
分子生命科学 B 

核酸（nucleic acid）：単量体が 10７～10８個重合したもの 

   DNA Deoxyribonucleic Acid → 情報分子 

   RNA Ribonucleic Acid 

 

          遺伝子：表現型（見た目）の規定 

DNAの単量体：ヌクレオチド → 糖にリン酸と塩基が結合したもの 

ヌクレオチドの形（図参照） 

                塩基 

 

          リン酸    糖 

※ヌクレオチドのリン酸が結合していないものをヌクレオシドという 

 

塩基（base）：プリン誘導体（大）   アデニン（A）                                           

                   グアニン（G） 

       ピリミジン誘導体（小）   シトシン（C） 

   （塩基性物質）           チミン（T）※この他にウラシル（U）がある 

塩基が４種類であるからヌクレオチドも４種類ある 

 

ヌクレオチドを構成する糖 

 

ペントース    β-D-リボース 

         →RNA              OH ←不安定 

 

 

         β-D-デオキシリボース 

         →DNA              H ←安定 

 

ヌクレオチド間の結合：ホスホジエステル結合（図参照） 

 

DNA（ポリヌクレオチド）は二本鎖で存在し、らせん構造を作っている。 

このときヌクレオチドは必ず決まった対となっている。 

 ・塩基対 →  A－T    ワトソンクリック型塩基対      

         G－C        ※結合力は水素結合で共有結合の 1/100 

        プリン－ピリミジン  （図 6-4図 6-5参照） 



 ※   アデニン 

     （塩基） →アデノシン 

                             

 リン酸   糖 

 アデノシン一（二、三）リン酸 （ATP） 

 

 DNA 二重らせん （立体構造）      ⇒   右巻き 

     相補的  （二本のポリヌクレヲチド鎖）   太さ 2nm 

          （図 6-6）                                ピッチ 3.4nm 

RNA 一本のポリヌクレオチド鎖 

 

※DNAの二本鎖は反平行 

        ５’   ３’ 

                    塩基のついている炭素原子から数えて１’～５’ 

                    （図 6-4図 6-5参照） 

                     

 

 

                ３’  ５’ 

 

タンパク質 

核酸          タンパク質 

 ヌクレオチド（４種類）   アミノ酸（20種類） 

 ポリヌクレオチド      ポリペプチド 

 ホスホジエステル結合    ペプチド結合 

 

        H 

               アミノ酸 

    NH３
＋－C－COO－   20種類 

 

        R 

       ↑ 

       側鎖 

 

 

 



アミノ酸 

水溶性（親水性）           不溶性（疎水性） 

・極性（polar）有 荷電無            

 －OH   セリン          ―   ―CH３ など 

       トレオニンなど 

 －NH２   アスパラギン 

       グルタミンなど 

・荷電有 

 －CH２－COO－  アスパラギン酸 

          グルタミン酸など 

 

※ポリペプチドはアミノ酸がペプチド結合で鎖状になったもので、水中では折りたたみの

立体構造をとる。アミノ基側を N（アミノ）末端、カルボキシル基側を C（カルボキシル）

末端と言い、N末端から１，２，…  と数える。 

 

 

ポリペプチド→折りたたみ→立体構造 

                

             機能分子（10万種類） 

 

ポリペプチド鎖→（機能）タンパク質 

 

           特定のタンパク質：  N   決まっている 

                     配列 

 ※アミノ酸残基（residue）：ポリペプチド鎖の中にあって一つのアミノ酸として認識でき

るもの 

  

A   B 

    

 生体触媒（タンパク質）＝酵素 

 

 

 

 

 

 



DNA …  ヌクレオチド配列＜４文字＞（一次元） 

 ↓ 

タンパク質設計（タンパク質の一次構造） 一次元文字列 

                     DNA      （図 6-8） 

   ↓   ↓               遺伝子（gene）：表現型→機能 

   タンパク質                ⇒DNA上のある連続した領域 

                     （タンパク質を作る情報の入っている領域） 

 

細胞分裂 → DNAコピー 

すでに存在する DNA（鋳型鎖）に対して相補的に DNAを複製する。 

 

