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It　is　desirable　to　obtain 　the　backgr   und 　data　stabilized 　in　the 　chromosomal 　 aberration 　test　 using 　 a　mammalian

culturcd 　cell （CHL 乃U ）．However ，　in　the　short 　term 　treatment 　process　by　metabolic 　actjvation ，　it　is　tended 　to

cha 皿ge　the　frequency　of　chro 皿 osornai 　aberrati（ms （fellowing，　frequency　of 　abcrration ）by　the　Benzo ［a］pyrene

（0．Olmg！ml 　dosage）which 　is　a　positive　control 　substance ．　The 　frequency　of 　aberration 　in　2004 − 2006 　in　our

laboratory　was 　45．7± 20．1％　（n＝32），58．5± 16．4％ 　（n＝51），and 　79．2 ± 1．8．5％ 　（n ＝ 57）　（respectively 　average

value 　for　every 　year）．
Then ，　tlle　in伽 ence 　by　the 鵬 tment （exposure ）time 　by　the   d　of 　solvent 　and 　the　amount ，　and 皿 etabolic

activation 　enzyme 　Sg　 and 　the　 concentration ，　the　number 　of 　ceUs ，　etc ．　was 　considered 　f（）r　the 　purpose　of 　the

elucidation 　of　the　change 　factor　of　the杜equency 　of　aberratk ＞n　of 　a　Bcnzo ［a ］pyrene，　Although 　the　kind　of 　solvent

and 　the 　amount ，　and 　thc　number 　of 　cells 　was 　small 　did　not 　influence　the　result ，　it　turned 　out 　that　the　processing
time　and 　concentration 　by　Sg　in且uence 　greatly．　Furthermore，　when 　the　ch 乱nge 　of 　Benzo ［a 】pyrene　concentration
was 　measurcd 　continuous 　by　HPLC 　about 　O．0】mg ！ml 　dosage，　the 　half−hfe　was 　about 　20　minutes ．　Moreovcr ，　the

half−1．ife　of　a　primary　metabol
’itc （presurned　an 　ep 〔）xy 　derivative　by　LCfMS ）was 　about 　6　hours．　We 　presumed

that　concentration 　chunge 　ofmost 　mutagenic 　derivative　influence　firequency　of 　aberrtttion ．

染色体異常試験 に おけ る ベ ン ゾビ レ ン の 異常出現頻度の 変動要因に つ い て の 研究
武下健次 ，山本祥 太 ，橋本 淳一

，村田浩一
，野 口幸弘，旧村雅範，小 川徹，則武智哉 二 （株）UBE 科

学分析 セ ン タ
ー

Pl19 　 Collaborative　study 　o皿 the　toxicogenomics　in　JEMS ／MMS 　II：High −throughput

　　　　　　　qPCR 　analysis 　by　TaqMan 　Low 　Density　Array

Takayoshi　 SUZUKII ，　 Tomoko 　KOIZUMI1 ，　 Du エaiswamy 　 PRABHA1 ，　 Yang 　LUANi ，　 Masamitsu

HONMA2 ，　 Shuichi　HAMADA3 ，　Madoka　NAKAJIMA3 ，　 Takashi　WATANABE3 ，　 Chie　FURIHATA
」

：

伽 Cell”tar　and 　Gene 　Therapy 　Pr・ducts，〈rati・ nag 　lnstitute　of 　Health 　SCiences’
，
　 Div ．　GenetiCS　 and

Mutagenesis，　Nationα1　lnstitute　ofHealth 　Sciences2，　 The ・C ・tlab・ rative 　Study　Group ・η 欺 ’c ・gen・ mics

in．JEM
’
sノ
’
MMS ，t

After　a　selcction 　of　target　genes，　quantitative　rea1 −time　PCR （qPCR ）is　much 　more 　effective 　way 　of 　checking

gene　expressions 　than　standard 　DNA 　microarrays ．　 As　a　collabor 乱tive　study 　of　JEMSIMMS ，we 　have　studied 　scts

o
．f　gellotoxic加 on −genotoxic　hopatocarinogens　f（）r　gene　 expression 　using 　Affymetrix　GeneChip 　and 　 extractcd

dozens　of 　candidate 　genes　ibr　screening 　genotoxic　hepatocarcinogens．　In　thc　present　study 　wc 　used 　TaqMan 　Low

Density　Arr乱y　（TLDA ）fbr　examining 　additiona ユ 8chemicals （inctuding　4　gen ｛｝toxic　and 　2　non −genotoxic
carcinogens ）by　high−throughput　qPCR 　analysis 　on 　the　selected 　46　genes　from 　the　GeneCh や analysis ．　TLDA

enabled 　very 　simple 　and 　rapid　 analysjs 　on 　the　quantitativo　genc　expression 　for　selected 　genes，　 Genotoxic

chemicals 　showed 　more 　Ghanges 　in　geno　expression 　which 　was 　evident 　especially 　for　several 　gencs．　Those　genes
are 　suitable 　markers 　for　screenjng 　genotoxic　carcinogcns ．　Thc 　evaluation 　of 　TLDA 　wi 】．1　be　discussed．

トキ シ コ ゲ ノ ミクス に 関す るJEMS ／MMS 共同研究II ：TaqMan 　Low 　Density　Array を用 い た ハ イ

ス ル ーブ ッ トqPCR 法 に よ る解析
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