
これまでのニュースレターで紹介してきましたよう
に、かずさDNA研究所ではDNAに関するいろいろな研
究を進めています。これらの研究を行なうに当っては、
さまざまな施設・設備や機器が必要であることは言うま
でもありません。そのような理由から、前号までの
ニュースレターで、DNA研究に関連する各種の機器につ
いて紹介してきました。本号からは、DNAにまつわる歴
史やエピソードなどを紹介いたします。

自然科学分野の研究では、特定の現象や「もの」を誰
が一番最初に発見したかが重要視されます。多くの研究
者が、「少しでも早く論文として公表すること」にしの
ぎを削るのはそのためです。一方、「たとえその発見が
歴史的には最初であっても、その段階で他の研究の発展
に貢献したのでなければ意味がない」という科学者もい
ます。現代の生物学の基となるミーシャーによるDNAの
発見やメンデルによる遺伝現象の発見はそのような例で
あるとも言うことができます。そこでまず、この二つの
歴史的な発見の概要をお伝えします。
ミーシャー (Johannes Friedrich Miescher) は1844年
にスイスのバーゼルで生れました。父はバーゼル大学の
臨床解剖学の教授であり、また同じ家に住んでいた母方
の叔父もバーゼル大学の解剖学・生理学の教授であるな
ど、一家はアカデミックな雰囲気に包まれていました。
幼少時のチフス感染の後遺症で難聴に悩まされていた
ミーシャーは、内気な少年でしたが、成績は抜群だった
ようです。バーゼル大学で医学を勉強した後にドイツの
ゲッティンゲン大学で有機化学で学位を修得し、その後
ドイツのチュービンゲン大学のホッペ-ザイラー教授の下
で白血球の生理化学を開始しました。

研究室のボスである
ホッペ-ザイラー教授
はミーシャーにリンパ
球で研究することを求
めたらしいのですが、
リンパ球は大量に手に
入れることが難しいた
め、ミーシャーは同じ
血球系の細胞である白
血球を使うことにしま
した。そしてその後
ミーシャーは、単離し
た白血球の核から、彼
がヌクライン (ドイツ
語読み；彼は細胞核に
ある特殊なタンパク質

だと思っていたようです) と名付けた新しい物質を発見
したのです。
すでに当時の科学者の間では、細胞が分裂後に自分の
性質を維持できるのは核の果たす役割によるのだろうと
いう考えがかなり浸透していたようでした。そこでミー
シャーはそのような重要な核の役割に貢献する物質を、
白血球の核を化学的な方法で分析していくことで見つけ
出だせるのではないかと考えたのです。ただ、化学的な
分析を進めるためには、材料である白血球を沢山手に入
れる必要がありました。そして、そのために彼が注目し
た材料が、なんと大学病院から大量に出る「膿のついた
包帯」だったのです。今は抗生物質のおかげで、傷口が
膿むなどということはほとんど見られなくなりましたの
で、多くの若い人は膿についてあまり知らないかも知れ
ませんが、恐らく当時は、どこの病院でも毎日大量の
「膿のついた包帯」が洗濯に出されていたことだろうと
思います。膿には死んだ白血球の核が沢山含まれている
のです。
こうして白血球の核から得られたミーシャーのヌクラ
インについての研究結果は、1869年に彼のボスである
ホッペ-ザイラー教授に提出されたのですが、ホッペ-ザ
イラーは自らも時間をかけてミーシャーの研究結果を慎
重に確かめ、2年後にようやく公表を許しました。これ
が、後に生物学の発展の根幹となるDNAの最初の発見
となったミーシャーの論文であり、「膿の細胞の化学的
な構成成分について」という表題がつけられ、1871年
に発表されました。
その後ミーシャーは28歳の若さでバーゼル大学の教授
に迎えられ、学生達とさらにヌクラインの分析を進めま
した。その結果、ヌクラインには多くのタンパク質に含
まれている硫黄 (アミノ酸のメチオニンとシステインに
含まれる元素) がなく、逆に普通のタンパク質には含ま
れない燐があること、また、ライン川をさかのぼってく
る鮭の精子やニワトリの赤血球 (ほ乳動物の赤血球と異
なり、鳥類の赤血球は核を持つ) などにもヌクラインが
あること、ヌクラインは生物種によらずよく似ているこ
となどを見いだしました。しかし、残念ながらミー
シャーのヌクラインの発見は、当時の生物学を根底から
変えてしまうような力を発揮できませんでした。DNAの
役割が認められるためには、ミーシャーのヌクラインの
発見から80年ほどの歳月が必要だったのです。

このようなミーシャーのDNA発見の功績を讃えて、
バーゼル大学には「フリードリッヒ・ミーシャー生物医
学研究所」という研究所があります (次号ではミー
シャーとほぼ同時代に生きたメンデルの功績について振
り返ってみる予定です) 。
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ミーシャーの肖像画
インターネットのいろいろなサイ
トにこの画像が掲載されています
が、元の絵はバーゼル大学に所蔵
されているようです。



前号では、膿のついた包帯から単離された白血球の核
から、当時ヌクラインと名付けられたDNAの発見の歴
史の概略を書きました。本号ではミーシャーとほぼ同時
代の人で、遺伝学の基礎を築いたメンデルの功績の概略
を述べます。

ミーシャーによるDNAの発見は1871年に論文として
発表されましたが、ちょうどその頃、前号の｢キーワー
ド｣でも簡単に触れましたように、当時のオーストリア
帝国 (現在のチェコ共和国) のブルノーという小さな町に
ある修道院の修道僧であったメンデルが、後の時代に
｢メンデルの法則｣と呼ばれるようになる遺伝学の基礎と
なる現象を発見して発表していました。
メンデル (Johann Gregor Mendel) は、1822年に、バ
ルト海に注ぐオーダー (オドラウ) 川沿いにある、ドイツ
語でハイツェンドルフ (チェコ語ではヒンチッツェ) とい
う現在のチェコ共和国の小さな村で、ドイツ系の両親の
間に生れました。現在メンデルの生家は知る人ぞ知る観
光名所となっており、彼の遺伝現象の原理の発見の功績
を讃える小さな博物館になっているそうです。生家が農
家であったためもあり、メンデルは幼少の頃から養蜂を
はじめいろいろな農作業に従事しており、この経験が後
のエンドウを用いた遺伝の実験を行なうための植物栽培
の基礎となったようです。
メンデルについて書かれたいろいろな記述を調べます
と、メンデルは18歳から21歳までの3年間オルムツの哲
学校に通い、その物理学の教師の推薦で、ブルノーにあ
る聖トーマス・アウグスチヌス大修道院 (abbey) に行く
ことが決まったようです。彼の名前のGregorはこの修道
院に入ることで新たに付けられた名前だということで

す。その後1851年にメ
ンデルはウイーン大学
に入りますが、修道士
であるメンデルがなぜ
大学へ送られたのか、
また大学で学ぶことと
修道院におけるメンデ
ルの宗教活動との間に
どのような関連があっ
たのか、などについて
はいろいろ調べてもよ
くわかりません。し
かもメンデルはウ
イーン大学では物理
学を学んでおり、そ
の時の指導教官が

｢ドップラー効果 (救急車のサイレンが近づいてくる時と
遠ざかる時とで音の高さが変る現象など) ｣で有名なドッ
プラー教授だったのです。そしてメンデルは、1953年に
ブルノーの修道院に帰り、そこで物理学を教えていま
す。またその直後からメンデルは、何と数年間に29,000
株ものエンドウを栽培して、一連の実験を始めているの
です。彼がどうして修道院でそのようなことを始めるこ
とができたのかの詳細は不明です。
こうしてメンデルは有名なエンドウの実験を開始した
のですが、このメンデルの実験の歴史的な意義を理解す
る上で非常に重要なことは、実験に取りかかった時点で
メンデルは、遺伝現象の背後に、後に彼が遺伝の｢基本
要素 (element) ｣と名付けた遺伝子の存在を想定し、さ
らにその基本要素には二種の拮抗する働きをもつものが
あるということを仮定していたと思われることです。そ
のことは、メンデルが実験に用いる親株を遺伝的に｢純
化｣するために、かけ合わせを繰り返して純系を得る努
力をしたことからも明らかです。恐らく彼は、最初に行
なったエンドウの株のかけ合わせの結果を注意深く観察
することにより、花の色には後に優性と劣性と名付けら
れた二つの形質があり、したがってそれを規定している
要素 (遺伝子) には二通りの種類があることを見抜いて
いたのでしょう。
メンデルが遺伝子の存在を仮定していたことを示すも
う一つの証拠は、メンデルが特定の形質 (例えば花の色) 
の雑種第二代における分離比が3:1になると主張したこ
とにあります。特定の形質についてのかけ合わせの実際
の結果は、例えば1,356対446のような分離比になりま
す。これが3:1であることを主張するためには、その背
後に二通りの遺伝子 (しばしばAとaのように記載されま
す) の存在を仮定し、実際の花の色はその組み合わせに
よって決まるのだと説明する必要があります。つまり、
ウイーン大学で物理学を学んだメンデルは、遺伝現象の
背後に遺伝子を仮定することで説明できる理論を組み立
てており、それを丹念な実験とその結果の統計的な解析
から実証するという、今日の科学に十分通用する方法で
研究を行なったのだということができます。
このエンドウについてのメンデルの一連の研究結果は
1865年にブルノーで開かれた自然史学会において口頭で
発表され、翌年論文として発表されました。しかし残念
ながら、このメンデルの遺伝現象についての重要な発見
と基本的な考え方が、当時の他の科学者の考え方に影響
を及ぼすことはありませんでした。例えばダーウィンは
メンデルのことを知らなかったのです。もしダーウィン
がメンデルの遺伝学の基礎を知っていれば、もっと早い
段階で遺伝と進化の関係が論じられ、今日とは別の学問
的な展開になっていたかも知れません。
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メンデルの肖像画
このメンデルの肖像画は、遺伝学
の原理を発見したメンデルの風貌
を伝えているものとして有名なも
のです。



ショウジョウバエというハエの名前を耳にされたこと
があるでしょうか。普通のハエよりもずっと小さいので
コバエとも呼ばれ、英語の fruit fly (果物バエ) という名
前からもわかりますように、熟した果物などによくたか
るハエです。今回はそのうちのキイロショウジョウバエ 
(Drosophila melanogaster) にまつわる物語です。

生物学とは、生物のもつ多種多様な遺伝子の順列 (時
系列) と組み合わせ (相互関係) を解明する学問であると
いうことができます。生物の示すいろいろな現象の中に
は、どの生物にも共通するものと個々の生物種で固有な
ものとがあり、それらが生物の発生過程 (受精卵から細
胞分裂を重ねて成長していく過程) のいろいろな段階で
複雑に組み合わさって働いているのです。したがって、
特定の現象を解明する目的で実験を行なうためには、ま
ずその実験の目的に「適した」材料を選ぶことが大切に
なります。
前号で述べましたように、メンデルは遺伝現象の基本
を解明するという目的のために、重要な家畜でも重要な
作物でもありませんが、多くの個体を栽培して子孫を解
析することが容易であるという理由で、エンドウを自分
の実験の目的に適した材料として選択したのです。メン
デルの見いだした遺伝の基本的な法則は、1900年に
なってから3人の生物学者によって「再発見」され、そ
こから近代的な遺伝学が発展することになります。
ところで、遺伝学では、1) 大量な個体の栽培 (飼育) が
容易なこと、2) かけ合わせによって得られる子孫を解析
することが容易なこと、そして、3) 特定の形質に関する
多様な変異体を得ることができること、の3つの特徴を
もつ材料が重要になります。いろいろな材料が用いられ
ましたが、上記の要件に適合した材料として定着するの
がキイロショウジョウバエです。キイロショウジョウバ

エはその名
の通り体色
が黄色で、
目が名前の
由来の猩猩 
(しょうじょ
う=鮮やか
な赤) 色を
したハエで
す (左図参
照 )。体長
は3ミリほ
どの大きさ
で、実験室

で酵母などを餌に大量の飼育が容易にできます。
20世紀に入って開始された近代遺伝学では、遺伝子は
細胞のどこにあるのか、また、それぞれの遺伝子はどの
ような相互関係を持っているのかを明らかにすることが
重要な課題でした。キイロショウジョウバエを用いて 
このような課題に取り組み、遺伝学を発展させたのがア
メリカ人のモルガン (T. H. Morgan) と彼のグループの
研究者達でした。彼らのもっとも顕著な功績は、突然変
異を誘発して遺伝子を同定し、かけ合わせ後にその形質
の分離比を解析するという作業を重ねることによって、
遺伝子と染色体の関連を明らかにしたことです。そのう
ち、彼らが最初に同定した「白い眼 (white) 」の突然変
異は、偶然にも雄に現れた性染色体上の遺伝子に起こっ
た突然変異でした。
彼らはいろいろな突然変異を同定していく過程で、 同
じ染色体上にある遺伝子は関連して子孫に伝わることを
見いだし、そこから「遺伝子の連鎖」という概念に到達
しました。その上で、連鎖した遺伝子の子孫への分布を
調べ、「乗り違い」と呼ばれる染色体の部分的な交換が
起こること、連鎖している二つの遺伝子の間で起こる乗
り違いの頻度はそれらの遺伝子間の距離に比例するとい
う非常に重要な考え方を提出し、「遺伝子地図 (染色体
上に遺伝子がどのように並んでいるか) 」を発表したの
です。このモルガンの功績を讃えて、染色体上の遺伝子
間の距離を表す単位は「モルガン」と呼ばれています。
このようにしてキイロショウジョウバエという小さな
ハエはモデル生物として遺伝学の発展に多大な貢献をし
ましたが、その過程で、キイロショウジョウバエの唾液
腺の細胞には、染色体が複製後も分離しないで留まるた
めに巨大化した「唾腺染色体」が観察できること、唾腺
染色体の構造変化と遺伝子の発現が関連していることな
どが明らかにされ、さらに、キイロショウジョウバエを
材料とした研究でもっとも有名な「ホメオティック変
異」が発見されるに至ったのです。
ハエや蚊の仲間は双翅 (そうし) 類と呼ばれ、他の昆虫
類と違って翅が一対 (2枚) しかありません。キイロショ
ウジョウバエから分離されたいろいろな突然変異の解析
結果から、BX-Cと名付けられた一群の遺伝子が働かな
くなると、発生過程で第３体節が正常にできず、第２体
節が繰り返して作られる結果、翅を4枚持った突然変異
株 (参考文献をご覧ください) が生ずることがわかりま
した。この研究を契機として、生物の器官の形成に関す
る遺伝学的な解析が発展し、一連のホメオティック変異
と呼ばれる変異と関連する遺伝子群の解析が進むように
なったのです。現在では、高等生物の器官の形成過程で
も同じような仕組みが働いていることがわかっていま
す。
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キイロショウジョウバエ
1908年頃から実験生物として登場したハエ
で、本文に書きましたように、遺伝学上の重要
な発見がなされた生物材料として知られていま
す。【写真は薄井一恵さんのご好意による。】



これまでの3回の物語で、白血球の細胞核から物質と
して発見されたDNAと、「生物のもつ形や色などの性質
がどのように親から子に受け継がれていくか」を調べる
遺伝学の成り立ちとその発展について説明してきまし
た。今回は、この両者がどのようにして結合するに至っ
たのかについての歴史を振り返ります。

前回述べましたように、キイロショウジョウバエを対
象として精力的に行われた多くの研究によって、細胞内
で遺伝子の存在する場所は染色体であり、さまざまな働
きをする遺伝子が染色体上にならんで存在しているのだ
ということが次第に明らかになってきました。そこで次
に問題になるのが、それでは一体遺伝子とはどんな物質
でできており、それがどのような仕組みで遺伝を司って
いるのかということになります。当時すでに、染色体は
物質としてはタンパク質とDNAからできていることが明
らかにされていましたので、この問題は結局「タンパク
質とDNAのどちらが遺伝を司る物質なのか」というこ
とに帰着します。この問題について当時の研究者の多く
は、「タンパク質には性質や大きさの異なる多くの種類
があるが、DNAはどの生物由来のものも多様性に乏し
く、化学的に類似している。したがって、遺伝子の本体
はタンパク質であろう。」と考えていたようです。
ところで、この問題を考えていく上では、遺伝という
現象をより一般的に定義する必要が生じてきます。それ
はつまり、メンデルが解析の対象とした花の色とか種の
形、あるいはその後キイロショウジョウバエで研究され
た目の色、体毛や翅の形状などといった「遺伝的形質」
は遺伝子によってどのように「決められるのか」という
ことを考えることです。
そのように遺伝現象の本質を考え、遺伝の仕組みを明
らかにしようと迫った研究者の一人に、肺炎双球菌とい
う病原菌を対象として研究していた、イギリス人のグリ
フィス (Frederick Griffith) という細菌学者がいまし
た。肺炎双球菌には、S (smooth) 型と呼ばれる病原性
をもつ型と、R (rough) 型という非病原性の型があるこ
とが知られていました (表1) 。両者はコロニーの形状が
異なり、R型の菌は寒天培地上で周囲がぎざぎざしたコ
ロニーを形成しますが、S型の菌はのっぺりしたコロ
ニーを形成するので容易に区別できます。S型菌は細胞
の周りに多糖類でできた「莢膜 (きょうまく) 」と名付
けられた膜を持っており、宿主の抗体からの攻撃に耐え
ることができるので病気を引き起こします。これに対し
てR型菌はそのような防御膜をもっていないので病原性
を持ちません。グリフィスは1928年に、予め加熱処理
をしたS型菌 (死滅しているので肺炎を起こさない) と生