      

     C A T C …               C  A T C …  

     G T A G …               G T A G …  

 

                  保存的複製 

 

 

     C A T C …               C A T C …  

                           G T A G …  

     G T A G …  

 

                  半保存的複製 

※実際には２本鎖を分けずに配列を読み取ることはできないので、半保存的複製である。 

 （図 6-11） 

Polymer合成 

① 開始反応 

② 伸長（同じ反応）反応 

③ 停止反応 

 

複製反応                   DNAポリメラーゼ（酵素）－分子機械 

                        DNAにヌクレオチドが付加する反応 

                        の触媒 

                        塩基と酵素間の水素結合で分子を認                                 

識 

           開始点   （図 6-13） 



        ５’          DNAポリメラーゼ 

連続的合成 

                            ３’ 

              ５’  

                    

        ３’          複製分岐点（フォーク） 

                      

DNAポリメラーゼ 

 ①（５’→３’方向のみ）ホスホジエステル結合の形成 

 ② 鋳型依存的合成 

③ 校正作用（間違いのゆらぎをとらえて除去し、再結合）（図 6-18） 

④ プライマー依存性（数個以上のヌクレヲチド（元になるもの）がないと合成できない） 

⑤ ヌクレアーゼ活性（間違いの除去） 

 

                                                  ラギング鎖   リーディング鎖 

リーディング鎖では５’→３’方向に連続的に DNAが 

合成されるがラギング鎖では不連続になる。 

 

校正作用でヌクレオチドが除去されたときに３リン酸          DNA 

でなくなるためエネルギーが得られず結合できなくな          ポリメラーゼ 

り、DNA合成がとまってしまうから 

※リン酸無水結合を加水分解するとエネルギーが得られる。 

 

不連続合成 

連続的に合成できないので右図のように合成する    ３’ 

このときに一時的に合成される断片を岡崎フラグメント 

（数百 bp）という。                                          ５’    

プライマー依存性により何もないところに合成すること 

はできないので、まず RNAプライマーを作り、そこから         DNA合成 

DNAプライマーを合成する。 

（岡崎フラグメント：RNAと DNAのキメラ断片）         RNAプライマー 

前に作った RNAプライマーまで DNAを合成したら、そ 

れを５’→３’方向のヌクレアーゼ活性で除去する。 

（除去しつつ DNAを合成）                    DNAリガーゼ 

DNAリガーゼがニック（切れ目）を埋め DNA断片をつ 

なぐ。 



                      開始反応 

     RNAプライマー         RNAポリメラーゼでプライマー合成 

                      最初の岡崎フラグメントの段階でリーデ 

 ラギング鎖       リーディング鎖  ィング鎖の RNAプライマーを処理する。 

  RNAプライマーを処理する 

 

修正（repair）システム 

化学反応などで壊れたヌクレオチドを修復 

 

※重要な遺伝子 

全塩基数 ３×10９ 

タンパク質の情報 ５×10４種類 

タンパク質一つあたりの平均アミノ酸数 ５００個 

アミノ酸一つあたりの平均塩基数 ３bp 

タンパク質に必要な塩基数 ５×10４×５００×３＝７.５×10７≒10８ 

約３％が重要 

 

 

転写 

 

                    DNA分子 36000遺伝子 

    遺伝子 A   遺伝子 B 

  発現 

  タンパク質 A  タンパク質 B 

  （機能分子） 

※タンパク質は DNA の情報からできるが、DNA は２本鎖の閉じた構造であるので、その

情報を直接読み取ることはできない。（DNAは瞬間的にしか１本鎖にならない） 

そこで、まず RNAに転写してから翻訳する。 

   DNA 

     転写 

   RNA  ⇒ １本鎖 RNA 

     翻訳     DNAに転写しないのは複製と混同するから。 

  タンパク質 

 

 

 



転写方法 

 

     開始点     停止点   暗号鎖   copyマシン 

                        RNAポリメラーゼ 

    CCCTGTATA…         DNA   DNA上をブラウン運動して開始点 

                         を探す 

                        →５’－３’方向に基づいて、２本のうち 

          遺伝子 A    鋳型鎖    どっちを読むかが決まる。 

 

