進化生物学　　　　　　　　　　　
こんにちは。進化生物学シケ対です。
これは、シケプリというより授業メモなので、何をやったか思い出すきっかけくらいに使って下さい。
また、回によって質にかなり差があります。すみません。
進化生物学の試験形式は、7問中3問を選択して解答（各教員が１問ずつ出題）するというもののようです。これの最後に２００７年度の過去問の解答のヒントみたいなのをつけています。解答をつくる力はありませんでした。ごめんなさい。あと、問題3の所を訂正しました。
目次
2. 地球史的変動と生命進化～棚部一成～
3.系統推定の論理／分類学と分子系統学～上島　励～
4.「カンブリア紀爆発」と多細胞動物の起源～遠藤一佳～
6.オルガネラの共生、真核生物の誕生～野崎久義～
7.植物の進化～野崎久義～
8.遺伝的変異と自然選択～高野敏行～
9.遺伝的浮動と分子進化の中立説～高野敏行～
10.ゲノムの進化・遺伝子進化～平野博之～
11.発生と形態の進化～平野博之～
13.人類進化・ホモ・サピエンスと隣人たち～近藤　修～
14.過去問のヒント？
※４、６、７回分は、授業メモを作成していません。各自、プリント見て下さい。ただ、6，7回は手書きのメモは野崎さんのフォルダにアップしてあります。めちゃくちゃきたない字ですが・・・。
２．地球史的変動と生命進化　（10/13）～棚部一成さん～
棚部さんの黒板を写しただけです。自分でノートを取った人は読む必要はないです。
A ,地球生命進化学　Geobiology 
・生命進化研究の視点
　１．無機物→生命が発生→構造が複雑化
　２．生物多様性の変動
　宇宙生物学　Astrobiology
　分子生物学　Molecular biology
　分子系統学　RNA、DNA、タンパク
　　　　　　　→　　アミノ酸配列
　　　　　　　　　　塩基配列
　　　　　　　　について異なる生物間で比較→分類学に近縁な種間ほど違いが小さい。
Ｂ.地質年代学
・相対年代
主として化石として残る生物界（後生動物）の事変（絶滅と放散）に基づく
　　　　　→顕生累代の区分
・絶対年代
数値で表した地質年代。数値年代とも。各種の放射性元素を利用した年代（放射年代）が代表的なもので，ウラン‐鉛法，炭素14法などがある。測定によって得られた年代値は誤差を含み，またそれが地質学的にどんな現象と対応しているかは十分な吟味が必要である。 
（百科事典マイペディアより）
・生命の記録
化石（fossil）→過去の生物の遺骸やその生活の記録
⇒地球上に生命がいたことを示す直接的な証拠
化石のタイプ
　　・形態として識別できるもの：体化石…古生物の体またはその一部⇒硬組織
　　　　　　　　　　　　　　　：生痕化石…古生物そのものではないが、それが造った
　　　　　　　　　　　　　　　　生活の記録（巣穴、足跡、ふん etc）
　　  ・化学的に認識できるもの　：分子化石（化学化石）
…生体に由来する分子→石油、石炭
⇒その生物が特定できるもの（バイオマーカー）
Ｃ.安定同素体
C.安定同素体：12C　13C　14C
生物源の炭素は13Cより12Cに富む。
生物源の炭素：δ13C＝－20～－40‰
非生物源の炭素：δ13C＝0～－10‰
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（注）上式で、13Ｃ、12Ｃはそれぞれ13Ｃ、12Ｃのこと。
ストロマトライト・・・石灰質のマウンド
　　　　　　　　　　　シアノバクテリアによって形成された堆積構造
Ｄ．
・先カンブリア時代 
冥王代 ：４６億～４０億年前→地球上に岩石の記録はない。
始生代 （太古代）：４０億～２５億→生命の記録は不完全
　　　　　　　　　　　　　　　　　　　ストロマトライト（シアノバクテリアによって形成された堆積
構造）34.3億年前
真核生物のバイオマーカー　27億年前
原生代 ：２５億～5.4億年前
　　　　 シアノバクテリア化石　25～20億年前
　　　　 光合成能力を持った真核生物（緑藻）の化石　13～8.5億年前
　　　　 後生動物（Metazoa）の起源
・顕生累代：5.4億年前～現在
3．系統推定の論理／分類学と分子系統　～上島　励さん～
配布プリントがなかったので、写したスライドの一部を載せておきます。それと、第五回の上島さんの講義は休講になったため、載せてありません。おそらく、補講はなかったはず・・・。
・生物の系統関係を推定する
系統樹 （Phylogenetic tree）を見る際に注意すべき点
１）分岐の順序＝類縁関係
２）枝の長さは、図1、図2のように近さを表すこともあるが、図3のようなグラフは、分岐の順番だけを反映しており、枝の長さは正確ではないので注意が必要です。
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　　　　　図1　　　　　　　　図2　　　　　　　　　　　　図3
・生物の系統関係を推定するために用いるデータ
　・形態学的データ　←分子情報が得られない時、恐竜など
　・分子学的データ（DNAの塩基配列やアミノ酸配列など）
相等な部分を並べ、異なる部分を比較する。
・系統関係を推定する方法
１）最大節約法
２）距離行列法←特に分子情報に対して
　　　　　　　　最大節約法より短時間で計算できる
最大節約法(Maximum parsimony method)
　・・・形質状態の変化の回数をカウントしてその回数が少ないものを系統関係とする
例）整合
	形質
	形質状態