きているR型 (非病原性で肺炎を起こさない) を混合して
マウスに感染させると、マウスは肺炎を引き起こし、病
気になったマウスから生きたS型菌が回収されるという
実験結果を報告したのです。そしてこの実験結果を、
「死んだS型菌の菌体のもつ何かがR型菌に入って、R型
菌の遺伝的な形質をS型菌に転換したことによるのだ」
と説明し、S型菌からR型菌へ移行した物質を「形質転
換因子」と名付けたのです。このグリフィスの実験結果
はドイツやアメリカの研究者によって確認され、その実
験の正しいことが証明されました。

このグリフィスの論文に触発され、グリフィスの言う
形質転換因子の本体が何であるのかを明らかにしようと
考えたのがアメリカのロックフェラー大学のエイヴェ
リー (Oswald T. Avery) でした。彼はそれまで長い間肺
炎双球菌の型の特性を研究テーマとしてきたこともあっ
て、最初グリフィスの「肺炎双球菌の型は互いに変換で
きる」という考えに同調しなかったのです。しかし、グ
リフィスの報告は確かに実験的に確認できましたので、
その実験で用いた加熱処理をしたS型菌を使って、多量
の莢膜多糖類を含む多種類の成分からなる抽出液を注意
深く分別して実験を重ねたのです。その結果、抽出液に
含まれる形質転換因子はDNA分解酵素によって失われる
が、タンパク質や脂質の分解酵素では失われないという
ことを見いだし、その結果を1944年に発表しました。
それによって、肺炎双球菌の「莢膜を作るという遺伝的
性質」がDNAによって伝達され、莢膜を作らない菌が莢
膜を作るように転換されるということが明らかにされた
のです。これが後に有名になった肺炎双球菌のDNAによ
る形質転換実験です。
上記の1944年のエイヴェリーらの論文を読んでみます
と、彼らは非常に注意深く実験を行ない、その結果を慎
重に解釈していることがわかります。実験は今から見て
も論理的に正確に進められており、その説明はほぼ疑い
のないものだと言えるのですが、時あたかもアメリカも
参戦した第二次世界大戦の真っ最中であったこともあ
り、この論文は残念ながらあまり大きなインパクトを与
えることはありませんでした。ただし、このエイヴェ
リーらの実験結果を非常に高く評価した人の中に、後に
いろいろな生物のDNAを調べ、DNAを構成する4種の塩
基のもつ重要な特徴を明らかにしたフランスのシャルガ
フという生化学者がいました。このシャルガフの発見の
中にこそ、遺伝子の多様性とDNAの示す見かけ上の均
質性というパラドックスを解く鍵があったのです。
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菌の型 コロニーの形状 莢膜 病原性

R 型 周囲がギザギザ なし なし

S 型 周囲は円滑 あり あり

表1：肺炎双球菌の形状と性質



訂正：前回の物語の最後に、「フランスのシャルガフと
いう生化学者」と書きましたが、これは「オーストリア
生まれのシャルガフという生化学者」の間違いでした。
おわびして訂正させていただきます。

前回述べたような経緯で、肺炎双球菌の筴膜 (きょう
まく) を持つS型菌から得られたDNAが、筴膜を持たな
いR型菌の遺伝的な形質を転換するというエイヴェリー
らの研究結果が発表され、遺伝子の本体はタンパク質で
はなくDNAであるということがほぼ証明されたのです。
この発表には、それまでエンドウなどの花の色や種の
形、あるいはショウジョウバエの眼の色や体毛の形など
といったいわゆる高等生物のもつ形質について見いださ
れて研究されてきた「遺伝」という現象が、少なくとも
一部の研究者にとっては細菌にも当てはまる現象として
考えられ、研究されていたのだという歴史的な意義もあ
ります。ただし、遺伝という現象が生物種を問わず共通
の仕組みによるものであり、それを司る本体がDNAで
あるということが広く受け容れられるためには、遺伝子
の働く過程をより詳細に分析し、DNAのもつどのような
性質が遺伝子としての働きにかかわっているのかという
ことを明らかにする必要がありました。
その過程で非常に重要な役割を果たしたのがアカパン
カビ (Neurospora crassa) と名付けられたカビであり、ま
たそれを使って「生化学的突然変異」という概念を確立
するとともに、実際に多くの突然変異株を分離して解析
したのがビードル (George W. Beadle) とテータム 
(Edward L. Tatum) という二人のアメリカ人研究者でし
た。はじめビードルは、第3回のDNA物語で述べたモル
ガンの研究室で、ショウジョウバエの目の色素を生化学
的に解析しようとしました。彼は、キンギョソウの花の
色素であるアントシアニンの合成についての研究や、
「アルカプトン尿症」という、排出された尿が黒く変色
するというヒトの病気についての研究に触発され、生化
学的な解析によって遺伝子の働きを明らかにすることを
目指したのです。この二つの研究についてはここでは詳
述しませんが、1900年に「再発見」されたメンデルの
遺伝学と、生物材料を化学的に解析する生化学を結びつ
けることの大切さが当時すでにアメリカでは認識されて
いたようで、アメリカにおける生物学分野の研究の奥深
さとその進展のスピードに驚かされます。
いずれにせよ、上述したような理由でビードルは、遺
伝学的に詳細に研究されている生物材料に含まれる化合
物について生化学的に解析を進めることが大切であると
認識し、そのために、キイロショウジョウバエという、
当時遺伝学的にもっとも解析の進んでいた生物の眼の色
素の解析を開始したのです。この研究で、いろいろな眼

の色の突然変異株の幼虫の眼の原基 (眼という器官の基
となる組織) を別の幼虫に移植してその色がどうなるか
を調べることにより、眼の色素はいくつかの段階を経て
作られ、それぞれの段階では異なる遺伝子が働いている
という結論に至りました。ビードル本人は、後に「一遺
伝子一酵素仮説」として有名になる考え方はこの過程で
形成されたのだと回想しています。
次にビードルが手がけたのは、もっと体制の簡単なカ
ビなどの生物を用い、沢山の突然変異株を分離して、そ
の生物のもつ何らかの化合物の生成過程と突然変異の関
連を解析することでした。こうして登場したのが、当時
モルガンの研究室ですでに初期の解析が始まっていたア
カパンカビです。このカビは無機塩類と糖やビタミンな
どを含む培地で容易に生育させることが可能です。

ビードルはテータムとともに、キイロショウジョウバ
エの目の色素に関する研究から得られた結論を実証する
ため、「アカパンカビに放射線を照射して突然変異を誘
導すれば、特定の栄養素を与えれば生育できるが、それ
がないと生育できない株が分離できるはずである」とい
う非常に重要な考えを提出し、実際に生育にビタミンB6
やビタミンB1を必要とする「生化学的突然変異」をもつ
株の分離に成功しました。これによって彼らが当初目指
したように、遺伝子の働きを生化学的に解析する道が開
けたのです。そして、種々の突然変異を生化学的に解析
した結果、ビタミンなどの代謝物は段階を経て作られ、
それぞれの段階では特定の遺伝子から作られる特定の働
きをもった酵素が働いていることを明らかにし、「一遺
伝子一酵素仮説」を提唱したのです。
この仮説が正しければ、それでは遺伝子であるDNAは
酵素タンパク質の何をどのように決めているのかという
ことが次の重要な課題になります。この生物学の根幹を
なす問題はどのように解決されていったのでしょうか？
次号以降で辿ることにします。
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アカパンカビ：ショ糖やビタミン類などの栄養素を寒天で固
めた培地に植えて25℃で生育させたもの。一番左が野生株、
真ん中は菌糸が白色の変異株、一番右は菌糸の生育形態の変
異株 (埼玉大学・田中秀逸准教授のご好意による) 。



前回述べた「生化学的突然変異」という語の意味やな
ぜそれが重要なのかがよくわからないというご意見をい
ただきました。生化学とは生物体内でいろいろな物質を
作り出す化学反応を解析する学問です。私たちはいろい
ろな食物を食べ、それを消化してエネルギーを得たり栄
養素を吸収して生命活動に必要な化合物を合成していま
すが、その過程で起こるのが生化学反応です。したがっ
て、「生化学的突然変異」とは、特定の生化学反応がう
まくいかなくなった突然変異ということになります。例
えば、アミノ酸やビタミンの合成ができなくなった突然
変異などです。当時の遺伝学では、花の色とか種の形な
どといった目に見える性質が解析の対象だったのです
が、それでは遺伝子を物質的に捉えることが困難です。
それを打ち破るきっかけを作ったのが、生化学突然変異
の解析から導かれた「一遺伝子一酵素仮説」という考え
方だと言えます。

こうして、「それぞれの遺伝子は細胞内でいろいろな
物質の合成反応に携わっている酵素タンパク質を作りだ
す役割を果たしている」という考えが受け容れられるよ
うになりました。しかし、これで直ちに遺伝子の働きが
物質的に解明された訳ではありません。そこに至るには
なお長い道のりが必要でした。そしてそれには、キイロ
ショウジョウバエやアカパンカビなどの「モデル生物」
に加えて、ヒトを含むほ乳類の大腸に寄生して生育して
いる大腸菌と、大腸菌に感染するバクテリオファージと
呼ばれるウィルスの果たした役割について触れなければ
なりません。
第４回の物語でエイヴェリーの行なった肺炎双球菌と
いう細菌の研究について紹介した折に述べましたよう
に、すでに1940年代には、「遺伝という現象はあらゆ
る生物に普遍的なものであり、もっとも下等とされる細
菌でも遺伝の仕組みは基本的に同じである」と考える研
究者が存在しました。前回述べたテータムの弟子である
レーダーバーグ (Joshua Lederberg) もその一人でし
た。19世紀末からその当時までに、フランスのパスツー
ル (Louis Pasteur) やドイツのコッホ (Heinrich 
Hermann Robert Koch) らによって行われてきた多くの
研究により細菌についての知識は深められていました
が、細菌の研究が医学と密接な関係をもって発展したた
め、細菌は基礎生物学の研究材料として用いられること
はほとんどありませんでした。
レーダーバーグは自分自身の研究の指導者であり、細
菌の栄養素に関する研究経験をもつテータムと協力し
て、アカパンカビよりもさらに体制が簡単で培養しやす
い細菌を材料として遺伝学の研究を開始することを考え
ていました。その材料として彼らが選択したのがK-12株
という大腸菌でした。この大腸菌株は1922年にスタン

フォード大学で分離されて保管されていたもので、当時
テータムがＸ線による突然変異の誘導を調べるために用
いていたものでした。レーダーバーグはテータムととも
に、アカパンカビの場合と同じような方法で、特定の栄
養素が培地になければ生育することのできない突然変異
株を分離するとともに、二種類のそれぞれ異なる栄養素
がなければ生育できない株を混合すると、その中で「遺
伝的組換え」が起こり、どちらの栄養素がなくても生育
できる株が生じてくるということを発見しました。第二
次大戦直後の1946年のことです。
この大腸菌に遺伝的組み換えが起こるという発見は他
の研究者を刺激し、やがて分子生物学の発展を導く細菌
遺伝学の基礎となりました。そして、遺伝的組換えはＦ
と名付けられた因子の作用で起こるもので、Ｆ因子をも

つＦ+菌とＦ因子をもたないＦ-菌の間で稀に起こる「接
合」により、前者から後者へと遺伝子が移行することで
生ずること、また、Ｆ因子の存在状態は大腸菌の細胞内
で染色体とは独立した状態と染色体に組み込まれた状態
があり、後者はHfrと呼ばれる高頻度に遺伝的組換えを
起こす状態であることも明らかになりました。
こうして大腸菌K-12株がその後の遺伝学の発展の鍵と
なる重要な実験生物として登場したのですが、このこと
は歴史的に非常に幸運なことだったと言えます。大腸菌
K-12株は非常に簡単な組成の培地で生育させることがで
き、最短20分で分裂増殖をくり返します。しかも、染色
体上に組み込まれた状態でも存在し得るラムダファージ
と呼ばれるウィルスをもっており、また、それ以外にも
T型ファージ (図1) と呼ばれるウィルスが発見され、そ
れらについての研究から、ファージが感染する際には
DNAのみが大腸菌に注入されて子ファージができるこ
ともわかりました。このことはDNAが遺伝物質である
ことを再確認する結果になるとともに、バクテリオ
ファージがモデル生物となる道を開いたのです。
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図1 T4ファージ：大腸菌に感染するウィルスの一種であり、
大腸菌に吸着すると頭部に詰め込まれているDNAは基板から
大腸菌細胞内へ注入される 。 (Eiserling, 1983を改変) 

頭部

尾部

尾部繊維

基板



この連載を始めた時点では、全部で10回くらいで物語
の完結を考えておりましたが、実際に書き始めてみます
と、あのことにもこのことにも触れた方がいいだろうと
いうことになり、その結果、完結までには最初の予測よ
りも多くの回数を費やすことになりそうです。

前回述べましたように、レーダーバーグによって大腸
菌K-12株で遺伝的組換えが発見されたことにより、多く
の研究者が大腸菌を用いた遺伝学的・生化学的な研究を
開始するようになりました。このK-12株という大腸菌が
遺伝学の研究材料としてさまざまな長所を持っていたこ
とは歴史的な偶然であったと言えるのですが、それらの
特徴によって大腸菌K-12株を用いた研究が進展し、遺伝
現象を分子のレベルで詳細に理解することができるよう
になったのだと言えます。
大腸菌K-12株のもつ優れた特徴のひとつは、高等生物
の有性生殖と基本的に同じ生物学的意味をもつ｢遺伝物
質を混合する仕組み｣を持っていることですが、もう一
つの特徴が前回述べたファージと呼ばれるウィルスの存
在です。前回T4と名付けられたファージを紹介しました
が、1952年にハーシィーとチェースというアメリカの研
究者により、T4とよく似たT2と名付けられたファージ
を用いて非常に巧妙な実験が行なわれ、それによって第
4回の物語で述べた、エイヴェリーの｢DNAが肺炎双球
菌の遺伝的な性質を転換する｣という、DNA＝遺伝子と
いう考え方がより確実に証明されたのです。
ハーシィーとチェースは、ファージDNAには含まれて
いるが外套タンパク質には含まれないリンの原子を、放
射性同位元素の32Pで置換したファージを作製して大腸
菌に感染させると、放射性物質は大腸菌の細胞内に入る
ことがわかりました。これに反して、外套タンパク質に
は含まれるがDNAには含まれない原子である硫黄 (タン
パク質を構成するシステインとメチオニンという二つの
アミノ酸に含まれる) を放射性の35Sで置換したファージ
を用いて同様の実験を行なうと、放射性物質は大腸菌の
細胞内に入らずに細胞の外側に残っていることがわかっ
たのです。この歴史的に有名な実験により、DNAが遺伝
物質であることが疑いのないものになり、後述するワト
ソンとクリックによるDNAの構造モデルの発表が一段
と重要なものになったのです。
ところで、ファージは生物学者がたどり着いたいわば
究極の微細な実験生物でした。そして、T2やT4ファー
ジの研究が契機になって、大腸菌をはじめいろいろな細
菌でいろいろなファージが分離されて研究されました。
ファージは感染後に宿主である細菌の細胞中でたくさん
の｢子ファージ｣を作り、それらが細菌の細胞を内側から
溶かして殺します。したがって、細菌をファージととも
に寒天で固めた培地に撒きますと、ファージのある場所

