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論文題目 魚類ミ ト コ ン ドリア ゲノ ム の構造に関す る比較研究

ミ ト コ ン ドリ ア は遺伝情報 の 大半を担う核 ゲ ノ ム とは別 に
, 独自 の ゲノ ム をも つ こ と で

も知 られ て い る . 多く の 動物 の ミ ト コ ン ドリ ア ゲノ ム ( m t ゲ ノ ム) は, 長さが 1 6
,
0 0 0 -

1 8
,
0 0 0 塩 基対 の 環状 二 本鎖構造 をも ち

,
1 3 個 の タ ン パ ク 質 , 2 個 の リ ボゾ

ー ム R N A

( r N A ) ,
2 2 個 の転移 R N A (tR N A) の 計 3 7 個 の遺伝子 を ほ ぼ隙間なく コ ー ド し て い る .

さらに ,
m t ゲ ノ ム は 母系遺伝 を行 い 遺伝 子 の 組み換 え が ない こ と, 核ゲ ノ ム に比 べ て 進

化速度 が 5 - 1 0 倍早 い こ と, イ ン ト ロ ン が ない こ とな ど の 点 か ら
,

そ の 部分塩基配列が

系統解析の , 7 - カ ー と して 多くの 動物群 で 用 い られ て きた ,

こ の ような研究 によ り膨大 な部分 配列デ ー

タが蓄積 され る
一 方 で , 実験 技術 の進展 に よ

り m t ゲノ ム 全長配列 の デ ー

タが 急速に増加 し て きた . そ れ に伴 い , 大規模 デ ー

タ を用 い

た 高次系統解明が可能と なり , 多く の 動物群で信頼度 の高 い 系統樹 が構築され る ように な

っ た . しか し
, 系統樹 に基づ い て , m t ゲ ノ ム に コ ー ドされ る遺伝 子 の 構造的特徴や そ の

違い を比 較した研究 は少な い . こ れ らに つ い て の 知見が 増え る こ と に よ り , m t ゲノ ム を

用 い た系統解析の 精度はさらに高ま る羊とが期待される .

動物 にお い て m t ゲノ ム の 情報が最も充実 し て い る グ ル
ー プ は魚類 で ある . そ の 系 統学

的研究の進展 も著 しい た め
,

魚類 は上記 の ような研究対象に最適 で ある と考 え られ る . 本

研究 は ,
こ う した 魚類 の ミ ト コ ン ドリ ア ゲノ ム の 構造的特性を 系統進化 学的視点か ら明 ら

か にする こ とを 目的に行われた .



1 . 魚類 ミ ト コ ン ドリアゲノ ム の 構造

比 較に用 い る魚類 と し て
, 条鰭類 4 2 日 8 6 亜目 2 0 8 科 2 4 2 属 2 4 8 種 に軟骨魚類 2

種 を加 えた 2 5 0 種を選ん だ . これ は 目 レ ベ ル で 1 0 0 % , 科 レ ベ ル で 約 4 7 .5 % , 種 レ ベ ル で

約 1 . 0 4 % の 分類 学的多様性 を網羅 して い る こ と になる . これらは未公 開の もの も含 め
,

主にデ ー

タ ベ ー ス か ら得 られた もの で
,

デ ー

タが不足 して い た分類群に関 して は
,

本研究

で新たに m t ゲノ ム全長配列を決定した (2 0 種) .

1 3 個 の タ ン パ ク質遺伝 子 に つ い て は ,･ 開始 ･ 終止 コ ド ン や遺伝子 の 全 長,
コ ド ン の 使

用頻度などを比較 し, その 特徴を記載 した . また, ア ミノ 酸配列 間の 相 同性 に基づ き整列

させ た 2 5 0 種 の 配列か ら, 塩 基と ア ミ ノ 酸 レ ベ ル の 変異 パ タ
ー ン に つ い て 比 較 ･ 分析 し

た , 立 体構造 に 関する研究が も っ とも詳細 に進 め られ て い る C y t b ( エ ビ キ ノ
ー ル ー シ トク

ロ ム c 酸化還 元酵素サブ ユ ニ ッ ト b) 遺伝子 に関 し て は , ウ シ の 心筋か ら得 られた構造的

特徴を参考に , 魚類 にお け る本遺伝子 の 高次構造と機能 に つ い て 考察を試みた . そ の結果,

膜の 表面部位 に近 い部分 の ア ミ ノ 酸配列が 高く保存 され て い る こ とが 判明 した . さら に膜

貫通領域 の 内部に は , ヒ ス チ ジ ン で 固定され て い る領域 の 存在が 明らか に な っ た . こ れは

酸化還元 の 中心 となる - ム 鉄が結合す るリガ ン ド部分と推測された ･

転移 R N A (tR N A) ならび に リボ ソ
ー ム R N A (r R N A) 遺伝子 で古j: , 塩基配列 を各遺伝子

の ス テ ム ･ ル ー プ領域ごと に整 列させ , 遺伝子 の 全長, 各 ル ∵ プの長さや変異 の パ タ
ー ン

な どに つ い て 比較 ･ 分析 した . ま た
,

tR N A 遺伝子 に関 し て は各 ス テ ム を構成 する塩基結

合 の 種類や結合頻度 に つ い て も比較 ･ 分析 し, これ ら の結果を統合す る こ と に よ り , 魚類

を代表する計 2 4 個の R N A 遺伝子 の 二次構造 モ デ ル を作成す る こ とが で きた .

