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目的と背景 
 
	 真核生物は、細胞内共生したαプロテオバクテリアを起源とす

るミトコンドリア（mt）、もしくは mt 関連オルガネラを持つ。
mtゲノムのサイズは、αプロテオバクテリアのゲノムサイズに
比べはるかに小さいため、オルガネラ化の過程で強い縮小圧が働

いたと考えられる。また真核生物系統間で、mtゲノムにコード
される遺伝子の構成やその構造に大きな多様性があることが分

かっている。mtゲノム進化中では縮小圧が定常的に働いてきた
と考えられるが、mtゲノムでは配列内にタンパク質（IEP）を
コードした転移性イントロンの獲得と喪失が繰り返されている

ことが明らかとなりつつある。従って、mtゲノムの進化はこれ
まで考えられてきたような縮退のみのシンプルなものではない

と考えるべきである。本研究室では、これまでにカタブレファリ

ス類Leucocryptos marinaにおけるmtゲノム断片配列を決定
し、その cytochrome c oxidase subunit 1（cox1）遺伝子に菌類
由来グループ I（gI）イントロンが挿入されていることを明らか
とした。しかし、本イントロンがカタブレファリス類の共通祖先

で獲得されたものであるのか、Leucocryptos において近縁種か
ら分岐後に獲得されたのかは不明であった。そこで本研究では、

同じくカタブレファリス類の一種Roombia sp.の cox1遺伝子構
造を明らかとし、カタブレファリス類の cox1イントロン進化の
理解を深めることを目的として実験を行った。 
 
 
方法と材料 
 
	 本研究室で確立されたRoombia sp. のトランスクリプトーム
データのコンティグ配列に対してカタブレファリス類に近縁で

あるクリプト藻類 Rhodomonas salina および Hemiselimis 
anderseniiのmt遺伝子配列をクエリとして相同性検索を行い、
cox1 遺伝子転写産物配列を決定した。本トランスクリプトーム
データ中のコンティグ配列が正しいことを確認するため、以下の

手順で実験を行った。 
	 URO+UY 培地、20 ℃で培養した Roombia sp.細胞から、
CTAB法によりゲノムDNA（gDNA）を抽出した。RNAの抽
出には TRIzol Reagent を用いた。RNA の逆転写反応には
SuperScriptⅡ及びランダムヘキサマーを用いた。gDNA 及び
cDNAを鋳型として、上述のコンティグ配列から作成したexact 
match primerを用い遺伝子配列の増幅を行い、増幅産物はクロ
ーニング後塩基配列を決定した。gDNA及び cDNAから増幅さ
れた塩基配列を比較することでエキソン領域およびイントロン

領域を同定した。 
 
 
 

 
 
結果と考察 
 
	 本研究によりRoombia sp. のcox1遺伝子配列約26 Kbpを解
読した。本配列断片は合計約 1.3 Kbpのエキソン領域と、合計
約 25 Kbp のイントロン領域で構成されていた。本遺伝子には
13個のイントロンが含まれており、cDNA配列との比較結果か
ら、すべてのイントロンについてスプライシングが正常に機能し

ていることが確認された。同定された13個のイントロンはすべ
て、グループⅡ（gⅡ）イントロンに特徴的な末端コンセンサス
配列と、gIIイントロンのスプライシングに重要なステム/ループ
構造を取りうる領域を持つため、gⅡイントロンであると考えら
れる。Roombia sp. cox1遺伝子にはgIイントロンは挿入されて
おらず、近縁種であるLeucocryptosが有する cox1 gIイントロ
ンは、LeucocryptosがRoombiaから分岐した後に獲得されたと
考えるのが妥当である。13個のイントロンのうち、10個はそれ
ぞれ一つずつイントロンコードタンパク質（IEP）を有している
が、5’側から 2番目と 13番目のイントロンは IEPを持たず、4
番目のイントロンは IEPを2つ持つことが分かった。mtゲノム
解析が進んでいる菌類以外では、mtゲノム上の１つの遺伝子中
に13個ものイントロンを持つ例は珍しく、これらのイントロン
の大部分、もしくは全てが水平転移によって獲得したと考えられ

る。現在、挿入部位の比較解析や IEPを用いた系統解析を行っ
ており、それらの起源を決定することを試みている。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 