では細菌が生育せず、プラークと呼ばれる透明な円斑が
生じます (ファージという語はフランス語の｢食べる｣と
いう語に由来します) 。ファージの突然変異は、このよ
うなプラークを作ることができないものとして分離する
ことができます。このようなファージについての研究の
過程で、詳細な説明は省きますが、二種類のファージの
突然変異株を同じ大腸菌に同時に感染させてプラークの
形成を調べることにより、シストロンと名付けられた遺
伝子の最小の機能単位を確定する研究もなされ、ファー
ジを対象とした遺伝学は遺伝子の詳細な構造の解明に大
きく貢献したのです。
一方、ファージについての解析が進む過程で、大腸菌
K-12株のゲノム中に、ラムダと名付けられたプロファー
ジ (ファージの前駆体) が組み込まれて存在していること
が発見され、このラムダファージについても詳細に研究
が進められました。その結果、ラムダファージのDNA
は直線になったり環状になったりすることができ、直線
状になった分子では、両端に12塩基からなる相補的な塩
基配列が一本鎖になった状態で存在しており、この部分
の配列が再結合することで環状の分子になること、プロ
ファージは、紫外線照射などによってプロファージの状
態を維持しているリプレッサーと呼ばれる分子が破壊さ
れると、増殖を開始して大腸菌を溶かし、ファージとし
て出てくること、などの興味ある仕組みが解明されまし
た。さらに、こうして得られたラムダファージの集団の
中には、ファージのゲノムの一部が、プロファージとし
て存在していたゲノムの近傍の大腸菌のgalと名付けられ
た遺伝子と置き換わったファージが含まれており、それ
によってgal-の大腸菌の突然変異株をgal+に変える能力を
持っているものがあること (これをラムダファージによ
る｢特殊形質導入｣と呼びます) もわかりました。
さらに、大腸菌の遺伝的組換えに重要な役割を果たす
ことがわかったF因子についての研究から、F因子はゲノ
ムとは独立に行動する環状のDNA分子であり、大腸菌
にはF因子のほかにも、抗生物質に対する耐性を伝達す
るR因子と名付けられた因子も存在すること、さらに、
いろいろな細菌類にはF因子やR因子と同じように行動
する因子があることがわかり、それらを総称してプラス
ミドと名付けられました。このラムダファージやプラス
ミドは、大腸菌やファージについての遺伝学的な解析を
進めただけでなく、後で述べますように、DNAやタンパ
ク質の分子の構造や機能を研究対象とする｢分子生物学｣
の発展に大きく寄与することになります。
こうして、20世紀の半ばまでに生物学は大きな変貌を
遂げ、｢生命とは何か｣という問題に迫っていくためのい
ろいろな道具立てが整っていくことになります。もちろ
んその最大の立役者は、1953年に発表されたワトソン
とクリックによるDNAの二重らせん構造モデルの発表
でした。このDNAの構造モデルがその後の生物学に与
えた影響については次号以降で述べます。
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前回までに、スイスのミーシャーによるDNAの発見に
始まり、遺伝学の勃興と発展とともに行われてきた、
DNAが遺伝情報を担っている分子であることを証明する
実験についての歴史を振り返ってきました。この半世紀
以上にわたって行われた多くの研究の過程で、メンデル
がその存在を想定した「遺伝子」の実体は次第に明らか
になってきました。しかし、「遺伝子とDNAはどのよう
に関連しているのか」、「遺伝子はどのようにして働く
のか」、さらに、「遺伝情報は生物体内でどのように維
持され、どのようにして子孫に伝達されるのか」とい
う、生命活動を理解する上で根幹となる問いについての
明確な解答は得られていませんでした。そこで、遺伝の
仕組みを理解するためにはDNA分子の物理化学的な構
造を解き明かすことが必須であろうと考えられるように
なり、DNA分子の構造を解明するための研究が行なわ
るようになったのです。
このDNA分子の物理化学的な構造解析で非常に重要な
役割を演じたのがX線です。X線は、1895年にドイツ人
のレントゲン (Wilhelm Conrad Röntgen) によって発見
されたものであり、波長の極めて短い電磁波 (電気的な
波と磁気的な波から成り、波長の長さによって電波、可
視光線、X線などと呼ばれる) で、現在では、胸部のX線
撮影などのように日常生活にも用いられています。X線
が波の性質を持ち、物質の結晶を透過させると、透過す
るX線が結晶を構成する物質の原子のもつ電子の障害を
受けてその背後で回り込む現象 (これを回折と呼びます) 
を示すこと、さらに、その結果得られる「X線の回折
像」を解析すれば物質の結晶構造を明らかにすることが
できることが20世紀のはじめに見いだされました。
20世紀の中ごろに、イギリスの女性物理化学者である
フランクリン (Rosalind Elsie Franklin) は、ロンドンの
キングスカレッジでX線を使ったDNAの結晶構造解析に
没頭していました。そして、フランクリンが得た質の高
いX線回折像と彼女の的確な解釈を土台として、当時同
じイギリスのケンブリッジ大学にいたワトソン (James 
Dewey Watson) とクリック (Francis Harry Compton 
Crick) による、有名な二重らせんのDNA構造 (図1) が
導かれたとされています。ただし、このDNAの構造モデ
ルの確立という功績に与えられた1962年のノーベル賞
の前に、フランクリンはガンによって37歳の若さで亡く
なっており、ノーベル賞はワトソンとクリック、ならび
にフランクリンと同じ研究所で研究を行なっていたウィ
ルキンス (Maurice Hugh Frederick Wilkins) に与えら
れています。
フランクリンとウィルキンスの間には、DNAのX線回
折についての研究の成果をめぐって種々の確執があった
ようであり、しかもワトソンとクリックが二重らせんモ

デルの提出に当たって、論文中でフランクリンの業績を
正当に評価して言及しなかったことが、その後の生物学
を新しい方向へと導いた彼らの輝かしい成果にやや暗い
影を落としているのは否めません (註) 。

さて、こうして提出されたDNAの二重らせん構造モデ
ルはどのような生物学的および歴史的な意義を持ってい
たのでしょうか？ワトソンとクリックが1953年に
Nature誌に発表した2ページの論文の骨子は：
1) DNAは化学的に互いに逆向きの2本のらせんからで
きている。
2) 二本のらせんのそれぞれは、リン酸がデオキシリ
ボース糖と結合して外側に骨格構造を形成しており、
塩基は内側に配置している。
3) 一方のらせんの塩基がAであれば他方はT、Gであれ
ばCになっており、互いに向き合ったAとTおよびG
とCは水素結合で結ばれて対合し、らせん構造を安定
に保持している。

というものでした。上記の第３点は、ワトソンとクリッ
クが指摘しているように、「遺伝情報はどのように複製
するのか」ということを暗示しているという点から非常
に重要ですが、同時にこのことは、第4回の物語で触れ
たシャルガフの発見した「どの生物から抽出したDNA
も、AとTおよびGとCの量比は同じである」という規則
を満たしています。つまり、このDNAの二重らせんモデ
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副溝

主溝

図1：DNAの二重らせんモデル
DNAはデオキシリボース糖がリン酸で連結された右巻きらせ
んの骨格構造となり、化学的に互いに逆向きのらせんが二本
縒り合わさっています。らせんの内側には、らせんの中心軸に
対して垂直に、AとTおよびGとCの塩基が対合してらせんを支
えています。



ルは、1953年の時点でDNAについて知られていたこと
をすべてうまく説明するものであったのです。
その後1958年に、アメリカのメーセルソン (Matthew 
Stanley Meselson) とスタール (Franklin William Stahl) 
が後に非常に有名になったDNAの複製過程を調べる実験
を行ないました。彼らは、大腸菌をまず窒素の重い同位
元素 (N15) を含む培地で十分培養した後、通常の窒素 
(N14) を含む培地へ移して培養を継続し、その後一定時

間ごとに大腸菌の一部を取り出して氷冷し、そこから
DNAを抽出して分析用超遠心分離機という機械でDNA
を重さで分離して分布の変化を調べたのです。その結果
は図２に示したようになり、最初は重いDNAだけです
が、時間の経過とともに中間のDNAが現れ、さらに軽い
DNAが現れるという経過を辿ることがわかりました。こ
のことは古いDNAが鋳型になって新しいDNAが作られ
ていくという「半保存的複製」で説明できます。つま
り、この実験によって遺伝情報を担うDNA分子の自己複
製の仕組みが実験的にも証明されたのです。

 (註) このことに関連することですが、2000年にロンドンのキ
ングスカレッジで開かれたフランクリン・ウィルキンス棟の完
成式典で述べた式辞の中で、ワトソンは、1961年に出された
クリックの手紙 (フランスのパスツール研究所で保存されてい
たもの) の中に書かれているように、「彼らの1953年の論文
は、フランクリンのX線回折データを使ってまとめた」という
ことを認めたとされています。DNAの二重らせんの発見にまつ
わる物語の陰の部分です。

セントロメアのDNA塩基配列

＜今月の花＞
ツルニンジン (キキョウ科) 

Codonopsis lanceolata
(2009年10月17日撮影)

別名をジイソブ (爺さんのそば
かす) と言い、近縁でより稀な
バアソブと並び、秋に花の咲く
蔓性のキキョウ科の植物であ
る。ニンジンという名前は、根
が高麗人参と同様に太いことに
よるらしいが、稀できれいな花
に可哀そうなので、掘りだして
根を見たことはない。

真核生物の細胞分裂期に見られる
染色体の細くくびれている部分をセ
ントロメアといいます。ここに紡錘
糸が結合して、染色体は二つの娘細
胞に均等に分配されます。
染色体が正しく分配される仕組み
を理解するためには、セントロメア
がどのような構造をして働いている
のかを知る必要があります。しか
し、高等生物のセントロメア領域は
100万塩基を超える大きさであり、
しかも似た配列の繰り返しが多いこ
とから、ヒトを含む多くのゲノムプ
ロジェクトでは、セントロメア領域
の配列解析はきちっと行なわれてい
ません。
今回、国立遺伝学研究所のグルー
プは、ニワトリの全染色体のセント
ロメア領域のDNA配列を解析しまし
た。ニワトリのゲノムは、赤色野鶏
のものが2004年に解読されており、
大きさは約10億塩基で、遺伝子は約
2万3000個と推定されています。
厳密な意味でのセントロメアの塩
基配列を解読するために、セントロ

メアのDNAを束ねるCENP-Aと呼ば
れるタンパク質の近傍にあるDNAを
特殊な方法を用いて回収して配列解
析を行ないました。
ニワトリの染色体は38対76本あ
り、ZW型で性が決まります (ZZが
雄、ZWが雌) 。驚くべきことに、性
染色体を含む39種の染色体のうちの
3種類 (5番、27番、Z染色体) にはセ
ントロメアに繰り返し配列が全くな
かったのです。これらの染色体のセ
ントロメアは3万塩基ほどの長さ
で、配列の共通性がありません。
この結果は、セントロメアの機能
がDNAの塩基配列ではなく、他の要
因で制御されていることを示してい
ます。これまでにもセントロメアを
規定するいくつかの因子が明らかに
なっていますが、より詳細な研究が
必要です。
進化の過程で、セントロメアがで
きたり失われたりして染色体の再構
成や数が変化し、その結果、種分化
が生じたと考えられています。セン
トロメアの機能がどのようにして規
定されているかを知ることは、進化
の仕組みを理解することにもつなが
るでしょう。

【なお、セントロメアについては、当研
究所の細胞工学研究室で人工染色体に関
連する研究を行なっています。】

＋ ＋ ＋ ＋

図2：DNAの「半保存的複製」を証明したメーセルソンとス
タールの実験を模式的に示したもの。青い矢印は時間の経過
を表し、最初重い窒素 (黒) を含むDNAだけですが、時間と
ともに軽い窒素 (赤) を含むDNAの割合が高くなっていきま
す。この図ではDNAを直線で表しています。

DNAの複製は左から右へ倍々になるように進み、古い
ものが黒、新しくできたものが赤で示してあります。

mikifutaba
長方形

mikifutaba
線



前回は、この「DNA物語」のいわば中心となるメイン
イベントであり、生物学の歴史的な転換点となった、ワ
トソンとクリックによるDNAの二重らせんモデルの発
表とそれにまつわる話を述べました。それではこの二重
らせんモデルによって生物学はその後どう変わったので
しょうか？
今更言うまでもないことですが、ヒトをはじめとする
あらゆる生物のもつ最も重要な性質は「絶え間なく自己
増殖すること」であり、同時に、何千年・何万年という
長い時間自己増殖をくり返して行く過程で、それぞれの
生物のもつ性質が少しずつ変化していくこと、すなわち
進化することにあります。そしてそのような生物のもつ
性質や行動を規定し、種の継続と進化を可能にしている
のが遺伝子なのです。1953年までには、メンデルが発見
した遺伝子の本体がDNAであることはほぼ間違いない
と思われてはいましたが、そこに横たわる最大の問題点
は、どの生物から抽出しても性質がよく似ているDNA分
子が、どのようにしてさまざまな働きをもつ遺伝子とし
て働くことができるのかという点の解明でした。
ここで、遺伝子の持つべき性質を考えてみますと：
・細胞分裂に際して高い精度で複製して二つの細胞に
均等に分配される
・いろいろな生理条件下における多種・多様な働きを
説明できる
・物理化学的に安定であるとともに、一定の頻度で突
然変異が生ずることを説明できる
・近縁の生物では類似し、分類的に隔たったものの間
では類似度が低くなることを説明できる

ということが考えられます。このうち、最初の自己複製
については「DNAが互いに相補的な (すなわち、A-Tと
G-Cの対合形成により、二重らせんの一方の構造が定ま
れば他方は自動的に定まる) 性質をもつこと」により説
明され、かつ実験的に証明されたということを前回述べ
ました。しかし、それ以外の点については何もわかって
いませんでした。
一方、1940年代の前半には、スエーデンのカスパーソ
ン (Torbjörn Oskar Caspersson) とフランスのブラシェ 
(Jean Louis Auguste Brachet) によって、タンパク質の合成
にはRNAが関与しているらしいという組織化学的な報告
が独立になされており、さらにその後、前号で述べたク
リックにより、細胞の中には遺伝子 (DNA) とタンパク
質を「橋渡し」する何らかのアダプター分子 (おそらく
RNA) の存在が予測されたのです。それまでの研究に
よってDNAが細胞の核に存在することはわかっていまし
たが、タンパク質の合成は、核の外側にあってRNAとタ
ンパク質からできているリボソームと呼ばれる構造の上
で行われるということが次第に明らかになってきまし

た。すでに、いろいろな組織に多種類の性質の異なるタ
ンパク質 (その多くは酵素) があって生命活動を支えてい
ることが知られていましたので、「遺伝子はどのように
して働くのか」ということを突き詰めて考えると、それ
はタンパク質を合成することなのではないかという考え
に至ったのでしょう。
それでは、当時タンパク質が合成されることと遺伝子
が働くことを結びつける何らかの根拠が存在したので
しょうか？前回書きましたように、1952年にハーシー
とチェースは、大腸菌のウイルスであるバクテリオ
ファージの感染に際してはDNAのみが細胞の中に入
り、その後何らかの過程を経てタンパク質ができ、
ファージ粒子がタンパク質に包まれて出てくることを示
しました。また、1941年に、ビードルとテータムがアカ
パンカビの突然変異の解析から「一遺伝子・一酵素仮
説」を唱えたことについても触れました (第5回の物
語) 。酵素はタンパク質ですから、彼らもDNAからタン
パク質ができてくることを考えていたことになります。
ですから、これらの知見をまとめますと、「DNAは遺
伝情報を担い、その情報に基づいてタンパク質を作るこ
とで機能を果たしている」ということになります。程度
の差はあったにしても、多くの科学者はこのように理解
していたようです。それに加えて、一部のウイルスでは
RNAがDNAに代って遺伝情報を担っているということ
もわかっていましたので、彼らは、DNAとRNAの間に
は遺伝情報の伝達の過程での密接な関係が存在すると考
えていたと思われます。
このような背景に立ってクリックは、アダプター分子
の予想からさらに進めて、1958年にいわゆる「セント
ラルドグマ (central dogma；中心教義) 」を提出しまし
た。これは、図1に示しましたように、遺伝情報はDNA
に保存されており、そこからDNAの塩基配列 (の一部) 
を写し取ったRNAが作られ、さらにそのRNAの塩基配
列が何らかの仕組みでアミノ酸の配列に変換されてタン
パク質になるというものです。その後実際に細胞内には
多種類の低分子のRNAがあり、それぞれのRNAには異
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図１：クリックの提唱した遺伝情報の伝達に関する「セント
ラルドグマ (中心教義) 」
遺伝情報はDNAからDNAに複製され、メッセンジャーRNA
に転写 (おそらく遺伝子単位で) され、その上でタンパク質の
アミノ酸の配列へと翻訳されることを仮定しています。後に
なって、RNAに転写された後に一部が除去されるスプライシ
ングという仕組みのあること、RNAに転写されてから塩基配
列が変更される場合のあること、RNAからDNAに「逆転写」
される場合のあること等がわかって現在に至っています。