	
	１
	２
	３
	祖先型

	体の色
	緑（Ｇ）
	緑（Ｇ）
	赤（Ｒ）
	赤（Ｒ）

	棘の有無
	＋
	＋
	－
	－

	毛の先端の形
	γ
	γ
	ノ
	ノ
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よって、一番左の樹形図の場合が、形質状態の変化数が少ないので、このパターンだと考えられる。
例）不整合
	形質
	形質状態

	
	１
	２
	３
	祖先型

	体の色
	緑
	緑
	赤
	赤

	棘の有無
	＋
	＋
	－
	－

	毛の先端の形
	ノ
	γ
	γ
	ノ


整合の場合と同じようにすると、
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となり、左の樹形図に決まる。
距離行列法(Distance matrix method)
例）
	
	Ｘ
	Ｙ
	Ｚ
	Ｗ
	Ｖ

	Ｘ
	０
	２０
	２０
	１５
	１５

	Ｙ
	
	０
	１０
	２５
	２５

	Ｚ
	
	
	０
	２５
	２５

	Ｗ
	
	
	
	０
	１０

	Ｖ
	
	
	
	
	０


上記のような距離行列の表が与えられたとすると、樹形図は下記のように決まる。
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★分子データの優位性
１）形質状態の判定、選択、相同性が客観的
２）独立性の高い、大量のデータを使用
　　
　　遺伝子１つの違いが多く、形質が変化する（独立性が低い）
３）収斂進化…同じような形態が起源の異なる生物で独立に進化すること　　他人の空似
４）分子時計が成立するときは分岐年代も推定できる
　Ex)ヘモグロビン酸と分岐年代が比例している→分岐年代が分からなくても測定できる
５）環境要因を完全に排除できる
６）形態レベルで比較できないバクテリアなども比較できる　
生物の系統関係は得られた結果が真実とは限らない。
どのようなデータを用いるか、どのような系統推定方法を用いるかによって結果は異なる。
データ量を増やすなどすることにより、系統推定の精度や信頼性を高めることはできる。
系統樹を鵜呑みにするのではなく、その信頼性を評価することが重要。
８．遺伝的変異と自然選択　（12/1）～高野敏行さん～
これも、配布されたプリントを読んでおいてね。とりあえず、試験には出ないと思うけど、“進化は突然変異の固定によって進む”つまり、突然変異が起こっただけでは進化とは呼べず、集団に広まってはじめて突然変異と呼ぶということは覚えておきましょう。あと、過去問見ると計算問題出ているので、軽く確認しておくといいかも。解説少なくてすみません。
P.2,3　
ヒトの突然変異の直接推定値は、他の動物に比べて大きく、また、親から子へ伝えられる（ゲノムの）新生突然変異数は145となっているが、遺伝子の翻訳領域の新生突然変異数は1.6と小さい。
ちなみに、遺伝子とは“高分子DNAの中でたんぱく質の1次構造（アミノ酸配列）あるいは非翻訳RNAの構造（塩基配列）を決定する情報をもった領域”のことで、ゲノムは“ある生物についての遺伝情報全体のこと”です。
