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研究成果の概要（和文）： 動物ミトコンドリアではすべての動物門で非普遍暗号の分布状況（コ

ドンとアミノ酸の対応関係）が解明されている。しかしコドンとアンチコドンの対応関係は脊

椎動物と線形動物しか明らかにされていない。本研究では遺伝暗号の解読機構の全体像を解明

するため、尾索動物（ホヤ）と軟体動物（イカ）について該当するtRNAを単離し、LC/MSで分析

することによりこの対応関係を明らかにした。ホヤのtRNATrp、tRNAMet、tRNAGly並びにイカのtRNATrp

のアンチコドン１字目に５－タウリノメチルウリジン（m5U）を発見し、これを含むアンチコ

ドンがＡとＧで終わるコドンを解読することを明らかにした。 
 

研究成果の概要（英文）：In animal mitochondria, distribution of the non-universal codons 

(relationship between codon and amino acid) has been clarified in all animal phyla. 

However, relationship between codon and anticodon has not clarified except for Vertebrata 

and Nematoda. In order to elucidate a whole image for the decoding mechanism of genetic 

code, we isolated the relevant tRNAs from a tunicate (ascidian) and a mollusc (squid) and 

analysed them by using LC/MS. By doing so, we clarified the relationship. We found 

5-taurinomethyluridine （m5U） in the first position of ascidian tRNATrp, tRNAMet and 

tRNAGly, and squid tRNATrp and concluded that m5U-bearing anticodons decode A- and G- 

ending codons.  
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１． 研究開始当初の背景 

 遺伝暗号は地球上の全生物で共通、普遍で

あるとされていたが、1979年ヒトとウシ・ミ

トコンドリアで非普遍暗号が発見されたこと

を契機として動物ミトコンドリアや種々の生

物(核遺伝子)で、普遍暗号に従わない例が少

なからず発見されたため、普遍遺伝暗号説は

否定され、現在では生物の進化に伴って遺伝

暗号は変化し得るものであるという概念が定

着した。 

動物ミトコンドリアではすべての動物門に

おいて代表的な動物種のミトコンドリアのゲ

ノム解析が行われており、非普遍暗号の分布

状況が明らかになっている。しかし暗号変化

のメカニズムや必然性についてはまだ十分理

解されていない。 

 

２． 研究の目的 

 そこで各種動物ミトコンドリアにおける暗

号変化の分子機構を探るために、個々の動物

種のミトコンドリアについて、各非普遍コド

ンに対応するtRNAのアンチコドンを解析し、

コドンーアンチコドン対応関係を詳細に解明

することにより、コドンとtRNAの共進化の分

子機構を突き止めることが本研究の目的であ

る。 

 

３． 研究の方法 

 研究対象としては無脊椎動物と脊椎動物
の中間に位置する尾索動物ホヤ（マボヤ：
Halocynthia reretzi）と無脊椎動物の代表
として軟体動物イカ（ヤリイカ： Loligo 
bleekeri)を取り上げ、それらの暗号変化（ホ
ヤ：UGA, 終止コドン→Trp; AUA, Ile→Met; 
AGA/G, Arg→Gly, イカ：UGA, 終止コドン→
Trp; AUA, Ile→Met; AGA/G, Arg→Ser）に
対応する tRNA を単離精製した。まずホヤと
イカの筋肉より、フェノールークロロフォル
ムを用いる定法に従って核酸を単離し、
DEAE-セルロースによって RNA 分画を精製し
た。これを東大・鈴木研究室が独自に開発し
た往復循環クロマトグラフィー（RCC：目的
とする tRNA の特定の領域に相補的なＤＮＡ
プローブを合成し、それをチップに固定化す
る。8 個のチップを並列に並べｔＲＮＡ溶液
に浸し、溶液を吸い上げて、ＤＮＡプローブ
に相補的なｔＲＮＡだけをハイブリダイゼ
ーションで結合させる。ｔＲＮＡ溶液を撹拌
しながら溶液の吸入と吐出を繰り返すこと
により、ｔＲＮＡ原液中の特定のｔＲＮＡを
完全に吸着し終わった後、各チップを洗浄、
高塩溶液で吸着したｔＲＮＡを溶出させる）
にかけ、非普遍暗号に対応するミトコンドリ
アの単一ｔRNA を分取し、RNaseT1 で分解し
各断片を高精度質量分析装置（LC/MS）を用

いて分析した。修飾塩基を含む各断片の塩基
配列を決定後、各断片はミトコンドリアゲノ
ム配列に従って、位置が特定できるので、
tRNA 全体の塩基配列を再構成することがで
きる。このようにして、特に多くの場合アン
チコドン１字目に存在する修飾塩基と、コド
ンとの対応関係を明らかにする。 
 
４． 研究成果 
 非普遍暗号に対応する、ホヤの３種類の
tRNA(Trp, Met, Gly)とイカ tRNATrpのアンチ
コドン１字目に５－タウリノメチルウリジ
ン（m5U）を発見した。これがコドン３字目
の Aと G を認識することにより、上記の暗号
変化（ホヤの場合：UGA, 終止コドン→Trp; 
AUA, Ile→Met; AGA/G, Arg→Gly, イカの場
合：UGA, 終止コドン→Trp）を引き起こすこ
とが結論された。またホヤでは例外的に Met
用の tRNA が２種類（アンチコドンにm5UAU
をもつものと CAU を持つもの）存在するが、
アンチコドンに CAU を持つ方は開始 tRNA で
あることが推定された。ホヤの結果について
は J. Biol. Chem.に発表した。イカの非普遍
暗号に対応する、他の２種類の tRNA(Met, 
Ser)のアンチコドンはそれぞれ未修飾の Cと
ｍ７G（ファミリーボックスの４つのコドンす
べてに対応することが我々のグループによ
りすでに解明されている）であった。これま
での暗号変化はすべて修飾塩基が関与して
実現されるものであったが、イカ tRNAMetでの
未修飾 C の発見は、C は本来 G と A を認識で
きるポテンシャルを有するものであり、これ
までに明らかになった未修飾の U, A, G の塩
基対形成能とを総合して考察すると、初期遺
伝暗号はすべて未修飾のアンチコドン、ひい
ては未修飾 RNAで実現されることを強力に示
唆するものである。 
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