なるアミノ酸がついていることが発見され、これらの
RNA分子はクリックの予想したアダプター分子の一種で
あり、タンパク質合成でアミノ酸を運ぶ役割を担う 
transfer (転移) RNA (tRNA) と名付けられました。
しかし、それではDNAの担う遺伝情報を核からリボ
ソームへと導くという重要な役割を果たすのはどの分子
なのでしょうか？一時期、それはリボソームRNA自身で
はないかとも考えられたことがありましたが、よく調べ
てみると、リボソームRNAは全体として均一であり、
個々の遺伝子に対応する多様性のないことが明らかにな
り、この考えは捨てざるを得ませんでした。
一方、1956年にヴォルキン (Elliot Volkin) とアストラ
カン (Lazarus Astrachan) は、大腸菌にT2ファージを感
染させ、直後に放射性のリン (32P) を与えて塩基の化学
分析を行なうと、「大腸菌のDNAではなくT2ファージ
のDNAによく似た短い寿命のRNA (DNA-like-RNA) が
できる」ということを報告しました。この報告は、大腸

菌のβガラクトシダーゼという酵素についての研究か
ら、遺伝子から酵素タンパク質ができる際には不安定な
Ｘという分子の介在が必要だと考えていたパスツール研
究所のジャコブ (Francois Jacob) とモノー (Jacques 
Monod) らにもたらされ、彼らはＸがヴォルキンとアス
トラカンの発見したDNA-like-RNAであり、核のDNAの
遺伝情報をコピーしてリボソームへ受け渡しする役割を
担う重要な分子であることに気がついたのです。こうし
てＸは、遺伝情報を伝達するという意味でメッセン
ジャーRNA (mRNA) と名付けられました。
このように、DNAの二重らせん構造の発見とともに、
現代生物学上でもっとも重要とされるmRNAの発見の端
緒はヴォルキンとアストラカンのDNA-like-RNAの発見
によって作られました。しかし、1965年のノーベル賞は
パスツール研究所の3名の研究者に与えられたのです。
爾来、ヴォルキンとアストラカンが歴史上正当に評価さ
れていないという意見は今も根強く残っています。

肝臓の細胞の倍数性

＜今月の花＞
コウヤボウキ (キク科) 

Pertya scandens
(2009年11月3日撮影)

この植物体を高野山で本当に箒
として使うのかどうかは知らな
いが、細かく分れた枝は集めれ
ばなるほど箒のようになりそう
ではある。秋の深まりとともに
枝先に一つずつ白い花を咲かせ
るが、花をよく見るとなかなか
優雅である。

肝臓は内臓の中でも大きな体積を
占める臓器であり、各種の代謝、老
廃物の排出、解毒、体液の恒常性の
維持など、一説によると500以上も
の重要な役割を担っていると言われ
ています。肝臓は、部位による機能
の分化が少なく、一部に損傷があっ
ても再生することができることもよ
く知られています。
肝臓の細胞を調べてみますと、多
くの細胞が倍数化 (染色体数が2倍 
や4倍になること) しているというこ
とです。ご存知のように、わたした
ちの体を構成するほとんどの細胞は
通常は2倍体なのですが、肝臓には4
倍体、8倍体、16倍体、あるいはそ
れ以上になった細胞があるというこ
とです。このような細胞があること
がどういう生物学的意味をもつのか
については、今のところ何もわかっ
ていません。
最近アメリカのグループは、マウ
スを用いて、細胞の倍数性がどのよ
うにして維持されているのかを観察
しました。具体的には、マウスの肝
臓を取り出して細胞をバラバラにし
た後にDNAを蛍光色素で染色し、蛍
光の強さで細胞を選別するフローサ

イトメトリーという機器にかけ、細
胞の持つDNA量が4倍体や8倍体に
なっている細胞を集めました。集め
た8倍体の細胞を数日間培養して細
胞の倍数性をフローサイトメトリー
で調べたところ、2倍体や4倍体の細
胞ができていることがわかりまし
た。同様にして、4倍体の細胞から
は、2倍体や8倍体の細胞ができてい
ました。
倍数性の増加はゲノムDNAの複製
が行なわれたあとに起こる細胞分裂
の過程で、細胞質の分裂が正しく起
こらないことによります。他方、倍
数性の減少は細胞分裂時に紡錘体 
(染色体を分ける装置) が同時に複数
形成されることによるものだとわか
りました。これまで、倍数性の減少
をもたらす分裂は生殖細胞をつくり
だす減数分裂のみであると考えられ
ていましたが、この観察からは体細
胞でも倍数性を減らす細胞分裂が起
こることを示しています。
個々の細胞の能力は各々の持つ遺
伝子の種類やその重複度、そしてそ
れらの遺伝子の発現のバランスに
よって規定されます。細胞の倍数性
の変化によってもたらされる遺伝学
的な不均一性は、肝臓という組織が
損傷を受けたときに有利に働くのか
もしれません。多様な遺伝子型をも
つ細胞集団が存在していれば、さま
ざまな状況にうまく対応できる細胞
が存在する可能性を高めると考えら
れるからです。

mikifutaba
長方形

mikifutaba
線



前回、DNAの二重らせん構造の発見後もっとも重要な
課題であったDNAと遺伝子の関係、特にDNA上にある
遺伝子が働く (これを「遺伝子が発現する」と言います) 
ということは何か、それはどのようにして明らかになっ
てきたかについて述べました。そして、遺伝子が発現す
るということは、遺伝子 (DNA) の塩基配列が一旦メッ
センジャーRNA (mRNA) にコピーされ、作られた
mRNAが核から出てリボソーム上でタンパク質の合成を
誘導することであるという考えに至った過程を説明し、
それに関連してクリックの提唱したセントラルドグマに
ついて紹介しました。
ただし、このように述べますと、はじめから「アミノ
酸を結合してタンパク質を作る過程は遺伝子によって決
められている」と考えられていたように受けとめられる
かも知れませんが、実は1950年代までの段階では、そ
もそもタンパク質がどのようにして作られるのかがはっ
きりしておらず、ビードルとテータムの「一遺伝子一酵
素」仮説 (第５回のDNA物語) による予想にもかかわら
ず、タンパク質の合成はタンパク質の分解反応の逆反応
によっておこなわれるのではないかと考えていた研究者
も多かったようです。ところが、1951年にイギリスのサ
ンガー (Frederick Sanger) によってインスリン (または
インシュリン。膵臓から分泌され、血糖値の調節を行う
タンパク質性ホルモン) のアミノ酸配列が決定され、タ
ンパク質分子はアミノ酸のでたらめな集合体ではなく、
きちっとした一定の配列をもった重合体であるというこ
とが明らかにされました。これによって、タンパク質は
遺伝子からの指令に基づいて一定のアミノ酸配列をもつ
重合体として作られることが確定したのだと言えます。
一方、タンパク質の合成の過程で何が起こっているの
かを実験的に証明するための工夫もなされ、いろいろな
研究者による試行錯誤の結果、細胞を破砕したホモジ
ネート (細胞の内容物の混合物) に、その頃までに利用
することが可能になっていた放射性同位元素で標識した
アミノ酸を加え、放射性のアミノ酸を取り込んで合成さ
れたタンパク質を解析するための「無細胞タンパク質合
成系」が築かれました。つまり、複雑な「生体の中の 
(in vivo)」反応を解析するために、各種の実験条件を制
御できる「ガラス管の中の (in vitro)」反応を解析する系
の確立です。そして、この研究法は、DNAやRNAある
いはさまざまな酵素等を用いた生化学反応の解析のため
の重要な研究法として発展していきます。
ところで、DNAが多数の塩基の連なった直線状の分子
であり、また同じようにタンパク質も多数のアミノ酸の
連なった直線状の分子であることを考えますと、DNA
からタンパク質ができるということは、DNAの塩基の
配列が何らかの機構でアミノ酸の配列に変換されるとい

うことを示しています。したがって次の段階としては、
当然のことながら：
1. 塩基配列をアミノ酸配列に変換する仕組み
2. この変換の行われる場所であるリボソームの果たす
役割
3. 転移RNA (tRNA) の構造とその役割
を明らかにすることが重要な課題となります。これらは
全体として「遺伝暗号」の解析の問題と呼ばれ、長い間
多くの研究者を巻き込む大きな問題になりました。
その第一歩として行われたのが、アメリカのニレン
バーグ (Marshall Warren Nirenberg) による研究で、試
験管内の無細胞タンパク質合成系に人工的なmRNAを加
えるとどのようなアミノ酸の重合体が生じてくるかを解
析したものでした。この研究でニレンバーグは、ウラシ
ルの重合体 (ポリUと表記します) を人工的なmRNAとし
て加えると、アミノ酸のフェニルアラニンが重合した一
種のタンパク質ができてくることを見いだしたのです。
したがって、ポリU上のUの「ならび」はフェニルアラ
ニンのならびに変換されることが実験的に確かめられた
ことになります。
ところで、それでは塩基のならびをアミノ酸のならび
に変換 (この変換を「翻訳」と呼びます) する際に、一
体何個の塩基のならびが一個のアミノ酸に対応するのか
という点が問題になります。塩基は4種類であり、タン
パク質に含まれるアミノ酸は20種類であることはわかっ
ていました。ですから、数学的には2個の塩基が1個のア
ミノ酸に対応するのだとすれば16種類のならび (順列) 
しかできませんので4種類足りず、3個では64種類できま
すので多すぎることになります。
この問題の解決は、後述しますように、最終的にはニ
レンバーグとレーダー (Philip Leder) の開発した巧妙な
解析法により、1960年代の半ばまでに決着をみること
になるのですが、その過程で重要な示唆を与えたのがア
メリカのベンザー (Seymour Benzer) がT4ファージを
用いて行なった、遺伝学的な解析としては究極の精度を
もつ歴史的な研究でした (これらの詳細については次回
に述べます) 。

DNA物語 (10)

DNA物語・異聞

第8回のDNA物語で、DNAの二重らせん構造発見の
陰で、若くして亡くなったフランクリンという女性研
究者のDNAの結晶のＸ線回折像が重要な役割を果た
したことを書きました。最近、この悲劇の女性研究者
を主人公とした物語が、51号写真 (Photograph 51) 
というタイトルの演劇としてニューヨークで公演され
たそうです (11月18日号のNature誌のニュース記
事) 。もとは、フランクリンがユダヤ人であり、かつ
女性であったために受けたいろいろな差別に対する反
発からなのでしょうが、彼女の態度は当時の仲間の研
究者にも誤解されたようです。



早いもので、この物語もすでに10回を超えました。こ
の間、物質としてのDNAの発見から遺伝現象の担い手と
してのDNAの役割、そして二重らせん構造の発見に至る
までのDNAの歴史を述べて参りましたが、皆様はこの
物語をどのように読んでいただいているでしょうか？よ
ろしければ、どんなことでも結構ですから、ご質問やご
意見などを “NL-admin at kazusa.or.jp” (atを@に変え
てお送り下さい) にお寄せいただければ幸いです。

さて、前回途中で終わっている遺伝暗号の解読の問題
を続けます。すでに、mRNAの塩基配列をタンパク質の
アミノ酸配列に変換する翻訳過程の解析は、無細胞タン
パク質合成系の確立と放射性同位元素で標識したアミノ
酸を利用して行われたということ、そして、ニーレン
バーグにより、UだけからなるポリUを人工的なmRNA
として用いると、アミノ酸のフェニルアラニン (Fと略し
ます) のつながった「タンパク質」ができるという発見
がなされたことを述べました。このことは、何個のUが
一個のFに対応するのかは別としても、「連続するUはF
の遺伝暗号である」ことを示しています。
この画期的な実験結果の報告に刺激されて、いくつか
の研究グループがいろいろな人工的なmRNAを合成し、
どの塩基の配列がどのアミノ酸に対応するのかという解
析を競いました。その結果、ポリAがリジンに、ポリC
がプロリンに対応すること、さらに例えばAとCの一定
割合の混合物のポリマーの場合は、その混合比に依存し
て、セリンやトレオニンが混ざって結合した「タンパク
質」が合成されることがわかり、遺伝暗号は次第に明ら
かになってきました。しかし、なぜかポリGに対応する
アミノ酸 (グリシンに対応するはずなのですが) は発見
されませんでした。
こうして遺伝暗号が少しずつ明らかになってくると、
一つのアミノ酸には何個の塩基が対応するのかを確定す
る必要があります。そこに登場するのが、アメリカのベ
ンザー (Seymour Benzer) がT4ファージを用いて行
なった研究でした。そこで、遺伝暗号の詳細な解析につ
いて述べる前に、やや横道にそれますが、このベンザー
の行なった研究内容について述べようと思います。
第6回の物語でT4ファージを取り上げましたが、T4
ファージは大腸菌に感染すると、多数の子ファージがで
きて大腸菌の細胞を内側から溶かします (これを「溶菌
する」と言います) 。したがって、大腸菌とT4ファージ
の混合物を寒天で固めた肉汁エキスなどを含む培地の上
に広げますと、ファージが次々と感染を繰り返して周囲

の大腸菌を溶菌する結果、寒天培地上に一面に生えた大
腸菌の細胞層の所々に、ファージの感染で穴の開いたよ
うに大腸菌の生えていないところ (これをプラークと呼
びます) ができます。ベンザーは、溶菌能をもたないT4
ファージの突然変異株を分離して解析したのです。
もしAという変異をもつT4ファージとBという変異を
もつT4ファージを大腸菌に同時に感染させた場合 (大腸
菌当りのファージの濃度を大きくするのです) に溶菌し
たとしますと、AとBは違った「遺伝単位」の突然変異
であると結論できます。溶菌の起る理由は、図１に示し
ますように、両者の間に「遺伝的相補」が起るためで
す。これに対し、もし同時に感染させてもプラークが生
じないとすると、両者は同じ遺伝単位に起った変異であ
ることが考えられ、このようにして決定された遺伝単位
がシストロンと名付けられました。この遺伝的相補を利

用することで、T4ファージの遺伝解析は短時間 (通常一
晩) で結果を得ることができます。その結果、T4ファー
ジの遺伝解析はスピードが速くかつ高精度なものとな
り、膨大な数の突然変異を解析して作製された「遺伝子
地図」は、ほとんど個々の塩基のレベルの精度をもつよ
うにになったのです (註)。
一方、この過程でベンザーが分離・解析したT4ファー
ジのrIIと名付けられた遺伝子の特殊な突然変異株を使っ
て、すでにこの物語に度々登場しているクリックらが、
塩基の挿入や欠失 (遺伝子に塩基を余分に加えたり、遺
伝子から塩基を除くような変異) が遺伝子の発現に与え
る影響を解析した結果、遺伝子の塩基の数の変化がタン
パク質のアミノ酸のならびに与える影響は、「3個の塩
基を一つの単位として生じている」ことを見いだしまし
た (註)。この発見によって、それまで統計的な可能性にと
どまっていた塩基とアミノ酸の対応関係に実験的な根拠
が与えられ、遺伝暗号の解析は次の段階へ進むことにな
ります。

註：詳細な説明は別紙をごらん下さい。
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訂正：前回の物語の最後にジンダー (Norton Zinder) と
書きましたが、これはベンザー (Seymour Benzer) の間
違いですので、訂正させていただきます。

図１：T4ファージの感染と遺伝的相補
T4ファージの二種類の突然変異株 (それぞれの変異株は単独
ではプラークを作れない) を大腸菌に同時に感染させると、
B変異株のもつ正常なA遺伝子、およびA変異株のもつ正常
なB遺伝子が働いて互いに他の失われた機能を相補する結
果、プラークを作ることができるようになります。



