlled by DNA methylation, comparative profiling with restriction enzymes sensitive to 5mC using isoshizomers such as HpaII/MspI and bisulfite sequencing mediated with PCR have also produced many important insights into CpG islands in promoter regions and gene expression. In this study, Restriction Landmark Genomic Scanning (RLGS) was used for DNA methylation analysis. This method uses high-resolution two-dimensional gel electrophoresis and restriction enzyme sites end-labeled with radioisotopes as landmarks. The resulting RLGS pattern using one landmark restriction enzyme can detect approximately 3000 spots in a single experiment; their intensity clearly reflects the copy number and allows quantification of changes due to duplication and DNA methylation. Although RLGS has enjoyed success in DNA methylation in cancer cells and genomic imprinting, cloning of polymorphic spots has been difficult because of the very limited number of target DNA fragments and a lack of techniques to obtain them. To overcome the present limitations, an in silico genome scanning, or virtual image RLGS (Vi-RLGS), system was developed. This system generates simulated RLGS patterns (virtual RLGS patterns) using a computer algorithm and compares them to real RLGS patterns to provide genomic location information on target RLGS spot sequences without the need for cloning. Vi-RLGS has been used mainly in methylation studies of Arabidopsis and the mouse but could theoretically be applied to the genome of any organism, providing that genomic sequence information is available. 
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