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１１．．RNAワワーールルドドかかららのの進進化化  
RNA酵素の発見をきっかけとして、RNAが遺伝
物質、および触媒としての機能を兼ね備えた自己
複製体が最初の生命体だったとする RNAワール
ド仮説が提唱され、今では広く受け入れられるよ
うになっている。RNA ワールドから現在の生物
の情報伝達システムへの進化において、最初の重
要なステップは RNP ワールドへの移り変わり、
すなわちリボソームを中心とする翻訳系の進化
だったと考えられる。 
	 リボソームのはたらきに対する理解が進むに
従って、リボソーム RNAがその機能において中
心的な役割を果たしていることが分かってきた
[1]。また、SELEX（in vitro selection）実験により、
tRNAのアミノアシル化、ペプチド転移反応など、
翻訳に必要な活性（機能）を RNAが担うことが
できることが明らかにされている。これらのこと
は、RNA ワールドから翻訳系が進化しうること
が原理的には可能であることを示唆している。し
かしながら、現在の翻訳系は複雑であり、それが
どのように誕生し、どのような過程により進化し
たのか、共通認識に基づいた理解には至っていな
い。 
	 本稿では、翻訳系の誕生、および進化において、
アミノ酸やペプチドが果たした役割について、
RNA-アミノ酸、および、RNA-ペプチド複合体に
ついての知見に基づいて考察する。 
 
２２．．機機能能性性 RNPににおおけけるるアアミミノノ酸酸、、おおよよびびペペ
ププチチドドのの役役割割ににつついいてて  
	 現在の複雑な翻訳系は、いくつものステップを
踏んで段階的に、しかも各ステップは何らかの選
択的優位性をもたらす形で必要な機能を生み出
されたと考えられる。リボソームのような複雑な
機能性 RNP を生み出す原動力は何だったのか？
アミノ酸やポリペプチドが RNAにもたらす影響
は、１）RNA の折りたたみ、２）構造のレパー
トリー、および、３）RNAの機能（酵素活性等）
に対するものに分類できる。 
	 RNA はわずかに４種類の塩基しか持たないた
め、試験管内で折り畳まれる際には、目的とする
二次構造の他、同程度の熱力学的な安定性を持つ
様々な異なる二次構造が形成される。HIV の
NCp7 タンパク質は、RNA に結合し[2]、その再
アニーリング・構造変換を促すことにより[3]、
リボザイムのような機能性 RNAの正しい折りた
たみを手助けすることが知られている[4]。この
他にもいくつかのクラスの「RNA シャペロン」
が見いだされており、これらのタンパク質は一般
に塩基性でアルギニンを豊富に含むという特徴
がある[5]。 
	 RNA 構造は一般に柔軟であり、小有機分子や
ペプチドとの結合によりその構造が安定化され、
あるいは、構造変化が起こることが知られている。
これにより、RNA 構造のレパートリーの拡張に

結びつく可能性がある。その最もシンプルな例と
して、アルギニンにより誘発される RNAの構造
変換が知られている。HIV Tatタンパク質と TAR 
RNA のモデルシステムとして、Tat ペプチドと
TARの相互作用が詳細に解析され、Tatペプチド
のアルギニン残基が特異性を決定すること、また、
アルギニン単独でも結合することが知られてい
る。この時、バルジの U塩基が A-Uと base-triplet
を形成し、グアニジンが特異的に結合するための
binding siteを形成する[6]。Tatの他にもアルギニ
ンを豊富に含むペプチドとその RNAとの複合体
が知られており、いずれの場合も RNAのバルジ
やループなどの柔軟な領域に結合し、RNA を安
定化させることが知られている[7]。また、HIV 
RRE RNAを標的として、アルギニンを豊富に含
むライブラリーからのセレクションにより、RRE
の本来の結合相手である Rev よりも強い親和性
を持ち、Rev とは異なる RNA 結合様式を持つペ
プチドが容易に同定できている[8]。このことか
ら、アルギニンを含むペプチドは RNAとの結合
において、多彩なモチーフであることが示された。 
	 機能性 RNAを手助けするタンパク質の例もい
くつか報告されている。RNA 酵素であるリボヌ
クレアーゼ Pにおけるタンパク質成分は、基質と
の静電的な反発の解消、生成物のリリースを促す
役割をはたすと考えられている[9]。また、リボ
ソーム・タンパク質は、翻訳の効率、および精度
を高める役割があると考えられている[1]。 
	 このように、アミノ酸やペプチドは、RNA の
機能構造の形成を助け、機能性 RNAの性能の向
上や新しい機能の創出において重要な役割を果
たした可能性が高いと考えられる。 
 
３３．．アアミミノノ酸酸 -RNA 複複合合体体をを基基本本単単位位ととししたた
原原始始的的なな翻翻訳訳系系のの構構築築  
	 翻訳が RNAとアミノ酸の特異的な相互作用に
基づいた、原始的なコーディングによるペプチド
の合成から始まったとする「立体化学仮説 
(Stereochemical Hypothesis)」が提唱されている
[10]。このような「鋳型 RNA が直接の鋳型とな
る翻訳」というシナリオは、特定のアミノ酸に結
合する天然、およびセレクションにより得られる
RNA 構造が対応するコドン、もしくはアンチコ
ドン配列をしばしば含むことから一定の支持を
受けるようになった[11]。しかしながら、RNAが
実際に二つのアミノ酸残基をカップリング可能
な位置に配置することが可能か実証されていな
かった。 
	 著者らは、HIV Tatタンパク質に結合する RNA
アプタマーがTatの隣接する二つのアルギニンに
特異的に結合することを明らかにした。さらに、
この RNAがペプチド・プライマーの N末端アル
ギニン残基へのアルギニンのカップリング反応
を促進することを示した[12]。以上の実験により、
アミノ酸結合 RNA構造を基本単位とするアミノ
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酸の特異的な縮合反応の構築が可能であり、原理
的には、原始的なコードされた翻訳系を構築でき
ることが示された。 
 
４４．．今今後後のの展展望望  
	 RNA ワールド仮説の提唱は、生物進化初期の
道筋が明確になり、生命の起原に関する研究の方
向性が定まった点で、画期的な出来事であった言
える。しかしながら、生物進化初期において重要
な段階だったと考えられる翻訳系の進化のシナ
リオ構築は未だ初歩的な段階にある。今後は
RNA、およびリボソームを始めとするリボヌク
レオタンパク質（RNP）複合体の構造・機能に関
するさらなる理解が必要であると考える。このよ
うな知見を踏まえて、リボソームのそれぞれの機
能を進化させるための原動力が何であったか、
コードされた翻訳がどのように誕生したかにつ
いて、実験的な検証を中心に進めていくことが大
切であると考えられる。 
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