前回、ワトソンとクリックのDNAの二重らせんモデル
の提出後のもっとも重要な課題であり、多くの生物学者
の注目を集めた「遺伝暗号」に関連する問題として、少
し横道に逸れるのを承知の上で、ベンザーの行なったT4
ファージの実験を中心とした研究を紹介しました。その
折に強調しましたように、T4ファージは、第２回の物
語で紹介しましたメンデルのエンドウを用いた遺伝現象
に関する最初の報告以来、遺伝学の対象とされて用いら
れてきた数多くのモデル生物の中で、もっとも高い精度
で遺伝地図が作成された生物種です。T4ファージを使っ
た研究により、生物学は実質的に分子レベルでの生物学
の時代に入って行ったのだと言えます。
さて、こうして遺伝暗号の「解読」に際しては、どう
やら3個の塩基が一組になってそれぞれのアミノ酸に対
応し、タンパク質を合成する際のアミノ酸のならびを決
める役割を果たしているらしいということが推測される
ようになったのですが、それを決定づける画期的な研究
がニーレンバーグとレーダーによって行なわれました。
今回は遺伝暗号の解読がどのようになされたのかという
ことを述べます。
すでに、人工的なmRNAを使ってタンパク質を合成す
る実験系の概略について説明しましたが、そこで中心的
な役割を果たすのがリボソームと呼ばれる細胞の中にあ
る小さな構造体です。リボソームは1950年代に電子顕
微鏡が実用化されていろいろな生物試料が次々と調べら
れていく過程で、ルーマニア人でアメリカに帰化した研
究者であるパレード (George E. Palade) によって見い
出され報告された細胞内に見られる構造体であり、当初
は「パレード顆粒」と呼ばれていました。パレードはも
ともとタンパク質の分泌に注目していろいろな組織や細
胞を電子顕微鏡で調べており、その過程でリボソームと
いう顆粒状の構造体が分泌タンパク質の合成に関与して
いるらしいことを見いだしたのです。その後の研究でパ
レード顆粒はRNAとタンパク質の複合体であることがわ
かり、リボソームと名付けられました。
第10回の物語で説明しましたように、ニーレンバーグ
は試験管内の無細胞タンパク質合成系に人工的なmRNA
を加えるとどのようなアミノ酸の重合体が生じてくるか
を解析していましたので、それまでの研究を土台とし
て、どの遺伝暗号がどのアミノ酸に対応するかというこ
とを直接明らかにする方法を模索していました。この課
題に取り組んだのがレーダーで、彼の工夫により、それ
までの研究が大きく進展したのです。それまでに、リボ
ソームがmRNAを結合し、さらにそのmRNAのもつ遺伝
暗号に対応するアミノ酸をもった転移RNA (transfer 
RNA; tRNA) が結合すると、メンブレンフィルターと呼
ばれる孔の径の小さな多孔質のフィルターに保持されこ

とが見いだされていました。そこで、mRNAの極端な例
として、UUUなどの3塩基 (これをトリプレットと呼び
ます) を合成して用い、そのような結合が起こるかどう
かを調べたのです。その結果、UUUというトリプレット
は確かにアミノ酸のフェニルアラニンを結合したtRNA
とリボソーム上で結合し、メンブレンフィルターに保持
されることがわかりました。
この研究をさらに進めた結果、64種類のトリプレット
についてどれがどのアミノ酸に対応するかがわかり、そ
れが「遺伝暗号表」 (表１) としてまとめられました。
さらにその過程で、遺伝暗号の中にはどのアミノ酸にも
対応しないものがあるらしいこともわかり、いろいろな
研究者によって調べられた結果、それらは「終止暗号」
と名付けられた、翻訳の終了の暗号であることがわかり
ました。さらに後になって、翻訳を開始する「開始暗
号」も同定され、大腸菌での研究から翻訳の開始は特別
のtRNAによって行われることも明らかになりました。
こうして、長い間の遺伝暗号についての論争に終止符
が打たれました。なお、その後の研究で、地球上のすべ
ての生物は、一部が少し異なっているものの基本的に同
じ遺伝暗号をもっていることがわかり、すべての生物は
同一起源であることが確定したのです。
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表１：遺伝暗号表

上の表には64種のそれぞれの「遺伝暗号」に対応するアミ
ノ酸を一文字記号で表しています。アルファベット順に、
A=アラニン、C=システイン、D=アスパラギン酸、E=グル
タミン酸、H=ヒスチジン、I=イソロイシン、K=リジン、
L=ロイシン、M=メチオニン (開始暗号) 、N=アスパラギ
ン、P=プロリン、Q=グルタミン、R=アルギニン、S=セリ
ン、T=トレオニン、V=バリン、W=トリプトファン、Y=チ
ロシン。なお、３ヶ所の＊は「終止暗号」を表します。



一方、現時点で特定の個人の身体の状態を調べる方法
には、健康診断などでおなじみの血液検査があります。
このプロジェクトでは、わずか血液1滴の試料を用いて
多種類の検査を一度に安価に実施できるようにすること
を目指しており、そのためのプラスチック製の新しい検
査チップを創り出そうとしています。一口にプラスチッ
ク製の新しい検査チップの開発といっても、その実現の
ためには、微細なプラスチック成型技術、血液細胞など
の不要な吸着を抑えるための親水化処理技術、微量なタ
ンパク質を高感度で検出するための技術など、各種の最
先端技術の積み重ねが要求されます。そのために、千葉
県内外に立地されているたくさんの企業の方々や、早稲
田大学や千葉大学の研究者の方々の力を借りています。

このような産学官連携は、単に一つの検査チップを作
りだすという技術的な課題の達成のためだけでなく、研
究成果を実際に世の中に送りだすためにも必須です。こ
の枠組みの中で、私たちかずさDNA研究所の関係者
は、企業の方々や臨床医の方々を通じて多くの患者さん
や関連する人々がバイオ研究に求めているものを学んで
います。また、プロジェクトに参加している企業の方々

は、臨床医の方々から医療に必要とされる製品とは何か
を学びますし、さらに私たちからは、企業や臨床の現場
の方々に、先端ゲノム技術では何が可能かを提示してい
ます。

このようなグループ間の相互関連により、プロジェク
ト構成員の研究開発への動機が相乗的に高まりますが、
それを持続的に活性化するためには、積極的にプロジェ
クトを駆動する「橋渡し役」の存在が欠かせません。そ
こに、私たちかずさDNA研究所の関係者は、基礎研究
以外の分野での大きな存在価値を見出しています。この
プロジェクトを通じて、かずさDNA研究所が基礎研究と
実用化研究の橋渡しをするための高い研究開発能力と、
それを推進していく強い意思をもっていることを実証し
ていく決意です。

他のテーマも含めて、このプロジェクトのより詳細な
内容にご興味がありましたら、ぜひインターネットで以
下のサイトをご覧ください(http://www.kazusa.or.jp/
toshiarea/)。県内外の多くの皆様にこのプロジェクトに
ついて関心をもっていただければ幸いです。

前回までに、ワトソンとクリックによるDNAの二重
らせん構造の解明後、生物学の分野でもっとも重要な
課題であった「遺伝暗号の問題」として、メッセン
ジャーRNAの塩基配列がタンパク質のアミノ酸配列
へと翻訳される過程がどのようにして解明されてきた

かについての概略を述べました。しかし、第10回の
物語（2010年12月号）で触れましたように、遺伝暗
号の翻訳の過程にはもう一つの重要な役割を担う分子
があります。すなわち、メッセンジャーRNAの塩基
配列を読み取ってタンパク質のアミノ酸配列に翻訳す
る過程を仲立ちするという重要な役割を担っている転
移RNA（運搬RNAとも呼ばれ、tRNAと略称されま
す）がそれです。
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tRNAは「アミノ酸をタンパク質の合成の場に転移
させる役割」を担う分子という意味で名付けられた低
分子のRNA分子であり、その存在はクリックによっ
て予想されたものでした。tRNAはメッセンジャー
RNAの塩基配列の中に埋め込まれた遺伝暗号を正し
く認識し、それぞれの遺伝暗号に対応するアミノ酸を
運んで結合させるという役割を担っています。それで
は、この二つの機能はtRNAの構造の中のどの部分に
どのように存在しているのでしょうか？そのことを明
らかにするためになされたのがtRNAの構造解析（塩
基配列の決定と構造上の特徴の解析）です。その最初
の例が、1964年に発表されたアメリカの生化学者で
あるロバート・ホーリー（Robert W. Holley）と共
同研究者らによる、酵母から精製したアミノ酸のアラ
ニンを運ぶtRNAの塩基配列の決定です。

ホーリーらの論文はDNAやRNAの塩基のならびを
解明して発表した最初の学術論文です。ただし、決定
した配列の長さはわずか77塩基（現在の登録データ
では76塩基；右図を参照）でしかありませんでし
た。その後のDNAの塩基配列決定法の進歩により、
現在ではDNAやRNAの塩基配列の決定ははるかに容
易で高速ですが、当時ホーリーらの用いた方法では、
RNAを主として二種類のRNase（RNA分解酵素）と
呼ばれる酵素で分解した後、その分解産物をクロマト
グラフィーと呼ばれる方法で精製し、精製した分解産
物に含まれる塩基を個別に同定するという方法をくり
返すというものであり、膨大な時間と労力のかかる方
法だったのです。この方法の詳細な説明は省きます
が、ホーリーらが用いたRNaseの一つは、日本の生
化学者がタカジアスターゼという消化酵素から分離し
たRNase T1と名付けられた酵素でした。

このようにしてtRNAの塩基配列が解明された結
果、いくつかの驚くべきことがわかりました。すなわ
ち、(1) tRNAにはメッセンジャーRNAやリボソーム
RNAなど他のRNAには見いだされていなかった塩基
があること、(2) アミノ酸を結合する末端はCCAとい
う塩基配列になっており、一番末端のAにアミノ酸が
結合するようになっていること、(3) 遺伝暗号（コド
ン）と相補的になっている「アンチコドン」と名付け
られた配列があること、(4) 構造の平面図には「ク
ローバの葉」のように三個のループがあること、(5) 
tRNAには (1) であげた塩基以外にも、多くの「修飾
された塩基」（メチル基等の簡単な構造が結合したも
のから、かなり複雑な化合物が結合したもの）がある
こと、などです。たった一種類のtRNAの構造を解析
して得た結果から予想したこれらのtRNAの特徴は、
その後相次いで構造が解明されたいろいろな生物種に
由来するほとんどのtRNAの構造によく当てはまる特
徴であることがわかり、ホーリーらの推測の正しさが
証明されたのです。

上記のtRNAの構造的特徴のうち、第一の点につい
ては、ウラシルに類似する以下の3種類の塩基が同定
されました。すなわち、リボチミジン（通常チミンは
DNAに含まれる塩基であり、したがってデオキシリ
ボース糖と結合しますが、これはチミンがRNAのリ
ボース糖に結合したもの）、シュードウリジン（リ
ボース糖とウラシルの結合部位が異なるもの）および
ジヒドロウリジンの３種です【ウラシルがリボース糖
に結合したものをウリジンと呼びます】。最後のジヒ
ドロウリジンは、すべてのDNAおよびRNAの塩基と
糖の結合物のもつ260ナノメーター（1メートルの10
億分の一）付近の紫外線を吸収しません。1970年代
になってDNAの塩基配列決定法が確立した後、tRNA
の遺伝子の塩基配列を調べてみると、これら3種の塩
基は遺伝子レベルではすべてT（すなわちRNAでは
U）であることがわかっています。

以上tRNAの構造解析について、やや専門的に深入
りして説明いたしました。その理由は、こうして判明
したtRNAのもつ独特な修飾塩基が、メッセンジャー
RNAのもつ遺伝情報の翻訳にどのような役割を果た
しているのかが未だにはっきりとはわかっていないこ
とにあります。生物はなぜ遺伝情報の翻訳に際してこ
のような特殊な塩基を必要とするのでしょうか？謎は
まだ解かれてはいません。

図１：tRNAの二次（平面）構造
酵母のアラニンを運ぶtRNAの塩基配列から推測した二次元平
面上の構造（いわゆる「クローバーの葉」構造）。ホーリー
らは、分子内での安定な構造を考え、通常のA-UとG-Cの塩基
対合のほか、G-Uという塩基対合の存在も仮定しました。さ
らにtRNAは、通常のACGUの4種のRNA塩基のほか、ジヒド
ロウリジン（D）、リボチミジン（T）、シュードウリジン
（ψ）、イノシン（I）を含み、また多数の修飾された塩基を
もつことがわかりました。赤字の3塩基（IGC）がメッセン
ジャーRNA上のアラニンの遺伝暗号（GC・）に対応するアン
チコドンです（・はどの塩基でもよいことを示します）。



前回の物語でtRNAの構造と機能について述べまし
た。その過程で、なぜtRNAにはいろいろな構造変化を
もつ「修飾された塩基」があるかなど、まだ生物学的な
意義のわからないことがあるということにも触れまし
た。あまりに専門的になり過ぎるので詳細な説明は省き
ますが、tRNAに含まれる多数の修飾塩基の構造の解明
には、国立がんセンター研究所の西村博士らが大きな貢
献をされています。ところでそのこととは別に、tRNA
について触れなければならない生物学史上で極めて重要
なもう一つの側面があります。それはインドからアメリ
カに帰化した生化学者であるコラーナ（H. Gobind 
Khorana）らによるtRNA遺伝子の全人工合成です。

現在の若い研究者はさほど重きを置いていないように
思いますが、Journal of Molecular Biology（JMB）と
いう学術雑誌は、かつては次々と重要な論文を掲載した
ことで有名な雑誌であり、JMBに掲載された論文のもつ
インパクトは非常に大きなものでした。ただしその当時
は、現在のように、学術雑誌が当該分野の研究者に与え
る影響力を示す指標としてのIF（impact factor；影響力
指数）というものはありませんでしたので、残念ながら
現在の状況と比較することはできません。いずれにせ
よ、そのように大きな影響力をもつ雑誌であるJMBの
丸々一冊（1972年12月28日号）に、コラーナらの
tRNA遺伝子の全化学合成の詳細を報ずる、13編の論文
（総ページ数283ページ）が一挙に掲載されたのです。
その標題は「出芽酵母のアラニンtRNA遺伝子の全合
成」というものでした（ただし、この論文で「遺伝子」
と呼んでいるのは、tRNAというRNA分子の塩基配列を
DNAの塩基配列にしたものというだけの意味であり、
発現に必要な塩基配列を含む遺伝学的な意味での遺伝子
という意味ではありません）。前回の物語で詳細を述べ
ましたように、ホーリーらが酵母のアラニンtRNAの塩

基配列を直接解析した結果、このtRNAにはジヒドロウ
リジンやリボチミジンといった多数の修飾塩基が存在し
ていることがわかりましたが、コラーナらが合成したの
は、いわばそれらの塩基の修飾が行われる前の段階の
tRNAの塩基配列に対応するDNA（遺伝子）であり、そ
の時点ではホーリーらにより全長は77塩基であると報告
されていましたので、77塩基の長さをもつ二重らせんの
DNAでした。

現在では、DNAの化学合成はコンピュータープログラ
ムによって自動化された「DNA合成機」を使えば誰にで
も容易にできますが、当時はもちろんすべての過程が経
験を積んだ化学者の手作業に依っていました。DNAを
構成する塩基には、化学的な反応性に富んだアミノ基や
水酸基などの「官能基」が多く含まれていますので、コ
ラーナらは、それらの官能基を一時的に保護して部分部
分の短いDNAを合成しては繋ぎ合せていくという作業
を重ねて、最終的なアラニンtRNA分子の全長に対応す
るDNAを作り上げたのです。そして、このそれぞれの短
いDNA断片の合成過程の詳細を記述したのが上記の
JMBの13編の論文です。そのうち、最初と最後の論文は
合成計画と合成過程のまとめですので、実際の合成過程
の記述は残りの11編の論文になります。このようにし
て、生物学史上初めて、ひとつの小さな、しかし生物学
的に意味をもつDNA分子（遺伝子）が全くの手作業で
化学的に人工合成されたのです。

現在でも、DNAの塩基配列を決定したり、細胞中の特
定の遺伝子の働きを調べたりするためには、塩基配列の
わかったDNAを化学的に合成することが必要不可欠で
す。上述したコラーナらの研究は、そのように重要な意
義をもつDNAの化学合成を初めて成し遂げたものです。
昨年5月にベンターらによって報告されたヘモフィル
ス・インフルエンザ菌の全ゲノムDNA（約180万塩基）
の人工合成は、いわば上述したコラーナらの研究の延長
上にあるものであり、その質的な差は、30年間の分子生
物学のめざましい進歩を物語るものだと言えます。
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＊ ショウユコウジカビのゲノム (2011年第2号のDNA Research誌で発表)