本研 究 で用 い た 2 5 0 種 の 魚類 の 中か ら, さま ざま な規模 の遺伝 子配置変動 が計 3 2 例

見 つ か っ た . これ ら の 配置変動 は, 関連する遺伝 子領域 の 重複と
,

そ の 後 の ラ ン ダム な欠

失に よ っ て 生 じた もの で ある こ とが 示唆され た , こ こ で 見 つ か っ た遺伝 子配置変動の , 負

類に お ける進化 パ タ
ー

ン や系統 マ
ー

カ
ー

と し て の 有用性 に つ い て , さらに以下 の よう な研

究を行 っ た .

2 , 魚類 ミ ト コ ン ドリアゲノ ム の 遺伝子配置変動

魚類 にお ける m t ゲノ ム 全長配列 を用 い た既知 の 系統解析結果 を統合 し
, 条鰭類 全 体の

大系統樹 を作成 した . こ の 系統樹に個 々 の 遺伝子配置を マ ッ ピ ン グす る こ と に より , 配置

変動 の進化 パ タ
ー ン を推 察 した . そ の 結果, 遺伝子 配置変動は , 目間や亜 日間の ような大

きい レ ベ ル の 分類群 間 で 共有 され るようなも の は ごくわず か で
, 科も しくは属 レ ベ ル で 共

有さ れ るもの が ほ と ん ど で ある こ とが 明らか にな っ た . こ の こ と は , 現在観 察され る遺伝

子配置変動 は , い ずれも魚類 の 進化史上比較 的最近 に生 じた現象 で ある こ と を示唆 して い

る .

遺伝子配置変動 が起 こ っ た系統 で亭も 塩基置換速度が 速く なる こ とが 系統樹上 で 示 唆さ

れた . そ こ で
,

魚類 の 中 で配置変動 を有す る グル
ー

プ に対 して 塩基置換に 関す る相対速度

テ ス トを行 い , 配置変動 と進化 速度の 間の 相互 関係 に関 し て 比較 した , そ の 結 見 遺伝子

配置変動が 起きなか っ た種 と起きた種の 間で K a 値 ( 非同義置換サ イ トにお ける非同 義置

換の 数) に有意 な差が認 められ, 遺伝子 配置変動が 起 こ っ た グル ー プで は塩基置換速度が



上 昇 し て い る こ と が 明らか に な っ た . こ の よう な相国を もた らした 要因と して , 1 ) 何 ら

か の 生物学的な要因で塩基置換速度が増加 し
, 遺伝子配置変動そ誘発するような変異を起

こ しやすくな っ たか
,

ある い は 2) m t ゲ ノ ム 上 に配置変動 - と つ なが る遺伝子 重複が生

じ, どちらかが偽遺伝子化 して ゲノ ム 上 か ら消央す るた め に , 塩基置換速度 を増加させ る

ような力が働 い た と い う二 つ の 可能性が考えられた .

魚類 を含む 脊椎動物 の m t ゲノ ム で は , R N A は
一 本 に つ なが っ た初期転写産物と し て

合成 され る . そ こ か ら各 タ ン パ ク質遺伝子や r R N A 遺伝子 の境界 に位 置す る tR N A 遺伝

子 を プ ロ セ ッ シ ン グの 際の 目印 b u n ct u a ti o n m ark e r) と し
, それぞれ の m R N A - と切断さ

れ る･ しか し
,

遺伝子配置変動が生 じて い る場合 , 必ず しもタ ン パ ク質遺伝子や r R N A 遺

伝子 と tR N A 遺伝子 が 隣接 し て い る と は限 らな い . 魚類 にお い て , タ ン パ ク 質遺伝 子や

r R N A 遺伝子 の 上流 に位置する t R N A 遺伝子が 変動 し て い る 2 5 例 に つ い て塩基配列を比

較 ･ 検討 した と こ ろ
, す べ て の 場合 に偽遺伝子化 した tR N A 遺伝子が

,
二 次構造 の

一

部 を

保 っ た ま ま 元 の 位置 に残 っ て い る こ と が 明 らか に な っ た . こ の こ と は , t R N A 遺伝子 が

m R N A の切 り 出 し機 能を も つ た め
, 元 の位 置か ら tR N A 遺伝子 が移動 し た後 も

, 最低 阪

の 二次構造を残 し て い る と い う可能性が考え られた .