９．遺伝的浮動と分子進化の中立説　（12/8）～高野敏行さん～
この回の配布プリントには、ページ数がついていないので、第8回のプリントと同じように番号を各自ふっておいてから読むと便利かも？あと、固定確率などの式は覚えなくてもいいそうです。だけど、過去問にはこの回で習った計算問題出てるんだよなぁ、複雑そうなのは出ないということなのか・・・。
P.5,6　
　総数が10（2N＝10の時）のときのグラフを見ると、“対立遺伝子頻度はランダムに変動、最終的には固定か消失にいたる”ことが分かる。
　総数が100のグラフを見ると、総数10の時とは異なり、固定も消失も起こっていない。このことから、“変動の大きさは小さいほど大きい”と言える。また、ヘテロ接合頻度Hは、時間が経過するほど、小さくなっていく（P.13）。
P.9　Q.この後の確率分布の時間経過を予測せよ。
A.最終的に固定か消失にいたるグラフを書けばよい。（A1＝0と10以外は0になっているグラフを書けばよい。）
P.14　A. （A1が固定する確率）=2/10=1/5
P.22
Q.大きい集団と小さい集団、どちらの進化速度が速い？
A.中立な突然変異の場合、進化の速度は集団の大きさには関係ない。（なぜなら、P.23）
　有利な突然変異の場合、集団の大きなものほど、進化の速度は大きい。
　有害な突然変異の場合、集団の小さなものほど、進化の速度は小さい。（なぜなら、P.24～P.28）
P.30
Q.アミノ酸を変える突然変異（非同義変異）と変えない突然変異（同義変異）どちらが進化速度が速い？
A.変えない突然変異（同義変異）
この結果を、中立説では“中立遺伝子の割合f₀が異なる”からと説明している。（淘汰説では示せない。）
ちなみに、中立説とは“分子レベルでの遺伝子の変化は大部分が自然淘汰に対して有利で
も不利でもなく（中立的）、突然変異と遺伝的浮動が進化の主因であるとする説“のこと。
詳しく述べると、
同義変異では、アミノ酸が変わらない
　　　　　　　→有害、有利な突然変異の割合は小さい
　　　　　　　→f₀≒1
非同義変異では、アミノ酸が変わる
　　　　　　　　→有害、有利な突然変異の割合が大きい
　　　　　　　　→同義変異のf₀＞非同義変異のf₀
したがって、（分子進化速度）k＝（総突然変異率）×f₀より、同義変異の方が、進化速度が
速い。
10．ゲノムの進化・遺伝子進化　（12/15）～平野博之さん～
シケプリでは、遺伝子重複について少し書いておくだけなので、これもプリントを適当に読んでおいてね。パラログとオーソログは重要な用語なので、各自、プリントの定義を確認して下さい。
・遺伝子重複のメカニズム
A.不等交差
B.姉妹染色分体交換
C.DNA複製時の重複
・重複した遺伝子のその後の運命
　・両方の遺伝子が冗長な機能を持ち続ける
　・一方の遺伝子が新たな機能を獲得する
　　　・新しい機能をもつ遺伝子が誕生　Neofunctionalization
　　　・２つの遺伝子が機能分化する　　functional diversification