ニュースレター38号 (2011年2月号) で紅麹菌 (Monascus pilosu) とニホンコウジカビ (Aspergillus oryzae) 
のゲノム解析について紹介しました。ショウユコウジカビ (Aspergillus sojae) は醤油やみその製造に欠かせない
麹カビの一種であり、ニホンコウジカビの近縁種ですが、ニホンコウジカビに比べてタンパク質を分解してア
ミノ酸やペプチド（タンパク質の部分的な分解産物）を作り出す能力が高いとされています。今回、キッコー
マン（株）などの研究グループは、ゲノムの95％以上に当る約3,900万塩基の「概要配列」（最終的なゲノム塩
基配列の一段階前のもの）を新型DNAシーケンサーを用いて決定しました。今後、得られたデータをニホンコ
ウジカビなどと比較して醤油や味噌などの発酵食品の製造上有用な酵素についてより詳細な情報を得ることに
より、これらの発酵食品の品質や製造効率を向上することができるようになることが期待されます。
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2010年11月号に掲載した第８回のDNA物語で、フラ
ンスのパスツール研究所のジャコブ（François Jacob）
とモノー（Jacques Lucien Monod）らが、大腸菌のβ
ガラクトシダーゼという乳糖を分解する酵素の遺伝子の
働きを研究中に、遺伝子（DNA）からタンパク質がで
きる際には、Xという未同定の物質が関与しているとい
う考えに至り、そのXが、ちょうどその頃ヴォルキンと
アストラカンの見いだした「DNAに似たRNA」ではな

いかということから、メッセンジャーRNAと名付けら
れたという経緯を述べました。今回は、時系列的に少し
遡りますが、ジャコブとモノーらの研究者がどのように
してそのような考えに至ったのかということを説明しま
す。そのために、当時彼らが行なった研究で、遺伝学・
分子生物学の発展の歴史の中で非常に重要な位置を占め
る「βガラクトシダーゼ遺伝子の発現とその制御機構」
についての研究の概要を述べます。

ジャコブとモノーらは、当時「適応酵素」と呼ばれて
いたβガラクトシダーゼがどのように作られるのかに着
目しました。この酵素がどうして適応酵素と呼ばれてい
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＊ イヌカタヒバ（シダ植物）のゲノム (2011年のScience誌で発表)

一般にワラビやゼンマイなどのシダ植物は花を付けないので「隠花植物」と呼ばれます。シダ植物では、われ
われが目にする通常の葉や、種類によっては独立した胞子葉に胞子ができ、胞子が発芽して「前葉体」となり、
そこに造卵器（雌性）と造精器（雄性）ができて有性生殖が行われます。シダ植物は花を咲かせる植物（顕花植
物）よりも進化的に起源が古いと考えられており、植物の進化を理解する上で興味が持たれてきました。今回、
シダ植物の中でも特に起源が古いとされる、ヒカゲノカズラ類のイワヒバ科に属するイヌカタヒバ（イヌとは似
て非なるものの意；Selaginella moellendorffii）の全ゲノムが解析・公
表されました。顕花植物以外の維管束植物（根で吸収された水分や養
分、および光合成で作られたデンプンなどの輸送通路となる「導管」
や「篩管」をもつ植物）では初めての例です。解析の結果、維管束を
持たないヒメツリガネゴケ（コケ類）に比べて516遺伝子が新たに増
え、逆に89遺伝子が失われていることがわかりました。一方、イヌ
カタヒバと顕花植物を比較すると、後者で増えた遺伝子は1,350、失
われた遺伝子は442であることがわかり、遺伝子の数から言えばイヌ
カタヒバは進化的にコケ類により近い植物であることがわかりまし
た。さらに、イヌカタヒバにおいては遺伝子の発現の制御などが顕花
植物とは異なっていることが見いだされており、今後の詳細な解析に
興味が持たれます。

＊ ナツメヤシ（ヤシ科の植物）のゲノム (2011年のNature Biotechnology誌で発表)

ナツメヤシは5,000年以上前から、中東から北アフリカ地域で栽培されているもっとも経済的に木材を得られ
る植物であり、同時に乾燥地帯の酸性土壌の改善に適した植物であると言われています。7,000-8,000年前のエ
ジプトのファラオの墓からナツメヤシの種が見つかっていることから、ナツメヤシは古くからエジプトの人々の
栄養源としても重要な役割を果たしていたことが推測されています。ただし、生育に年数がかかる（5-8年）こ
とと、雌雄異株であって、幼木の性を判別することが困難なために栽培が煩雑になり、育種が容易でないことが
欠点としてあげられます。今回、カタールの研究チームがアメリカ、フランス、アルゼンチンの研究者らととも
に、雌のナツメヤシのゲノム解析を行ない、全ゲノムの約60パーセントで全遺伝子の約90パーセントを含む領域
の塩基配列を決定して発表しました。その上でこれらの研究者らは、雌雄の株を含む他の8種類の栽培種や戻し
交配した株の塩基配列を決定して相互に比較し、ナツメヤシの性決定に関連するゲノム領域を突き止め、染色体
の観察によって報告されていた、ナツメヤシの性決定がヒトと同じXY型（雄がXY、雌がXXで性が決まる）であ
ることを確認しています。さらに、各栽培種間の差異の検定に用いることのできる配列も同定しています。今
後、このゲノム解析の結果がナツメヤシの育種にどのように活かされていくのかわかりませんが、ヤシ科の植物
には、アブラヤシやココヤシ等の重要な植物が含まれていますので、新しい育種の方法の確立が望まれます。
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たかと言いますと、大腸菌は培地に乳糖がなければβガ
ラクトシダーゼを作りませんが、培地に乳糖を与えると
直ちにβガラクトシダーゼを作って乳糖を分解して摂取
することがわかったためです。つまり、見かけ上、βガ
ラクトシダーゼは乳糖があるかないかという状況に適応
して作られる酵素のように思われたのです。そこで ジャ
コブとモノーらは、大腸菌がどのようにして状況に適応
するのかということを解明しようと試みました。そのた
めに彼らのとった戦略は、大腸菌のいろいろな突然変異
株を分離し、それらを遺伝学的・生化学的に詳細に解明
するというものでした。つまり彼らは、多数の「ペトリ
皿」【コッホの弟子であったドイツ人のペトリ（Julius 
Richard Petri）が考案したとされる直径10センチほど
の蓋付きの円形のガラス容器。通常シャーレとも呼ば
れ、培地を寒天で固めて使用するために用います】を使
用し、いろいろな糖の誘導体、および、与えた糖が分解
されれば色の変わる色素を加えた培地（図1に例を示し
ます）を使うことによってこの問題に挑戦したのです。
そして、分離した膨大な数の突然変異株とそれらのかけ
合わせによる遺伝学的解析結果から彼らは、「遺伝子の
中には他の遺伝子の発現を制御する遺伝子がある」とい
う驚くべき結論を導いたのです。

ジャコブとモノーらの行なった各種の実験から得られ
た結論であるラクトースオペロン（オペロンとは、特定
の働きに関連した一つ以上の遺伝子をもち、遺伝子の発
現を調節する仕組みを含んだ機能の単位）の構造とその
働きの概略を示しますと図2のようになります。この図
は、培地中に乳糖のある時とない時で何が異なるのかと
いうことに焦点を当てて説明を簡略化したものであり、
そのもっとも重要な点は、リプレッサー遺伝子という他
の遺伝子を制御する遺伝子の存在を予測したことです。
後年、実際にリプレッサータンパク質が単離され、この
考えの正しかったことが実験的に証明されました。最初

にジャコブ・モノーらが考えたラクトースオペロンの説
明図はほぼ図2に示したものと同じでしたが、その後、
グルコース（ブドウ糖）が存在すると、たとえ乳糖を加
えてもβガラクトシダーゼは作られないことがわかり、
実際にはこの図に示したよりもさらに複雑な系であるこ
とがわかりました。

このようにしてその働きが解明されたラクトースオペ
ロン（ジャコブとモノーらは1965年にノーベル医学生
理学賞を受賞）ですが、その後の研究から、このオペロ
ンの働きを利用した応用例が多数生れました。特に、
DNAの人工的な繋ぎ換えができるようになると、lacZ遺
伝子を他の遺伝子の発現調節領域に結合させ、その遺伝
子の発現量を簡単かつ定量的に測定できるβガラクトシ
ダーゼの活性に置き換えて測定することや、βガラクト
シダーゼで切断されると水に不溶性の化合物を遊離して
青色を呈するX-galという特殊な糖の化合物を利用し、
特定の遺伝子の発現領域に結合させたlacZ遺伝子が生体
内のどの部位で発現するかを、X-galから遊離する化合
物の青色を目印として観察するなどという応用例は、い
ろいろな生物の遺伝子の作用を調べる上で極めて有効な
方法だったのです。

図2：大腸菌のラクトースオペロン（簡略化したもの）
図は、大腸菌の乳糖分解酵素であるβガラクトシダーゼについ
て行われた一連の遺伝学的な実験の結果得られたものをまと
めたものです。βガラクトシダーゼを作る遺伝子（lacZ）には
オペレーター（作用子）と呼ばれる領域があり、培地中に乳
糖のない時（Aの場合）は、ここにlacIと名付けられた遺伝
子から作られるリプレッサーと呼ばれるタンパク質が結合す
る結果、lacZ遺伝子の転写が起こりません。しかし、培地に乳
糖を加えると（Bの場合）、乳糖からできる化合物がリプレッ
サーに結合して不活化し、その結果lacZ遺伝子の転写が起こ
り、βガラクトシダーゼが作られるのです。

図１：大腸菌の乳糖を利用できる株とできない株
培地にエオシンとメチレンブルーという二つの色素を加え、
乳糖のみを糖として培養する（EMB-乳糖培地）と、野生型
の大腸菌は乳糖を分解できますので、金属光沢をもった青黒
いコロニーを生じます（左）。しかし、突然変異によって乳
糖を分解できなくなりますと、コロニーは無色透明になりま
す（右）。ジャコブ・モノーらはこのようにして分離同定し
た多数の突然変異株を用いてさまざまなかけ合わせを行な
い、その結果を解析したのです。



前回、大腸菌のラクトースオペロンについて少し専門
的なことを含めて紹介し、ジャコブとモノーらの精力的
な研究により、遺伝学の歴史上初めて、「遺伝子の発現
の制御」という概念が生れたことを述べました。ところ
で、ちょうどその頃、同じ大腸菌を対象として発見され
た「制限」という奇妙な現象の追求から、生物学を根底
から変えるに至った新しい技術が生れました。今回はそ
の制限という現象と、そこから生れた「組換えDNA技
術」について述べます。

第７回のDNA物語（2010年9月）で、 バクテリオ
ファージ（あるいは単にファージ）と呼ばれる大腸菌に
感染するウィルスについて、さらに、第11回のDNA物
語（2011年1月）とその別紙でファージが感染してでき
るプラークについて説明しました。その際に触れました
ように、ファージを用いた実験は一晩で結果がわかるこ
とから、多くの研究者がファージを用いた実験を行ない
ました。その過程で、これから述べる「制限」という現
象が発見されたのです。それでは、制限とはどういう現
象であり、どうしてそう呼ばれたのでしょうか？

1950年代のはじめに、アメリカのいくつかの研究グ
ループが「バクテリオファージには、宿主に依存した一
過性の変異が生ずることがある」ということを発見して
報告しました。それらの報告によれば、大腸菌に感染す
るファージの「感染力」は大腸菌の株に依存し、ある株
（Ｘ株）で生育したファージをもう一度同じＸ株に感染
させた場合にはすべてのファージがプラークを作ります
が、そのファージを別のＹ株に感染させると感染力（プ
ラークを作る能力）が一万分の一以下に低下するという
ものです。ただし、奇妙なことは、一度Ｙ株でプラーク
を作ったファージはＹ株で100％プラークを作ります
が、今度はＸ株への感染力が一万分の一以下に低下して
しまうというのです。この現象から、「一つの株で生育
したファージは、その株で独特な修飾を受けるため、そ
の株では生育できるが、別の株での生育は制限される」
と説明されました。ただし、この現象は、当時ファージ
を研究対象としていた一部の研究者に知られていたのみ
であり、広く一般には注目されませんでした。

その後、1950年代の末になってこの現象に再び注目し
たのが、ジュネーブ大学のアーバー（Werner Arber）
でした。彼は大腸菌のBおよびB/rという株にλ（ラム
ダ）ファージを感染させるという実験を行っている過程
で、上述した宿主依存性の修飾と制限という問題に直面
したのです。アーバーの優れた点は、この現象を単に説
明するだけでなく、この現象の背後に隠された仕組みを
解明しようと挑戦したことです。アーバーの述懐によれ
ば、ジュネーブ大学で彼に課せられた任務の一つに生物

に対する放射線の影響の調査があり、そのために大腸菌
にλファージを感染させた後に放射線を当ててλファー
ジのDNAがどうなるかという実験を行いました。そし
て、λファージのDNAが放射線によって切断されて断片
になることを見いだしたのですが、それと平行して行
なった実験で、λファージを制限する宿主内でも同じよ
うにλファージのDNAが断片になることを見いだした
のです。アーバーは、放射線と制限という、一見何の共
通性ももたないように見える二つの事象の間の共通性は
何かということを考え、「大腸菌の宿主間を移動する
ファージのDNAは宿主固有の修飾を受けるため、その
宿主では分解されないが、修飾の仕方の異なる新しい宿
主では分解される。これが制限という現象である。」と
考えるに至ったのです。こうして、制限という現象は大
腸菌の株に特異的な「制限酵素」と名付けられたDNA
分解酵素によるDNAの分解であることが推測されるに
至り、その後実際に制限酵素が分離されて確かめられま
した。序でですが、修飾は同じ配列を認識する別の酵素
によって行われることもわかりました。

実際にはいろいろな事象がからんでもっと複雑だった
のですが、これらを踏まえて1970年代には、制限酵素
と制限酵素によって生じたDNA断片を結合することので
きるリガーゼを用いれば、二つの異なる生物のDNA分
子を繋ぎ合せる（すなわち、人工的に組換えを起こす）
ことができることが実験的に確かめられ、ここに「組換
えDNA技術」が確立されたのです。そして、この技術を
応用し、大腸菌の細胞内で自律的に増殖することのでき
るプラスミドやファージを使うことにより、別の生物の
遺伝子を大腸菌の中で増やすという「クローニング」の
技術が生まれたのです。
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図１：制限酵素によるDNAの切断
本文に述べたような過程でその存在が推測され、実際に生化
学的に分離された制限酵素がどのようにDNAを切断するの
かを代表的な二つの制限酵素で示しました。これらの酵素
は、互いに相補的な二本鎖の6塩基の「回文構造」を認識し
て、DNAを↑↓の位置で切断します。これらの酵素による
切断によって生じた断片の末端は片側の4塩基が突出してお
り、したがって、同じ酵素で切断された別の断片の末端と相
補的な4塩基の「親和性」をもちます。したがって、もしこ
の親和性をもったDNA末端を再結合させることができれ
ば、人工的なDNAの「組換え体」を作ることができます。
詳細は省きますが、その再結合を行なう能力を持つものとし
て見いだされたのがリガーゼという結合酵素です。
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前回のDNA物語で、大腸菌のファージと宿主の関連を
解析する過程で発見された「制限」という現象の解析か
ら、異なる生物に由来するDNA分子を人工的に切断し
て再結合させるという「組換えDNA技術」が誕生した
ことを述べました。今回は、こうして確立された組換え
DNA技術の応用から生れた「遺伝子クローニング」に
ついて述べ、さらにそれに密接に関連するDNAの塩基
配列を決定する方法について述べます。

前回代表的な制限酵素としてEcoRIとBamHIの二つの
例をあげ、これらの二つの酵素がDNAの塩基配列中にあ
る6塩基の「回文配列」（塩基の回文配列は、塩基配列
がまったくランダムだとしますと4,096塩基に一回起こ
ります）を認識して左右対照的に切断することを説明し
ました。その折に簡単に触れましたように、これらの酵

素によって切断された断片の末端の塩基配列はすべて同
じであり、突出した4塩基の一本鎖の配列（EcoRIでは
AATT、BamHIではGATC）をもっています。この切断
片の突出した部分は互いに相補的で親和性をもっていま
すので、同じ酵素で切断した断片を混合することで断片
同士を「繋ぎ合せること」が可能になります。したがっ
て、もし大腸菌の細胞内で自律増殖する（大腸菌の
DNAとは独立に増える）能力をもつファージやプラスミ
ドなどのDNAを同じ酵素で切断して加えますと、ファー
ジやプラスミドなどに目的とするDNA断片が結合され
たものができることになります（図1をご覧下さい）。

