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全生物 の 系統関係や そ の 共 通祖先に つ い て の 議論は続 い て い る 。 Woeseら（1990； PNAS

87：4576−4579）は 16S／18S　rRNA を用い た分子 系統樹 を作成 し、全生物を 3つ の ドメイン （真正

細菌、古細菌 、 真核生物）に分類 した。 しか し、それ に対する反論 も多く、結論は 出て ない 。

我 々 は生命の 初期進化や全 生物の 共通祖先が どの よ うな生物で あ っ たか を解明す るた め 、

様 々 なタ ン パ ク質遺伝子 を用い た分子 系統樹を作成 し、真核生物の祖 先 と全生物 の 共通祖先

の 系統学的位置の 推定 を行 っ て きた 。 近年 の 古細菌ゲ ノ ム デー
タ の 増加 に伴 い 、新 しい 古細

菌 の 門が 提案 されてお り、それ らの 門を加 えた解析 をす るこ とで よ り詳細な進化的関係 を明

らか に で きる と考 えられる 。 本研 究では 、ア ミ ノ ア シ ル tRNA 合成酵素 （ARS ）と翻訳伸長因子

（EF）を用 い て 分子 系統樹を作成 し、全生物 の 系 統 関係 を議論 し た。

　9種 の ARS と2種 の EFの ア ミ ノ 酸配列デー
タ （118種 ：真正 細菌57 ：古細 菌23：真核生物 38）を

Blast検索を用い て収集 し、データセ ッ トを構築した 。 解析に適さな い 配列をデータセ ッ トよ

り除外 した。MAFFTを用 い たア ライン メ ン トの 後、ア ライ ン メ ン トを手動で修正 した。
　TrimAl

を用い て よ く保存 され て い る座位を選 択 し解析 に用い た。ProtTest3を用 い て最適なア ミ ノ 酸

置換モ デ ル を選択 し、最尤法 （RAxML）とベ イ ズ 法 （PhyloBayes）を用 い て 系統樹 を作成 した 。 作

成 された 系統樹 よ り真核生物 と姉妹群 になる古細菌の 仮説 を立 て 、AU検定を用 い た仮説検定

を行 っ た 。

　RAxMLを用 い た解析 の結果、真核生物は遺伝子 に よ り、古細菌もしくは真正細菌の 内群 と

な っ た 。 PhyloBayes を用い た解析で も同様の 結論が得られ た。仮説検定の 結果、各遺伝子 の

系統樹にお い て真核生物 と姉妹群 になる古細菌を推 定す る こ とが で きた。 し か しなが ら、遺

伝子 ごとに結論が異な る こ と か ら、複数の 生物種が真核細胞の 誕生 に関わ っ た と考えられ る。

今後 は他 の タ ン パ ク質遺伝子 を用い た系統解析 を進 めて、さらに真核生 物の 起源 と全生 物 の

共通祖先に っ い て の知見 を得て い く。
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