　・祖先遺伝子が持っていた複数の機能を２つの遺伝子が一部ずつ分担するようになる　
　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　Subfunctionalization
　・一方の遺伝子が機能を失う→偽遺伝子
遺伝子重複により数を増やした遺伝子は、遺伝子ファミリーを形成する
例）グロビン遺伝子のファミリー形成
11．発生の形態の進化（EvoDevo）　（12/22）～平野博之さん～
この授業ではプリントの3ページ目までしか詳しく説明されませんでした。それ以後のページは、ざっとしか説明されなかったのでここでは触れません。あとは、前回と同じくプリントを読んでおけばいいんじゃないでしょうか。解説が少なくてすみません。
・植物の栽培化にともなう形態進化と遺伝子の機能
　　　　　↓
人為選択、短期間による急速な進化
13．人類進化・ホモ・サピエンスと隣人たち（1/19）～近藤　修さん～
これで最後です。１２回の授業は、ビデオ鑑賞がメインだったので飛ばします。配布プリント見とけばなんとかなるでしょう。下記は、一部のスライド写しただけです。
・ネアンデルタール人とホモ・サピエンスの交配の可能性
　→日本語のプリントを読んで下さい。
・交替劇の要因
１、気候の変動
　　　　→生息域が狭くなる
　　　　→食料が減る
　　　　　　　↑
　　　　これに対応できるかどうか
　　　　→海面変動→地形・海流変動→localな変動
ヨーロッパのMousterian遺跡数変化はOIS曲線（酸素同位体曲線）より推定する気候変動によく一致する。
ホモ・サピエンスとネアンデルタール人の遺跡をみると、ホモ・サピエンスとネアンデルタール人の住んでいるところはそんなに変わらなかった。
　　　　　　　↓　その後
ネアンデルタール人の遺跡はどんどん南下
ホモ・サピエンスの遺跡は増えてきた
（ホモ・サピエンスについて）
後期旧石器初期の遺跡分布はネアンデルタール人の遺跡分布と変わらない
　　　　　　　↓
後期旧石器初期は、ネアンデルタール人とよく似たより温暖な地域を好んでいた
２、疫病
３、言語　・FOXP2の遺伝子は現代人と同じ配列
　　　　　・骨の形態（舌骨、舌下神経管の大きさ←あまり言語の有無に関係ない？）は
　　　　　現代人とほぼ同じ
　　　　　・ムステリアン（ネアンデルタール人の石器）は言語なしでも伝達可能
・ネアンデルタール人の体格（寒冷適応）
　大きい、突起物が少ない→体積／表面積を大きくするため。
・ネアンデルタール人の行動
　LSA　people（新しい時代のホモ・サピエンス）　8-10月に漁をする（9-11月のアザラシが多い）
　MSA  people（古い時代のホモ・サピエンス）　季節による集中がない（ハイエナのように死んだ動物の肉をとっていた。）
　ホモ・サピエンスは季節性の狩猟を身に付けた。
　ネアンデルタール人も季節性の狩猟を身に付けた可能性がある？
・社会的ネットワークの未完成
　考古遺物の分布、特に石材利用分布により、社会的ネットワークの未完成が交代劇の要因である可能性が高い。上記で見てきた気候、疫病、言語、体格、狩猟などが要因という可能性は薄くなってきている。
進化生物学2007年度過去問のヒント？
一応、分かる範囲で過去問のヒントとなるものを書いてみました。答えには自信がないので、合っている保証はありません。文章も適当に書いたので、文がおかしいところがちょいちょいあるかと思いますが、各自で修正しておいて下さい。ちなみに、問題６と問題7は、授業でやっていないと思われるのでやっていません。悪しからず。
問題３を訂正しました。
問題１
伝統的な形態分類と最近の分子系統学とで考え方が大きく変化した例をあげ、どのように変わったのか具体的に説明せよ。
上島さんの問題かな・・・。
ヒトの系統は、１５００万年ほど前に類人猿の系統から分かれたと伝統的な形態分類では考えられていたが、最近の分子系統学では、５００万年前だと推定されている。また、ヒトに最も近い生物は、ゴリラではなく、チンパンジーであるということも分かってきた・・・というようなことを書けばいいのではないかと。
問題２
バージェス頁岩化石群（5.05億年前）、澄江動物群（5.20億年前）、SSF（小型有殻化石群）のどれかについて書けばいいと思われます。下記はバージェス頁岩化石群についてです。テキトーに書いたので各自でまとめて下さい。
一例）バージェス頁岩化石群
（１）5.05億年前
（２）大型で骨格をもつ非常に多様な生物がいたことが化石により分かった。
（３）・カンブリア紀中期の動物群の「のぞき窓」
　　 ・海綿動物、有櫛動物、腕足動物、節足動物、軟体動物、棘皮動物など、現在につな
　　　がる主な動物群の門の出現（主なボディプランの成立）
　　 ・魚類（脊椎動物）は未確認？
地球システム進化学のシケ対が挙げていたプリント参考にしました。地球システムのシケ対さんありがとう。
問題３
野崎さんの問題じゃないかと思われます。
（１）古細菌について進化生物学的に説明・議論しなさい。
説明：分子系統学の発展から、メタン生成菌は、１６S　RNAの塩基の比較から他の原核生物と大きく異なり、その違いが真核生物との違いに匹敵することがわかり、古細菌と名付けられた。
議論：真核生物の本体は真生細菌より古細菌に共通する点が多く、古細菌に近い生物に真正細菌が細胞内共生したのが真核生物の起源だとする考えが有力となっている。