ところで、一般に有性生殖を経ないで生じた細胞集団
はクローンと呼ばれます。例えば、植物の接ぎ木や挿し
木によって得られる個体はすべて同じクローンです。ク
ローンの特徴は、もとの個体のDNAと同じ塩基配列の
DNAをもっていることです。その後このクローンの意味
が拡張されて、「塩基配列の変更を起こすことなく自律
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＊ 多数の昆虫のゲノムを解析するプロジェクト (2011年6月17日号のBBC: Science & Environment)

ハエや蚊等の昆虫は節足動物と呼ばれ、この地球上でもっとも栄えている分類群であり、およそあらゆる場所
に生息しています。また、昆虫の中にはいろいろな病気を媒介するものがあることは今更言うまでもありませ
ん。そのような昆虫のうち、DNA物語でも紹介しましたハエの仲間であるキイロショウジョウバエは、古くか
ら遺伝学や分子生物学の幅広い分野で重要な実験生物として研究の対象とされてきたこともあり、真核の多細胞
生物の中では線虫に次いでもっとも早くゲノム解析が行なわれ、2000年に解析結果が発表されました。以来、
これまでに数種類の昆虫のゲノム解析が進められ、結果が公表されています。今回、昆虫などによって媒介され
る病気の撲滅を目指す「5000種の昆虫ならびに他の節足動物のゲノム解析の推進」と名付けられたプロジェク
トが発足し、世界中で5年間に毎年500億ドルの資金を費やしてゲノム解析を推進していこうということになった
そうです。このプロジェクトは、DNAシーケンサーの進歩によってゲノム解析がより低価格になったことを踏ま
えて、なぜある種の昆虫は病気を媒介するのにその近縁種は媒介しないのかということをゲノム比較によって明
らかにし、さらに、例えばマラリアを媒介する蚊に寄生するカビと宿主である蚊の免疫機構との関連をゲノム
データに基づいて研究することでよりよい「生物殺虫薬」を製造する方法を確立すること、一般に害虫と近縁の
益虫との差異を明らかにすることによってより有効な殺虫薬を作ることなどを目指すということです。

＊ ジャガイモのゲノム解析 (2011年7月14日号のNature誌に掲載)

ニュースレター第42号（2011年6月）の「最近の研究成果」の項で、ナス科のモデル植物としてのトマトにつ
いてゲノム解析を含めて最新の研究状況について述べ、その中でジャガイモについても簡単に触れました。ジャ
ガイモはトマト、トウガラシ、タバコと並んで南米原産のナス科を代表する世界的に重要な作物であり、中世の
大航海時代以降のヨーロッパの食糧事情を大幅に変えた作物だと言われています。2009年のFAOの統計によれ
ば、全世界で3.3億トンのジャガイモが生産されて消費されているということです（日本の生産量はわずか275
万トンで世界の0.85%）。今回、中国、オランダ、アメリカ合衆国など13カ国の約30の研究機関の研究者らに
より、8億4,400万塩基（イネの倍の大きさ）と推定されるジャガイモのゲノムの85%強のゲノムデータが解析さ
れ、公表されました。その結果によれば、3万9,000個あまりのタンパク質を作る遺伝子が同定され、またジャ
ガイモのゲノムは過去少なくとも二回の倍化（ゲノム全体が二倍になること）が起こったことが推測されるとい
うことです。さらに、ジャガイモではこれまでに行われてきた近親交配による機能低下が予想されるということ
で、今後の品種改良にゲノム解析結果をどのように活用できるかが問われることになりそうです。

どんなゲノム こんなゲノム

mikifutaba
長方形

mikifutaba
線

mikifutaba
長方形
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増殖させたDNA集団」もクローンと呼ばれるようにな
り、それにしたがって、ファージやプラスミドなどに目
的とするDNA断片を結合させて増殖させ、均一なDNA
集団を得ることを「クローン化する」（クローニング）
と呼ばれるようになったのです。そして、クローニング
の技術を用いることにより、いろいろな生物の遺伝子を
含むDNA断片を大腸菌や酵母などの微生物で増やすこ
とが可能になり、それによって、研究対象とする遺伝子
から作られるタンパク質を大量に得ることも可能になっ
たのです（ただし、そこにはいくつかの付随する問題が
あるのですが、専門的になり過ぎますので割愛させてい
ただきます）。

こうして、制限酵素をハサミのように用いてDNAを切
断し、リガーゼと呼ばれる結合酵素をノリのように用い
て再結合させて用いることにより、自然界では起こるこ
とのない人為的なDNAの組換えを起こすことができる
ようになりました。これが遺伝子クローニングの方法で
す。それまでは遺伝子の機能を知るための方法としては
突然変異株を遺伝学的に解析するしかなかったのです
が、この方法によって対象とする遺伝子をクローン化す
れば、その遺伝子の作るタンパク質の生化学的な性質や
働きを直接調べることができるようになりました。その
後遺伝子クローニングの方法はいろいろな方面での研究
に応用され、やがてこれまでは非常に困難であった病気
の治療にも用いられるようになりました。たとえば、成
長ホルモンの不足によって引き起こされる病気の患者さ
んを治療するために、成長ホルモンの遺伝子をクローン

化すれば、成長ホルモンを大量に作らせることができま
すので、得られたホルモンを抽出して純化した後に患者
に投与するのです。成長ホルモン以外にも、遺伝子を微
生物にクローン化することで安価でかつ大量に得られる
ようになったタンパク質製剤はたくさんあります。

一方、このようにして遺伝子のクローニングの方法が
確立したのとほぼ同じ時期に、DNAの塩基配列（G, A, 
T, C の4種の塩基のならび）を解読する二つの方法が編
み出されました。一つは化学的な分解による方法で、他
は酵素を用いた合成による方法です。どちらの方法も、
部分的な分解反応または合成反応の過程を工夫すること
で得られる、末端に既知の塩基（G, A, T, C のどれか）
をもつ断片を、電気泳動という方法で長さの順に並べる
ことによって塩基配列を解読するのです（図2をご覧下
さい）。後者の方法（発明者の名を冠して「サンガー
法」と呼ばれます）では、用いる酵素の改良や塩基の検
出方法などの改良が重ねられ、1990年代になって、
DNAシーケンサーという機器として自動化され、上述
したDNA断片のクローニングの方法と相まって、生物の
ゲノムDNAのすべての塩基配列を解析するという「ゲノ
ム解析」の実現に至りました。こうして生物学は、生物
の生命活動を支える根幹の情報であるゲノムDNAの塩基
配列を基盤とした新しい時代に入り、ゲノム情報学とい
う、コンピューターを駆使してゲノムDNAの塩基配列の
もつ意味を解析する分野も登場してきました。

図2：サンガー法によりDNAの塩基のならびを決める方法
DNAは4種類の塩基のならんだ長い二本のらせん状の分子
が、互いにG-CおよびA-Tの相補的な対合で支えられていま
す。DNAの複製（コピー）に当たってDNA合成酵素は、一
方のらせん（鋳型と呼ばれ、図の最上段に示します）の塩基
配列を、G-CおよびA-Tの相補性にしたがい、プライマーと
呼ばれる部分（図の左端の赤い部分）からコピーして伸長し
ていきます。そこで、このコピー反応の際に、通常のGに加
えて、Gと構造的に類似したG*を少量混ぜるのです。G*が一
旦取り込まれますとコピー反応はそこでストップするように
なっています。したがって、G*を混ぜたコピー反応の生成物
は、図に示しますように、末端にG*をもち長さの異なる
DNAの混合物になります。同じような反応を、A*, C*, T*で
行ないます。全体の反応生成物のそれぞれは、他に比べて必
ず1塩基だけ長さが異なっていますから、それらを電気泳動
によって長さの順にふるい分けするのです。G*, A*, C*, T*
にはそれぞれ異なる蛍光を発する色素が付けてありますの
で、DNAシーケンサー内を通過していくDNA断片の蛍光を
検出することにより、G, A, C. Tのならびが判別できること
になります。

図１：制限酵素を用いたDNAクローンの作成
DNAを切断する制限酵素はしばしばハサミにたとえられま
す。前回説明しましたように、このハサミで切断したDNA
は切り口が同じ形のギザギザをしています。そのことを利用
して、ある生物の遺伝子を含む断片を環状のプラスミドに埋
め込む様子を模式的に示しました。もとのプラスミドには目
印となる遺伝子（▲）があります。まずこのプラスミドを制
限酵素で切断し、次に、目的とする遺伝子（　　 ）をもった生
物のDNAを同じ制限酵素で切断して混合し、リガーゼとい
う「のり」役割をする酵素で結合し、もとのプラスミドに
あった目印の▲はもたず、代わりに      をもつものを選択す
るのです。

mikifutaba
長方形
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これまでの17回にわたるDNA物語を通じて、19世紀
の半ば過ぎにスイスのミーシャーが最初に膿のついた包
帯から取り出して発見したDNAが、その後百年以上に
もわたる長い間、多数の研究者によってどのように研究
されてきたのか、そしてDNAの構造や働きがどのような
研究から明らかにされてきたのかということを述べて参
りました。この間、DNAに関する重要な研究でありな
がら触れることのできなかった研究があります。そこで
この物語を終了するに当って、そのうちのもっとも重要
な例を紹介したいと思います。

皆様はトランスポゾン（transposon）という語をご存
知でしょうか？トランスポゾンは転移因子と訳され、自
分自身でゲノムのある場所から別の場所に移ることので
きる因子のことであり、顕微鏡による分裂期の染色体の
観察から知られるようになった転移（transposition；特
定の遺伝子を含む染色体の一部が他の染色体に移動する
こと）という現象に似ていることからこのように名付け
られたものです。

1940年代に、アメリカの女性研究者で、トウモロコシ
の実に生ずる斑入りの現象（写真をご覧下さい）を研究
していたマクリントック（Barbara McClintock）は、
斑入り現象の詳細な解析から、この現象は二つの因子の
相互作用によってもたらされることを見いだし、それら
の因子をDs（Dissociator）およびAc（Associator）と
名付けました。そして、斑入りが生ずるのはAcという因
子によって転移を促されたDsが第９染色体からゲノム内
の別の部位に転移し、その際それまでDsによって発現が
抑制されていた色素（アントシアニン）を作る遺伝子の
抑制が解除され、色素が作られるようになるからである
と説明しました。それでどうして斑入りになるのかにつ
いては、Dsの転移はランダムに起こり、転移が起こらな
い細胞では色素が作られないので、結果的にそれぞれの
種子の表面に転移を起こした細胞（アントシアニンの赤
紫色がつく）と起こしていない細胞（無色）がランダム
に分布するためであると説明したのです。最近のトウモ
ロコシでは赤紫の色のついたものは見かけませんが、日
本でもかつては色のついたトウモロコシが広く栽培され
ていましたので、記憶しておられる方もおおいのではな
いでしょうか。トウモロコシの実の色の背後にはこのよ
うなことが隠されていたのです。

しかし、この「遺伝子が動く」というマクリントック
の考えは素直に多くの人に受け容れられた訳ではありま
せん。彼女の研究を理解し支持した人もいる反面、彼女
の研究を理解せず、次々とより複雑な現象を説明しよう
という彼女の試みに懐疑的な人も多く、そのため彼女
は、1953年以降は論文発表を一切しないと決意したと

いうことです。

このような困難な事情が改善され、動く遺伝子、すな
わちトランスポゾンという概念が広く受け容れられる
きっかけになったのは、1970年代半ばになって、大腸
菌をはじめとするバクテリアにもトランスポゾンがある
ことが相次いで見いだされ、それによってトランスポゾ
ンの転移する仕組みが明らかになったためです。そし
て、トランスポゾンの解析から、トランスポゾンには抗
生物質などの薬剤に耐性の遺伝子（薬剤を細胞外へ排除
したり、薬剤を不活化したりする酵素をつくる遺伝子）
を持っているもののあることがわかり、さらにトランス
ポゾンが挿入されることで働いている遺伝子の不活化が
起こること等が次々に明らかになってきました。

その後、このようなトランスポゾンの性質を利用する
ことで、いろいろな生物でそれまで困難だった遺伝学的
な解析ができるようになりましたし、さらに、トランス
ポゾンを目印として追跡することにより、生物の進化・
系統関係が明らかにされるようになっています。一人の
女性科学者の主張が20年以上たってようやく認められ、
そこから新しい分野が花開いたのです。

一年半にわたってDNA物語を書いて参りましたが、今回で
最終回にしたいと思います。当初は10回くらいの連載にしよ
うと漠然と考えておりましたが、いろいろなことを収録しよう
としたため大分長くなってしまいました。物語をまとめるに
当ってはできるだけ平易な表現で書くように努めてきたつもり
ですが、それでもわかりにくい部分が多々あったのではないか
と危惧しております。長い間ご愛読下さいましてどうもありが
とうございました。（かずさDNA研究所・参与　磯野克己）

写真：トウモロコシの種子に見られる斑入り
写真はアメリカのWikipediaのページに掲載されていたのを
コピーしたもので、左上のものではAcがないためにDsが転
移することがなく、結果として全く色素をもたない種子がで
きます。右上と中央の二つではAcによってDsの転移が起こ
り、色素を持った細胞がランダムに分布する結果、色素をも
つ細胞のパターンができます。最下段の左のものでは2個の
Acが、右のものでは3個のAcが働く結果、上のものとは異
なったパターンになります。

DNA物語 (18) - 最終回

mikifutaba
長方形



読者の多くの方は、「シス・トランス テスト」
とか「シストロン」と言われても何かおまじないの
ように思われるかも知れませんが、これはベン
ザーによって非常に高い精度で行なわれたT4
ファージ（以下、T4と略記します）を用いた遺伝
解析で得られた方法とそこから導かれた結論なの
です。DNA物語の本文中に、T4を用いた解析で
は、二種類の突然変異株を「同時感染」させた場
合に起こる「遺伝的相補」を利用することができ
るので遺伝解析のスピードが速く、高い精度にな
ると述べました。最初にこのことについて少し詳
しく述べます。

大腸菌の培養液（通常は肉エキスや酵母エキスに
ナトリウム、カリウム、リン酸などの無機塩を加
えた液体培地を用います）にT4を混合するとしま
す。この時、大腸菌の濃度が1ミリリットル（1 
ml；別の表現では 1 cc）当り109 個（10億個）で
あるとします。もし、希釈後のT4の濃度が1ml当
り数百個であり、その10分の1（0.1 ml）を大腸菌

と混合したとしますと、図１に示すように寒天平
板当り数十個のプラークが観察されます。

混合するT4の濃度が大腸菌の濃度と同じ場合に
は、一個の大腸菌の細胞に感染するT4の平均の個
数（これを「感染多重度」と呼びます）は１とな
ります。この条件下で、T4に感染していない大腸
菌の割合とか、2個以上のT4が感染した大腸菌の割
合は、ほぼ「ポアッソン分布」（図２）という統
計分布になります。図2の式で計算しますと、前者
が37%、後者が26%になります。因に、この時ちょ
うど一個のT4に感染する大腸菌の割合は全く感染
を受けない大腸菌の割合と同じで37%になり、三
者の割合の合計は当然１になります。もし、感染多
重度が２（すなわち、大腸菌の細胞当りのT4の数
が２）ですと、これらの値はそれぞれ14%、
72%、14%となります。この条件下では、72%の
大腸菌が2個以上のT4によって感染を受けることに
なります。

次に、上に述べたT4の感染で、二種類のT4の突
然変異株を同時感染させる場合を考えます。二種類
のT4の突然変異株を１対１（すなわち両者とも同
じ濃度）で混合しますと、例えば、多重感染度2の
場合には72%の大腸菌が2個以上のT4によって感染
を受けることになりますので、その半分の36%で
二種類の突然変異株の混合感染が起ります。もし用
いた突然変異が異なる遺伝単位に生じたものであ
れば、DNA物語の本文の図に示しましたように同
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T4ファージを用いた遺伝解析
今回のDNA物語の本文では説明を尽せませんので、興味を持たれる方のために、やや専門的にな
ることを承知の上で付加的な説明を試みました。参考にしていただければ幸いです。

シス・トランス テストとシストロン

図１：ファージ感染によるプラークの形成
大腸菌にT4ファージを適度に希釈して混合し、混合液
を寒天で固めた培地（寒天平板）に広げると、一面の
大腸菌の細胞層の上に、T4の感染で大腸菌が溶菌され
たプラークが生じます。上の写真はT4の感染によって
できたプラークではありませんが、T4の場合も似たよ
うなプラークが観察されます。