3
, ソ コ ダラ科魚類にお ける ミ ト コ ン ドリ ア ゲノ ム の 局所的再編

遺伝子配置変動が 見 つ か っ た魚類 の 中でも
,

い く つ か の t R N A 遺伝子 の み が局所的 に変

動 して お り , さらに科内に複数 タイ プ の 変動が み つ か っ た ソ コ ダラ科魚類を対象に
, 遺伝

子 配置変動 が科内 で ど の ように共有され る の か , 高次系統 関係 を示 す マ ー

カ
ー

になる の か

どうか を検討 した . そ の た め, ソ コ ダラ科 内 の 4 亜 科を代表す る 4 種の m t ゲノ ム 全長

配列を新た に決定 し
,

ベ イ ズ法によ る系統解析 を行 っ た .

そ の 結果, ソ コ ダラ亜科の ク レ ー ドを形成 し た ム グラ ヒゲ c o el o ri n c h u s ki sh in o uy ei とサ

ガ ミ ソ コ ダラ Ve n t rlf o s s a g a r m a n i は , 同 じ遺伝 子配置を共有 し て い た . さ らに
, 別 亜科に

属 して い ながら 一

つ の ク レ
ー

ドを形成 した バ ケダラ Sq u al o g a d u s m o dlP c a t u s と キ タノイ ッ

カ クダラ T r a ck y rin c u s m u f r q yi も特異な遺伝子 配置 を共 有 し て い る こ とが わか っ た , こ れ

らの 遺伝子 配置共有は
,

塩 基配列 か ら推 定され た 系統樹 の トポ ロ ジ
ー

と整合す る こ と か

ら, 両者 の単系統性を支持す る分子 マ - 占 -

(兵有派生形勢 になると考えられた .

ソ コ ダラ科 の ように
一

つ の 高次分類群 の 中か ら複数の特 異な遺伝子 配置が報告され た例

は ない . 将来的に は , 他 の 新 し い遺伝子配置が 次 々 とみ つ か り ,
ソ コ

.ダラ科内 の さま ざま

な分類 レ ベ ル にお ける分子共有派生形質 となる可能性も考えられる .

4 . ガ マ ア ン コ ウ目魚類 にお けるミ ト コ ン ドリ ア ゲノ ム の 大規模な変動

遺伝 子配置変動が 見 つ か っ た魚類 の 中で も, m t ゲ ノ ム の 全体 に及ぶ大規模な変動 が生

じ
,

しか も目内に複数 の 異なる遺伝 子配置が存在す る こ とが判明 し て い るガ マ ア ン コ ウ目

魚類 に つ い て
,

全塩基配列 を用 い た 系統解析 を行 い
,

それ らの 大規模な変具が ど の 時点 で

生 じ, どの ように変化 を遂げて きた の かに つ い て 考察 した . 解析 には
,

ガ マ ア ン コ ウ目 の 3

亜科す べ て を含む 4 種を用 い た .

同目内には少なくとも 3 種類 @ ,
p

,
T 型) の遺伝子配置が存在する ことがわか っ た . こ



れ らの 間に は大きな違 い があ るが
, 部分的にガ マ ア ン コ ウ目 に特有 の 配置が共 有され て お

り
, 遺伝子配置肇動 の起 点は , 本 目魚類 の 共通祖先 にあ っ た と考え られた . 三 つ の タイ プ

の 配置は, 形態デ ー

タに基づく分類 の 枠を越 えて , そ の 類似性 か らアメ リ カ大陸に分布す

るタイ プ @ ,
T 型) , アジ ア 周辺 に分布す るタイ プ @ 型) の 大き

~
く 二

-

) に分けられた . こ

の 結果 は塩基配列を用 い た系統解析結果か らも支持され た , こ れ らの こ とか ら, ガ マ ア ン

コ ウ 目 の 共通祖先 で 変動 が 生 じ, そ の 後 ア メ リ カ と ア ジ ア に そ れぞれ分布を広 げ る際に

別 々 の遺伝子 配置 - と固定され て い っ た と考え られる .

以上
, 本研究 に より魚類 ミ ト コ ン ドリ ア ゲノ ム の 個 々 の 遺伝子 に関す る構造 的特性や遺

伝 子配置変動 の 進化 パ タ
ー ン

,
さらに は系統 マ

ー

カ
ー

と し て の 有用性に 関する数多く の 知

見を得る こ とが できた . これ ら の知見 は, 今後 の 系統推 定 の た め の進化 モ デル 構築や集団

構造解析 に有用 なサイ ト の 探索 に大きく貢献す るだ けで は なく ,
ミ ト コ ン ドリ ア ゲノ ム そ

の もの の進化を理解するた め の重要な情報を含ん で い ると考え られ る .




