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論　　文　　の　　要　　旨

　本論文で申請者は，生物進化の比較的早い時期に分岐したと考えられている細胞性粘菌（以下粘菌）

のミトコンドリア（就）DNA（約54kb）に注目しラー部の塩基配列の決定とその解析や，粘菌の亙8

種43株についてリボソーム大サブユニット遺伝子中に存在するグループ亙イントロンを解析し，鮒そ

して細胞性粘菌の進化について考察し，以下の様な結果を得ている。

　1）粘菌就DNAの約27kbの領域をクローニングし，約五4賄について塩基配列を決定した。この

領域には6種のタンパク質と五種のタンパク質のN末側部分，2種のrRNA〔大サブユニット

（LSUrRNA）と小サブユニット（SSUrRNA）〕そして9種のtRNAの各遺伝子がコードされ，五∫び宵R－

M遺伝子の3’側には1個のイントロンが存在していることを明らかにした。2）粘菌就DNAは，

AT．化の傾向を強く受けているにも拘らず，粘菌と他生物のコドンの比較やtRNAのアンチコドンを

比較検討した結果から，粘菌の醜tは普遍暗号を使用しているものと結論した。3）粘菌就DNAが植

物や藻類のmtDNA同様に，動物や菌類の鮒DNAよりも多くの遺伝子を保持していること，さらに

シトクロームbのアミノ酸配列とSSUrRNAの塩基配列を用いた分子系統樹から，粘菌批が動物や

菌類の㎜tよりも，植物と藻類のmtに近い可能性を提案した。4）∬σ搬M遺伝子中に存在するこ

の生物のグループエイントロン（DdLSU．1）は，2種の藻類㎜tのグループ亙イントロンが挿入され

ている部位に挿入されており，また同じサブグループに分類されることを示した。5）五8種43株の粘

菌についてPCR解析を行い，粘菌には属や種あるいは採取された場所などに関係なくD乱SU．1と同

じ部位にイントロンが存在しているものがあること，また今までに報告されていない新しい部位に挿
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入されているイントロンを見つけた。6）PCR産物の塩基配列を決定し，ある種の粘菌には，酵母

鮒のLSUrRNA中のグループIイントロンにコー・ドされるDNAエンドヌクレアーゼとの相同性を見

られる○RF，あるいはその名残が存在していることを明らかにしている。これらの結果から，グルー

プエイントロン中の○服が退化・消失していく過程や，菌類一藻類一粘菌の㎜tの∬σ炊M遺伝子

申に存在するグループIイントロンは共通の起源から派生した可能性を示した。

審　　査　　の　　要　　旨

　ミトコンドリァ（鮒）は原核生物が原始真核細胞に共生して生じたと考えられているが，㎜tが共

生後にどのように進化してきたのかは大きな謎に包まれている。本論文は，原生生物粘菌の㎜tDNA

に注目し，そのDNAの一部の塩基配列の決定と解析を通して，㎜tそして粘菌の進化に関する考察を

行ったものである。

　まず，粘菌就DNA（約54kb）のうち14kbの配列を決定し，そこにコードされている遺伝子につい

て解析し，この生物の耐では植物や藻類のように普逓暗号を用いていること，分子系統樹やLSUrR－

NA中のグループIイントロンの比較から，この生物の聰tは植物や藻類のそれに近いことを明らかに

している。また，18種43株の粘菌について，このグループIイントロンをPC艮法で調べ，株問にお

けるイントロンの分布様式を示すとともに，イントロン申にコードされている遺伝子が退化する過程

について新しい可能性を提示した。この発見はグループIイントロンの研究に関して，新しい発展を

もたらす独創的なものになっている。

　よって，著者は博士（理学）の学位を受けるに十分な資格を有するものと認める。
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