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研究成果概要

 本研究では、京都大学化学研究所スーパーコンピュータシステムを利用し、真核生物 81 生

物種・古細菌80生物種・細菌149生物種の合計310生物種のARS２０種類を取得し、RAxML
の最尤法を用いて系統解析を用いて、真核生物のミトコンドリア ARS の由来を明らかにするこ

とを試みた。解析の結果、以下の３点が示唆された。 

①ミトコンドリア ARS は数多くの α- proteobacteria 以外の細菌が由来である。 

②真核生物のスーパーグループ毎にミトコンドリア ARS の由来となる細菌が異なる。 

③ミトソームやハイドロジェノソームのようなミトコンドリア退化オルガネラを持つ真核生物で、 

ミトコンドリア ARS が数種類保持されている。 

今後は引き続き PSI-BLAST を用いた相同性検索を行い、21 番目のアミノ酸セレノシステイ

ン(Sep)に対応する ARS である、SepRS が真核生物・古細菌・細菌にどのように分布しているか

を明らかにし、RAxML などの最尤法を用いてミトコンドリア ARS と細菌 ARS の系統関係を明

らかにしていく。さらに、HMMER や MEME を用いてドメインとモチーフ構造を探索し、

MMSeq2 を用いた配列クラスタリングの解析を行うなど bioinformatics 解析を適宜行っていき、

ミトコンドリア ARS が α- proteobacteria だけではなく様々な細菌由来になった所以について探

っていく。 
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