
は じ め に 
 

 ヒトゲノム配列の概要版によると、ヒト遺伝子の平均長は 27 kb、うち、イ

ントロンの領域は 25 kb もあり、ヒト遺伝子のほとんどの領域をイントロンが

占めています。このように大量のイントロンがどこからやってきて、何のため

に広がっていったのか、ゲノム機能を理解する上できわめて重要な課題である

と考えられます。一方、ヒト遺伝子の総数は 2万～2.5万個程度であることが明

らかとなり、線虫やショウジョウバエの遺伝子数と大差がないことが分かりま

した。これは、遺伝子の数でヒトの複雑さを説明することは困難であり、いま

だ明らかになっていない情報が、タンパク質をコードする領域以外の場所、つ

まり遺伝子間やイントロンに隠されている可能性を示しています。近年、選択

的スプライシングに注目が集まっていますが、私は、これまでのリボソームタ

ンパク質（RP）遺伝子の解析から、むしろイントロンそのものになんらかの重

要な機能があり、そのためヒトゲノムには多数のイントロンが入り込んだので

はないかと考えています。 

 この仮説を検証するために、本研究では（１）リボソームタンパク質（RP）

遺伝子データベースの構築、（２）核小体低分子 RNA（snoRNA）データベースの

構築、（３）進化の過程におけるイントロンの獲得・欠失頻度の推定、（４）

ミトコンドリアと細胞質の RP遺伝子の比較、（５）ゼブラフィッシュを用いた

イントロンの解析、を行いました。これらの作業を通じて、イントロンの起源

は真核生物の誕生以降であり、イントロンの獲得と欠失がこれら生物の種分化

に（恐らくイントロン内にコードされた機能性 RNA を介して）深く関わってい

る可能性があることを明らかにできました（研究発表を参照）。 

 イントロンの起源については、イントロン先行説（真核生物が誕生する以前

から存在）と後行説（真核生物になってから生じた）をめぐって過去20年以上

にも渡る激しい論争が続いています。本研究の成果は、イントロン後行説を強

く支持しております。ゲノムは進化の過程で新たな機能を獲得するためにイン

トロンを利用したのでは．．？ イントロンに関する興味はますます尽きません。

基礎的ではありますがきわめて重要なこの課題に対して、今後も皆様のご支援

をお願いいたします。 

 最後に、本研究を遂行するにあたりご協力いただいた、博士研究員の吉浜麻

生、上地珠代、比嘉三代美、グエン・ディン・ホン各氏に感謝いたします。ま

た、経理等の面でたいへんお世話になった、白谷由紀子氏に厚くお礼申し上げ

ます。 
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