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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 16Sl18S
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 に 分類 した 。

一
方、Lake ら（1992 ；Sciθne θ　257 ：74 −76）は

EF −Tu／1α 、　 EF −G12 の
一

次配列 の イ ン デ ル （inde1、挿入

insertionと欠 失 deletion）に着 目 し、　 Eocyte（ほ ぼ

Crenarchaeotaに 相当す る）は真核生物 と共に単系統にな

り、メタン 細菌や高度好塩菌（Euryarchaeotaに相当す る ）は

そ の 姉 妹 群 に な る こ と を 示 唆 した。こ の 2つ の 提案は古細 菌

の 単系統性 に つ い て 相容れず、論争 が 続 い て い る。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 系

統樹を作成 し、全生物 の 共通祖先 の 系統学的位置 の 推定を

行 っ て き た。ま た、祖先配 列 推定 を行 い 、そ れ を基 に タ ン

パ ク質を復元 し 、 全生物共通祖先が どの ような生物 で あ っ

たかを調べ て きた。本研究 で は、ク ラス Iaタ イ プの ア ミ ノ

ア シ ル tRNA 合成酵素（ARS ）で あ る イ ソ ロ イ シ ル tRNA 合

成酵素（lleRS）、
ロ イ シ ル tRNA 合成酵素（LeuRS ）、バ リル

tRNA 合成酵 素（ValRS ）、メチ オ ニ ル tRNA 合成酵素（MetRS ）

を 用 い て分子 系統樹を作成 し 、 全生物 の 系統関係 を議論す

る。こ れ ら 4 つ の 酵素 は 現存す る全生物が 持 っ て い る た め 3
つ の ドメ イ ン の 関係性が議論 で き る と考えられ る。
　まず、4つ の ARS の ア ミ ノ 酸配列（118種 ：真正 細 菌57種 古

細菌23 種 ：真核 生 物 38種）を NCBI の 配 列 デ
ー

タベ ー
ス よ り

収集 し、各 々 の 酵素単位で解析 に 適 さな い 配列を除外 し 、
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タセ ソ トを構築 した。MAFFT を用 い て ア ライ ン メ ン トを行 い 、最尤法プ ロ グ ラ ム で あ るRAxML

とベ イ ズ法プ ロ グ ラ ム で あ るPhyloBayesを用 い て 各 々 の 酵素 の 分子系統樹を作成 した。その 結果を報

告す る。
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　全生物は真核生物、真正細菌、古細菌の 3 つ に分け られる とす る 3 ドメ イ ン 説 が 現在広 く受け入 れ

られ て い る。（Woese，
　C．　R ．　etaL

，
1990 ）しか し、ドメ イ ン 間 の 系 統 関 係 に つ い て は 諸説 あ る。例 え ば 、

古細 菌が 1 つ の ドメ イ ン に な らず、真核生物 が 古細菌 の 内群 となる Eocyte説 （Rivera，　M ．　C．＆ Lake，
J．A ．，1992 ）な ど、3 ドメイ ン 説 に 対 立 す る仮説もが存在し、議論 が続 い て い る。
　ま た 、多 く の 生 物 に 共 通 す る タ ン パ ク質が あ る こ とな どか ら、全生物 は 1 つ の 共通す る祖先か ら進

化 し て きた と広 く考えられて い る。共通祖先 の 系統学的位置は、共通祖先以前で の 遺伝子 重複に よ っ

て 生 じ た パ ラ ロ グ な遺伝子 と され る 配列 を 用 い 、複合 系 統樹 を作成す る 事 に よっ て の 推定で きると提

案され た 。 （lwabe．　N ．θt　al．，1989 ）

　我 々 の グル
ープは 全生物の 系統 関係 お よ び 、全生物 の 共通祖先 の 系統学的位置 を明 らか にす る事 を

目標 と し、様 々 なタ ン パ ク質を用 い て 分子系統解析 を行 っ て い る。
　本 研 究 で は 、解析 の ターゲ ッ トと して ア ミノ ア シ ル tRNA 合成酵素 （ARS ） に 注 目 し た。　ARS の 分

子 系統解析 を行 う。ARS は翻訳系 に 関わる酵素 で あるた め 、どの ドメ イ ン の 生 物 も持 っ て い る と期待
され る。
　本研究で は 、すで に解析 され た ア ミ ノ酸配 列デ

ー
タ を用 い て解析を行 う。 本研究室で 作成 され た 118

種 か らな るデ
ー

タベ ー
ス より目的 タ ン パ ク質 の ア ミ ノ酸配列 を 収集 し、分子 系統解析を行 っ て い る 。

こ れ まで に Class　H　ARS で あ る SerRS ，　ThrRS の 解析 を行 っ て きた。現在は、同 じく Class　n　ARS の

ProRS の 解析を進め て い る 。
　 ProRS を解析 した 後、　 SerRS ，

　ThrRS
，
　 ProRS の 3 っ の ARS を 用 い た

SerRSIThrRS〆ProRS 複合系統樹 を作成す る 。 ま た、　 Class　I　ARS で あ る TrpRS 及 び TyrRSの 解析 も

進 め て お り、［歴rpRSITyrRS 複合系統樹を作成す る。
　こ こ で は、得 られ て い る SerRS

，
　ThrRS 個別 の 系統樹 を用 い 、全 生 物 と真核 生 物 の 系統的位置関係

に つ い て、特 に 真核生物 の 起源 に焦点 を当て 、議論す る。
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