（訂正）

上記のように書いていましたが、野崎さんが意図している解答ではない可能性があるので訂正します。すみません。下記のことも合わせて各自で修正して下さい。下記は、http://www.brh.co.jp/katari/shinka/shinka14.html　から引用して、少し私がいじったものです。
　分子の世界では、新しい機能を持った遺伝子の進化に先立って、ほとんどの場合遺伝子重複が起こる。遺伝子重複は多様な遺伝子を生み出す基本的なメカニズムだが、生物は非常に古い時代からこの方法を採用してきた。例えば、タンパク質は多数のアミノ酸が直鎖状につながった鎖だが、一つ一つアミノ酸をつないで鎖をのばす働きを持つ酵素、ポリペプチド伸長因子（EF-1a/Tu）が存在する。この酵素にアミノ酸配列がよく似た、明らかに遺伝子重複で作られたもう一つの酵素（EF-2/G）が存在する。2つのポリペプチド伸長因子はGTP結合領域を持ち、遺伝子重複を繰り返して多様化したGTP結合タンパク質ファミリー（遺伝子族という）のメンバーである。

　この遺伝子族の系統樹で、一対の重複遺伝子EF-1a/Tuと EF-2/Gの部分を見てみると、どう見ても遺伝子重複の位置が3超生物界（古細菌、真正細菌、真核生物のこと）の分岐以前にあり、それぞれの遺伝子から3超生物界の系統関係、最古の枝分かれの問題が解ける。
　すべての生物は一対の重複遺伝子EF-1a/Tuと EF-2/Gを持っている。すべての生物がこの一対の酵素を持っているということは、この一対の遺伝子を作った遺伝子重複は3つの超生物界が枝分かれする前に起きたことになる。たしかにGTP結合タンパク質族の系統樹はそのことを再現している。このことを利用すると超生物界の有根系統樹が作れる。3つの超生物界それぞれからEF-1a/Tuと EFｰ2/Gを取り出し、これらのアミノ酸配列の比較から無根系統樹をまず作る。そしてEFｰ1α/TuとEFｰ2/Gが遺伝子重複によって枝分かれした時期が、3つの超生物界が枝分かれする以前になるように系統樹の根を決める。

この系統樹は2つの遺伝子それぞれから推定された系統樹を同時に含んでいるので、複合系統樹と呼ばれる。この複合系統樹は、EFｰ1α/TuとEFｰ2/Gのいずれにおいても、古細菌は真核生物に近縁な関係にあり、真正細菌とは遠縁になることを示している。こうして生物の最も初期の進化で起きた分岐の順序が決定できた。

おそらく、「古細菌に近い生物に真正細菌が細胞内共生したのが真核生物の起源だとする考えが有力となっている。」ということと、「アウトグループ（外群）に生物ではなく、遺伝子を使って、古細菌、真正細菌、真核生物の系統樹を決めた。」ということが重要なのかなと思います。

（２）色素体二次共生について進化生物学的に説明・議論しなさい。
説明：シアノバクテリアを捕食して、そのまま消化せず、体内に取り込み光合成をさせ、利用していたが、いつのまにか取りこんでしまったことを色素体一次共生という。そして、その一次共生したものが、捕食され取りこまれたことを色素体二次共生という。（11/24のプリントに真核生物の細胞内共生による進化の模式図をみて各自書いて下さい。）
議論：すみません。何を議論すればいいのか分かりませんでした。答えが分かっている方、教えて下さい。

こちらも少し訂正します。紅色植物が1次共生植物に2次共生してクロムアルベオラータに、緑色植物が1次共生植物に2次共生してエクスカバータとリザリアになったということも授業ではやっていたので、授業プリントを見直して少し付け足すといいかもしれません。

問題４
高野さんの問題ですかね。授業プリントみてやって下さい。
問題５
平野さんの問題。
（１）
（２）授業では、グロビン遺伝子やMADS－boxを遺伝子ファミリーの例として取り上げていました。ググれば詳細が出てくると思います。各自でやって下さい。
後半にいくほど、だんだんいい加減な解答になってしまいました。すみません＼(＾o＾)／
帰省から戻ってきて見返してみたら雑なシケプリだなぁ、と改めて思ってしまいました。前日に急に訂正してごめんなさい。それでは、明日の試験、頑張りましょー。

追記

副パ長募集中ｗｗｗ

副パ長になった貴方には、もれなく自分の行きたいお店を自由に選べる特権がついてきます！！さあ、あなたも副パ長に立候補してみませんか？ｗｗ
