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1 はじめに

生命体を構成するタンパク質はアミノ酸の 1次元配

列として合成され，その設計図は，塩基配列から成る

遺伝子としてゲノム配列中に格納されている．そこで

は，20種のそれぞれのアミノ酸が塩基の 3個組によっ

て符号化されているが，この極めて合理的な符号化パ

ターンは進化の過程において獲得されてきたものに他

ならない．本研究では，現在のような符号化パターンが

形成されるまでのプロセスを明らかにするために，生

命の初期においては塩基 2個組で構成されるコドンに

よってアミノ酸が符号化されていたという仮説を立て，

タンパク質のアミノ酸配列中を探索することによって

初期の符号化パターンの痕跡を得ることを目的とする．

2 原始遺伝符号とその痕跡

2.1 原始遺伝符号

進化が単純な形態から複雑な形態へと進むというこ

とを考えると，生命の初期段階においては 1個もしく

は 2個の塩基の組によって 1個のアミノ酸を符号化し

ていたのではないかという仮説が自然に導かれる．実

際，RNAコドン表を見ると，バリン (Val)，プロリン

(Pro)，トレオニン (Thr)，アラニン (Ala)，グリシン

(Gly)の 5つのアミノ酸が，コドンの第 1-2塩基の組と

1対 1の対応をもっていることがわかる．これらは塩

基 2個組による符号化の名残であると解釈することも

可能ではないだろうか．

本稿では今後，生命の初期段階におけるアミノ酸の

符号化パターンを原始遺伝符号，その符号化に用いら

れる 1個の塩基または塩基の 2個組を原始コドン，原始

コドンから構成される遺伝子を原始遺伝子と呼ぶ．な

お，本稿では特に断りがない限り塩基 2個組による原

始コドンに焦点をしぼることとし，原始遺伝符号とし
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表 1: 想定される原始コドン表
1st 2nd

U C A G
U Phe/Leu Ser Tyr/STOP Cys/Trp/STOP

C Leu Pro‡ His/Gln Arg

A Ile/Met Thr‡ Asn/Lys Ser/Arg

G Val‡ Ala‡ Asp/Glu Gly‡

‡ 網掛けのアミノ酸は第 1-2 塩基の組と 1 対 1 の対応をもつ

て上に述べた観察から最も単純に導かれる，現在のコ

ドン表の第 3塩基を削除して得られるコドン表 (表 1)

を考える．

2.2 コドン進化のシナリオ

図 1は本研究において想定しているコドン進化のシ

ナリオである．表 1に示すように，原始コドンはアミ

ノ酸と多対多の対応をもつため，1個の原始遺伝子か

ら一般に複数のアミノ酸配列が確率論的に合成される．

やがてその中で，生命の維持にとって重要な機能をも

ち合わせたアミノ酸配列が決定論的に合成されるよう

に，原始コドンに対して 1個の塩基が付加され 3個組

に進化してきたものと考える．

2.3 準相同タンパク質

1個の原始遺伝子を基に合成される複数のアミノ酸

配列の内，2個以上の配列が生命の維持にとって重要な

機能をもつようになる可能性が考えられる．この場合，

これらのアミノ酸配列は現存の生物種に生き残り，原

始遺伝符号に関する重要な手掛かりを与えることにな

るだろう．本稿ではこれらのアミノ酸配列を準相同タ

ンパク質と定義し，原生種のタンパク質配列を検索し

てその痕跡を探索する．

2.4 準相同タンパク質の探索

図 2は準相同タンパク質の形成のプロセスを示した

ものである．準相同タンパク質を符号化する遺伝子は
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図 1: コドン進化のシナリオ

共通の原始遺伝子から進化してきたものなので，原始

コドンと 1対 1対応をもつ 5つのアミノ酸 (表 1の網掛

け部分)の出現位置は，挿入・欠失が無い場合は準相同

タンパク質間でそれぞれ同一でなければならない．ま

た，その他のアミノ酸についても，コドンの第 1-2塩基

を共通にもつアミノ酸の間の置換確率は大きいことが

期待される．探索はこれらを考慮に入れて作成した置

換行列 (図 3)を用いて FASTA3パッケージの glsearch

によって行なった．

なお，準相同タンパク質はお互いに大きく異なる機

能をもっているものと仮定する．なぜなら，それらが

類似した機能をもっていた場合は，いずれか 1つの配

列を残してその他は淘汰されてしまっている可能性が

大きいからである．

図 2: 準相同タンパク質の形成

A 16

R -1 8

N 0 0 4

D 1 -1 1 4

C -3 2 -1 -3 4

Q 1 1 1 1 -2 4

E 1 -1 1 8 1 1 4

G 2 3 0 1 1 -2 1 16

H -2 1 1 1 -5 8 1 -3 4

I 0 0 1 -4 -2 -2 -3 -1 -2 9

L -1 1 -2 -1 0 1 -1 -2 1 2 8

K 0 0 8 1 -3 1 1 -1 1 1 -2 4

M 1 0 0 -3 -2 -1 -1 -2 2 6 1 0 1

F -2 -1 -1 -5 1 -3 -4 -3 -3 1 3 -1 0 4

P 2 1 -3 -1 -3 1 1 -1 1 -3 1 1 -4 -4 16

S 1 1 0 0 1 -1 0 0 -1 0 0 0 0 1 1 8

T 2 0 1 -1 -2 0 -2 -2 -2 2 0 1 1 -2 2 1 16

W -5 1 -7 -4 4 -1 -1 1 -5 -3 0 -2 -3 0 -3 0 -5 1

Y -4 0 1 1 1 1 1 -3 1 -1 0 1 -1 1 -2 1 -1 0 4

V 2 -1 -2 1 -2 -3 1 2 -3 2 3 -2 1 1 -4 -1 1 -3 1 16
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図 3: 検索に用いた置換行列. BLOSUM30を基に，網

掛けの部分を本研究用に修正した．

3 結果と考察

クエリーには，生命の維持にとって基本的な機能を

もったタンパク質が適切であると考え，Mycoplasma

genitalium のすべてのタンパク質を用いた．一方，検

索対象には特に条件は課さず，SwissProt のすべての

エントリーを用いた．表 2は検索の結果で，明らかに

(通常の)相同タンパク質であると認められるものを除

いて，e-value の小さい 3組について示してある．いず

れもその機能は大きく異なっているように思われるた

め，準相同タンパク質の候補として考えられるが，確

証を得るためには，それぞれの機能の詳細な分析，そ

れぞれを符号化する遺伝子の進化的関係や位置関係な

どに関して，今後，より綿密な解析を行う必要がある．

表 2: 準相同タンパク質の検索結果
タンパク質 (生物種) 長さ (aa) e-value 一致度

Dihydrofolate reductase (M. genitalium) 160
1.5e-32 30.6%

Segregation and condensation protein A (M. genitalium) 592

Mgp-operon protein 1 (M. genitalium) 318
3.8e-8 24.7%

50S ribosomal protein L9 (Onion yellows phytoplasma) 849

P32 adhesin (M. genitalium) 280
1.8e-7 26.2%

Protein transport protein SEC31 (D. discoideum) 1355
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