


傾向にあります。つまり遺伝情報量が増えているの

ですが (勿論,例外 もあります ),こ のような遺伝

情報量の増加がどのような仕組でおこり,それと並

行 して, どのように して新しい代謝系路ができたか

を調べようというものです。私達 も大腸菌を材料と

してこの問題に取り組んできました。

大腸菌は 1分子の DNAを もち,その分子量は約
25× 109です。また大腸菌の遺伝子数は約3000と

推定され,こ れらの遺伝子が DNA分子内の所定の

場所に存在 しています。現在までこれ らの うち約

700の遺伝子が検出され,その DNA分子における

相対的位置 もかなり詳 し〈調べられてきました。こ

のような大腸菌を構成する遺伝子 (=]NA)が , ど
の ようにして形成されたかを明らかにするため,ま

ず考えられる二つの可能性を検討することにしまし

た。一つは現在の大腸菌は先祖型の大腸菌を構成 し

た個々の遺伝子が単独に倍加 し,それが転座などrC

よって分散 した結果生 じたものであるという考えで

あり, もう一つは,い くつかの遺伝子から構成され

たある単位が何 らかの規則性をもって倍カロしたもの

であるという可能性です。 これらの可能性を検討す

るには,それぞれ機能を異にした遺伝子を何 らかの

方法で区分 し,同 じグループに属する遺伝子がDN
A分子上でどのような位置関係にあるかを明らかに

することが必要 となります。そこで,遺伝子の区分

法として,各遺伝子に対応する酵素の反応機構の類

似性や, t―RNAの ようにすでに分子構造の解って

いるものはその構造の類似性を基準に用いることに

しました。ここで期待される結果 として,同一グル

ープに属する遺伝子の位置関係が全 く規則性をもた

なければ第 1の可能性を,逆 に,規則性をもてば第

2の可能性を考え,さ らに詳 しく検討 しようという

わけです。

現在まで,約 300余 りの遺伝子 (こ れは全体の 10

%に しか相当しないのですが )を調べたところ,約

65%の遺伝子が,大腸菌 DNA分子の全長を 100と

した時,124± 08の 位置関係を示すことが判つて

きました (こ れをアイソザイム遺伝子だけに限って

みれば,51遺伝子のうち75%ま でがこの関係にあり

ます )。 この結果は,第 2の 可能性をある程度まで

示唆 していると思われます。もしも,そ うだとすれ

ば,現在の大腸菌のゲノムは過去において,124を

単位として (こ れは全体の%に相当する )3回重複

的lrc倍加 して形成されたことを意味 しています (こ

れ以上の精度は現在の例階では誤差が大き〈なって

求められなぃのですが )。

これは驚 〈べきことでした。というのは,長い進

化の過程にかいて,倍加によって生 じた大腸菌のD

NA分子は 124単位を大きく乱すような構造変化を

おこしてないと言い得るからです。さらに,これら

の結果から注 目すべき三つのことが示竣 されました。

第 1は ,酵 素タンパク質の進化は反応機構を維持 し

ながら基質特異性を変化させていったと考えられる

こと,第 2は ,一つの代謝系路を構成する各酵素は

,それぞれ起源を異にしたものが寄り集つてできて

いることです。このことはさらによ夕根本的な問題

を提起 します。即ち,如何なる要因が起源を異にす

る遺伝子を一つの目的に向わしめる1/C致つたかとい

うこと0。第 3は ,DNAの 複製に関する遺伝子と

,DNAの 組み換えに関与する遺伝子が共通の起源
をもつてい ると推定できることです。DNA量 の増

加は放射線や紫外線による DNAの 損傷の増加をも

意味しますが,それを防 ぐため,大腸菌は一方にお

いて,DNAの損傷を効率よ〈修復する機構をDNA
複製に関与する遺 伝子から進化させていったとみる

ことができ,それ故 ,DNA量 の増加も可能になつ
たと考えられるわけです。

勿論 ,以上述べた推論は,用いた遺伝子の区分法

とこれまで調べられた遺伝子の相対的位置関係に全

面的1/c依存 しているものであり,こ れらのことが正

しいかどうかを検討することが最 も重要であること

は申すまでもありません。それは とても困難なこと

ですが,こ れを乗り越えなければ,大腸菌グノムの

進化 も具体的に討論できないだろうと思つていると

ころです。
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