図２：ポアッソン分布

多重感染度がmの時、r個のファージが大腸菌に感染す
る確率Prは上のポアッソン分布の式で与えられます。こ
こでeは自然対数の底（ネイピア数と呼ばれます）であ
り、その値は約2.718です。またr!は「rの階乗」と読
み、1からrまでの積を表します。



時感染を受けた大腸菌の細胞で「遺伝的相補」が
起こりますので、感染に用いた大腸菌細胞の36%
は溶菌します。もし同時感染を行なっても溶菌が起
こらないとしますと、それら二株のT4の突然変異
は同じ遺伝単位に生じていることが考えられます。
これがシス・トランス テストと呼ばれる実験であ
り、その結果同定される遺伝単位がシストロンな
のです。

通常の遺伝解析では、かけ合わせによって子孫を
得てそれらの遺伝的形質を調べる必要があります
ので、もっとも解析スピードの速い大腸菌の場合
でも3日ほどの解析時間が必要です。さらに真核生
物としては解析のスピードが比較的速いアカパンカ
ビ（第5回のDNA物語で触れました）の場合で1週
間程度の解析時間が必要です。それに対して、シ
ス・トランス テストによるT4の遺伝解析では一回
の感染実験で結果がわかりますので、通常一晩で
解析結果が得られます。これは、あらゆる遺伝学の
研究材料を対象とした解析方法のうちでもっとも
高速な方法です。

T4のrIIという遺伝子領域（rはrapidの略であ
り、早い増殖を意味します）に突然変異が起こる
と、T4のもともとの宿主である大腸菌Ｂ株では野
生型よりも大きなr-プラークと呼ばれるプラークを
形成します。しかし、r変異株は大腸菌のK-12(λ)と
呼ばれる株ではプラークを作れません。そこでベ
ンザーは、大腸菌Ｂ株を宿主として多数のr-変異株
を分離し、それらの変異をK-12(λ) を宿主に用いて
図3に概略を示したシス・トランステストによって
調べました。その結果 rII領域はA・Bと名付けられ
た二つの遺伝単位（すなわちシストロン）から成
り立っていることが見いだされました。

さらにベンザーは、この解析の過程で、通常の突
然変異株に生じている「点突然変異」（DNAの一
つの塩基が例えばAからGへとか、CからTへという
ように変化した場合）のほか、隣り合った塩基が
同時に脱落して生じた「欠失変異」と呼ばれる変
異も多数分離し、それらをいろいろな点突然変異
に対するシス・トランス テストで解析し、欠失の
範囲を確定しました。そして、範囲のわかった欠失
突然変異を利用すると、未知の突然変異の起った
場所がより素早く確定できることを見いだしたの
です。このようにしてベンザーは2,400株に上る多
数のrII突然変異株を分離し解析したのです。

ところで、T4の場合にももちろん子孫の遺伝形質
を解析する通常の遺伝解析が可能です。そのために
は、同時感染によって得られたプラークの中に含
まれている多数の「子ファージ」の中に一定の頻
度で生じている、二つの突然変異の間の「遺伝的
組換え体」（両方の突然変異を持った株）の出現
頻度（遺伝的組換え率）を測定し、それによって
両者の突然変異の間の相対的距離を計算します。も
し染色体のどの位置でも組換えの起る頻度が同じ
だと仮定しますと、遺伝的組換え率は二つの変異
の間の距離に比例して高くなります。このことを利
用した解析から、突然変異の位置を示した遺伝地
図ができあがります。T4の場合には多数の変異を
高速で解析することができますので、得られた遺
伝地図の精度は、個々のDNAの塩基のレベル（理
論的に突然変異の起こる単位）の1/5程度にまで
迫ったのです【現在では、2003年に発表されたT4
のゲノム解析結果から、Aシストロンは2,178塩
基、Bシストロンは939塩基の大きさであることが
わかっています】。
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図3：シス・トランス テスト
1）二つの突然変異（X印）がシスの位置
（左）にある場合にはプラークができ、ト
ランスの位置（右）にある場合にはプラー
クができない場合には、両者は同じ遺伝単
位（シストロン）にあると考えます。
2）これに対して、シスの位置でもトラン
スの位置でもプラークができる場合には、
両者は異なる遺伝単位にあると考えます。
通常の同時感染で観察するのはトランスの
場合（図の右側）のみであり、したがっ
て、T4の遺伝解析では、プラークができる
かできないかを見ることにより、同じ遺伝
単位に起った突然変異かどうかを迅速に判
定できることになります。



ところで、ベンザーが分離して解析した欠失突然
変異のひとつに、r-1589と名付けられた突然変異
株がありました。遺伝的解析から、この株の欠失
変異の生じた場所は、AシストロンのBシストロン
側の末端であり、欠失によりAシストロンとBシス
トロンの境界が失われていること、Aシストロンの
機能は失われているもののBシストロンの機能は正
常であること、さらに、AシストロンとBシストロ
ンが融合していることがわかりました。

この特殊な突然変異株を利用してクリックらが非
常に巧妙な解析を行なったのですが、そのことを
説明する前に、まずアクリジン色素という突然変
異を引き起こす薬剤の特性について説明しなけれ
ばなりません。アクリジン色素は、コールタール中
から1971年にドイツの科学者によって単離された
ものであり、その誘導体は古くから局所的な消毒
剤として用いられていました。アクリジン色素の誘
導体として、プロフラビンとかアクリジンオレンジ
という色素がありますが、これらの化合物はDNA
の二重鎖の間に入り込み（これをDNAにインター
カレートすると言います）、DNAの合成に際して
は塩基を一つ（あるいは複数）欠落させたり、あ
るいは逆に付加したりします。したがって、これら
の色素で突然変異を誘起しますと、図4に示します
ように、塩基の挿入点（あるいは欠落点）以降で

は、mRNAの遺伝情報の翻訳に際して「読み枠」
がずれるという現象が起こります。

もし、アクリジン色素を用いて生じた最初の突然
変異が二度目の突然変異によって解消されたとし
ます（図4）と、それぞれの突然変異はプラスとマ
イナスの関係にあることが推測できます。クリック
らはこのことを利用してr-1589のAシストロン部分
に生じた第一の「読み枠突然変異」が、その後誘
起した第二（あるいは第三）の同様な突然変異に
よってどのように回復するか（あるいはしないか）
を丹念に調べたのです。その結果、Aシストロン部
分に3個のプラスの変化を導入するとBシストロン
の機能が回復することを見いだし、このことから
彼らは「遺伝暗号は3個でできているのではない
か」と推測しました（実際の実験結果とその解釈
はもっと複雑なのですが、詳細な説明は省略しま
す）。このことから、それまでは単に統計的な可
能性のみで考えられていた一つの遺伝暗号を構成す
る塩基の数が3であると推測されたのです。

遺伝暗号を構成する塩基の数は、最終的にはニー
レンバーグとレーダーという二人のアメリカの研究
者の精力的な実験結果から3個であることが確定
し、その結果がまとめられ、どの暗号がどのアミ
ノ酸に対応するかという「遺伝暗号表」として発
表されました。これについては、 次回のDNA物語
で触れます。
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図4：翻訳に際しての「読み枠」の突然変異

r-1589株で機能をもたないAシストロン部分にプロフラビンで変異を誘導し、さらに別の変異を導入して、最初の変異
がどのように救済されるかを調べる実験を模式的に示したものです。

プロフラビン等の色素で突然変異を誘導しますとDNAには塩基の付加や欠落が起ります。これは、その結果生ずる「読
み枠突然変異」がどのようなものであるかを理解していただくための模式図です。ACGTの繰り返しの塩基配列があ
り、3個の塩基が一つの単位としてアミノ酸に対応すると仮定した場合（最上段）に、第一段階でAが一個挿入されま
すと、挿入点以降の読み枠はすべてずれてしまいます（二段目の赤線）。次に青い矢印の点で一個のGが脱落します
と、脱落点以降の読み枠は元に復帰します。同じような復帰は、脱落以外にも、二個のAが付加された場合にも見られ
ることがわかります（最下段）。ただし、いずれの場合も青線部分の読み枠は元と異なっています。

遺伝暗号は何文字か？



別紙 1

6月号のニュースレターで取り上げた記事のうちの二つ
の項目に関して、具体例を入れた付加的な説明をまとめ
ました。参考にしていただければ幸いです。

ラクトースオペロンの応用例

今月号のDNA物語（15）に、大腸菌のラクトースオペ
ロンがどのようにして発見されたかということについて
の概略を説明しました。その際、ラクトースオペロンの
研究からいろいろな応用例が生まれたことに触れました
が、ここで、実際にどのように応用されたのかについて
例を挙げて説明します。

まず、図1をご覧下さい。図1はDNA物語の本文に掲載

した図の一部を改変したもので、図中の青い部分が特定
の遺伝子の「制御領域」を模式的に表したものです。制
御領域とはその遺伝子（この場合は「遺伝子A」）がど
ういう条件下でどれだけ働くのかを「制御」する働きを
もった領域のことであり、実際の転写を行なうRNAポ
リメラーゼが結合する部位（プロモーターと呼ばれま
す）を含みます。DNA物語で説明したラクトースオペロ
ンの例では、リプレッサーの結合するオペレーターと呼
ばれる塩基配列も制御領域に含まれます。図1に示すよ
うな遺伝子操作を行なうことによって作られたハイブ
リッドlacZ遺伝子は、遺伝子Aが発現する条件下で発現
してβガラクトシダーゼを作るようになります。した

がって、ある条件下で遺伝子Aが量的にどれくらい発現
するかを、βガラクトシダーゼの活性を測定して定量す
ることが可能になるのです。

さらにX-galを使いますと、ハイブリッドlacZ遺伝子が
発現すれば、βガラクトシダーゼの働きによって「水に
不溶な青い色素」が生じます。したがって、例えば動物
の体の組織の中のどこで特定の遺伝子が発現しているか
ということを、青い色素を目印にして調べることができ
るのです。図2Aに示したのはそのような例であり、ショ
ウジョウバエのftzという遺伝子が、幼虫の特定の体節＊
註で発現している様子を示したものです。同様に、図2B
には別のengrailedと名付けられた遺伝子の成虫における
発現のパターンを示してあります。このようにすること
で、特定の遺伝子の発現の様子やその条件を追求するこ
とができるようになったのです。

＊註 昆虫はムカデやエビなどとともに「節足動物」に分類
されています。昆虫の体をよく見ますと、多数の節で分け
られた「単位」となる構造が連結されて全体を構成してい
るのですが、それぞれの単位を体節とよぶのです。昆虫の
翅は、胸部を構成する前・中・後の三個の体節のそれぞれ
に一対ずつあり、さらに翅はそのうちの中・後の体節のそ
れぞれに一対ずつあります。

ホメオティック遺伝子と変異

6月号のトピックス「翅などの器官の形成を促す仕組
み」の欄で、キイロショウジョウバエで4枚の翅をもつ
突然変異が発見されたことに触れ、そこから高等生物を
含むすべての生物にホメオティック遺伝子と名付けられ
た「体のつくり」に影響を与える遺伝子のあることが見
いだされた経緯を説明しました。そのことからさらに、
烏骨鶏の足の指についてのホメオティック変異や、ツノ

図1：lacZを他の遺伝子の制御領域と結合する
遺伝子操作（DNAの繋ぎ換え）によって、遺伝子Aの「制御
領域」（遺伝子Aの発現のタイミングや発現量を制御する領
域であり、遺伝子によっては、この領域に正や負の働きをす
るさまざまな転写因子の結合する部位があります）とlacZ遺
伝子を結合させ、いわばハイブリッドの遺伝子を作ります。
こうして作ったハイブリッド遺伝子をプラスミドに結合して
保存し、今後のDNA物語で説明する予定の方法で研究対象
とする生物の組織や細胞に導入するのです。

図2：キイロショウジョウバエの遺伝子の制御領域に結
合したlacZ遺伝子の発現

幼虫（A）で発現するftz遺伝子と、観察のために翅を除去し
た成虫で発現するengrailed遺伝子（B）の発現パターンをX-
galの染色で見たもの。両遺伝子とも、特定の体節で発現する
結果、体の軸にほぼ垂直な青色のパターンが見られます。
【出典：Aは http://www.stolaf.edu/people/colee/sections/
teaching/classes/bio372platforms/drosophila/main.htm か
ら、Bは Molecular Biology of the Cell. 3rd edition から】
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ゼミと呼ばれるセミに近縁の昆虫の持つ英語で「ヘル
メット」と呼ばれるマントのような構造のできるホメオ
ティック変異の例も紹介しました。ホメオティック遺伝
子（英語でhomeotic genes; あるいはhomeobox 
genes、略してhox genes）の名前の由来は、生物の器

官の再生に関する相同異質形成（homeosis）という現
象にあります。この現象は、例えばザリガニの眼柄（先
端に眼球をもつ棒状の器官）を実験的に取り除くと、眼

柄の代わりに触覚の再生が見られるようになることもあ
るという現象のことを言い、眼柄と触覚は「相同な器
官」であるためにこのような「相同で異質の器官」の再
生が起こるのだと説明されている現象です。上のキイロ
ショウジョウバエの例に則して言えば、平均棍と翅の間
で相同異質形成が起こったということになります。

前ページの節足動物の説明に、昆虫の翅は通常胸部の
第二および第三の体節に一対ずつ生ずると書きました
が、今は絶滅した昆虫の中には、図5に示しますように
胸部の第一体節にも一対の翅をもった種類があったこと
が指摘されています。しかしこの翅は進化の過程で失わ
れ、その後出現してきた現存の昆虫の多くは、胸部の第
二および第三の体節に一対ずつの翅をもつ種類であるこ
とは皆さんもよくご存知の通りです。

ところで、ツノゼミは、胸部の第一体節に、進化の過
程で一見翅のような膜状の構造をもつようになったとい
う特徴があることに触れました。ですからツノゼミ（英
語でtreehopperと総称されます）では、他の昆虫で発現
が抑えられた胸部の第一体節の翅と相同な膜状の構造
を、進化の過程で新たに「復活させた」ことになりま
す。最近のNature誌の論文 “Body plan innovation in 
treehoppers through the evolution of an extra wing-
like appendage” (Nature 473, 83‒86, 05 May 2011) 
では、そのようなツノゼミで見られるホメオティックな
変異が詳述されています（http://www.nature.com/
nature/journal/v473/n7345/extref/nature09977-
s1.pdf）。

なお、ツノゼミをご存知ない方は、NHKの「ダーウィ
ンが来た」（http://www.nhk.or.jp/darwin/program/
program168.html）や、「ツノゼミ画像」（http://
w w w . n e . j p / a s a h i / r h y n c h a / i n d e x / s a m /
memsam.html）をご覧いただくと、この不思議な昆虫
の写真を見ることができますので、ご参考にどうぞ。

なお、今回は触れませんでしたが、同様なホメオ
ティック遺伝子や突然変異は、植物界でも広く知られて
いることを付け加えさせていただきます。

図3：野生型のキイロショウジョウバエ
キイロショウジョウバエは分類的に双翅目（ハエ目）ショウ
ジョウバエ科に属する昆虫で、目（もく）の名前が示します
ように、セミやトンボなどの他の昆虫と異なり、四枚ではな
く、二枚の翅をもつ昆虫です。昨年5月に発行したニュース
レターに第29号のDNA物語（3）にキイロショウジョウバエ
に関する詳細な説明を掲載しましたのでご参照下さい。図中
の青い矢印については図4の説明をご覧下さい。【出典： 
Molecular Biology of the Cell. 3rd edition】

図4：4枚翅の突然変異株
ニュースレターの本文に書きましたように、4枚翅になる突
然変異はbithoraxという遺伝子（‘bi’は「二個」、‘thorax’は
「胸部」という意味）に生じたものであり、胸部の第３体節
が第２体節と同じになり、その結果、「翅の生えた胸部の体
節が二個になる」ということから名付けられたものです。図
3と比べるとおわかりになりますように、野生型では「平均
棍」と呼ばれる棒状の構造（青い矢印）が見られる部位に、
突然変異により翅が生じているのです。なお、平均棍の働き
については諸説ありますが、名付けられた当時考えられてい
たような体のバランスをとるためではなく、飛翔に必要な働
きをしていると考えられています。【出典：JAMA, March 
18, 1992 vol.267: 1524-1531】

図5：絶滅した昆虫で胸部
の第一体節に一対の翅をも
つもの

この絶滅種では、頭部のす
ぐ下の胸部第一体節に一対
の翅（赤い矢印）があるの
がわかります。

【出典： A r m i n P . 
Moczek; Nature 473, 34‒
35 (05 May 2011)】