 

  ５’ CCCUGUAUA…       ３’  １本鎖 RNA   

                    T（チミン）のかわりにU（ウラシル）を使う 

 

 

     プロモーター    ターミネーター 

      

                            ２本鎖 DNA 

               遺伝子 A 

  RNAポリメラーゼ      

            転写開始     転写停止 

 

                          転写バブル ⇔ 複製フォーク 

  ５’ 

    TTGACA…  

     AACTGT…              転写 

  ３’ 

    プロモーター 

                       RNA・DNAハイブリッド２重らせん 

 

DNAポリメラーゼ           RNAポリメラーゼ 

① ５’－３’ホスホジエステル結合          〃 

② 鋳型依存性                   〃 

 

③ プライマー依存性 有              無 

 

 



転写 

１）１本鎖ポリヌクレオチド 

２）一度に複数の遺伝子をコピーする 

           エキソン（Exon）－必要     ターミネーター   

 

             不要            DNA 

 

   プロモーター イントロン（Intron）－不必要 

 

                転写 

                        RNA（一次転写産物） 

 

 

                       AAA…       

  ５’cap                 ポリ A尾部    

 

                 イントロン除去：スプライシング（スプライソーム） 

                  AAA…    ｍRNA（メッセンジャーRNA） 

  ５’cap    コード領域 

 

 

タンパク質の進化 

     ドメイン 

     １  ２          エキソン             遺伝子 

                     １       ２      ３       ４ 

 

 

    ３    ４                     ５    ６ 

     タンパク質  

                     シャッフリング 

タンパク質の進化 

通常一つの遺伝子ごとに転写、翻訳されてタンパク質が合成されるが、まれに遺伝子間で

エキソンが混同した状態でタンパク質が合成されるシャッフリングという現象がおこる。 

この場合の大半は生存に不利なように働くので後世に伝わることはないが、有利に働くよ

うなときには後世に伝わる。これによってタンパク質が進化する。 

 



※人間は 36000遺伝子を持っており、その塩基数は約６×10７で全塩基数が３×10９である

から、その割合は２％ほどである。これに対して大腸菌のような原核生物はほぼ 100％が重

要である。 

 

選択的スプライシング 

人間の持つ遺伝子は 36000 であるのにタンパク質は約 100000 存在する。これは遺伝子内

のエキソンを取捨選択してスプライシングするという選択的スプライシングをすることで

１遺伝子から複数のタンパク質を作っているからである。 

 

スプライシング 

 

    エキソン１        エキソン２ 

              A          RNA 

         イントロン 

  ５’スプライス部位    ３’スプライス部位 

※スプライセオソーム（spliceosome）：RNAとタンパク質の複合体 

 A が決まった場所にある 

 

           ５’ 

       切れる                    投げ縄構造 

 

       A        A                    A  

 

                 O                  O 

          イントロン 

      ３’        O－C－O    A               O－C－O   A  

                             

                 O                  O 

 

タンパク質合成過程の行われる場所 

 

      DNA    RNAスプライシング           ｍRNA 

         転写       ｍRNA   核外へ輸送   翻訳  

      一次転写産物 RNA                タンパク質 

         ５’cap+ポリ A尾部   核          

      RNA                     細胞質   図 7-19 



        複製 ATGC → ATGC 

  DNA 

   ↓    転写 ATGC → AUGC 

  ｍRNA 

   ↓    翻訳 AUGC（４）→ ２０文字（E,D,T,S,Y,W… ） 

 タンパク質 

 

４ C,C,C, T,G,T,  A,T,C, …   三文字＝コドン（codon） 

           変換文法 

20   P   C   L        図 7-20 

 

※AUG   Met              UAA 

2重役割   開始コドン           UAG   終（停）止コドン 

                    UGA 

61コドン   アミノ酸 

３コドン   終止 

 

        AUG CCC UGU AUA ACA UAA…  

                                AAA…   ｍRNA 

 ５’cap    開始コドン Pro   Cys    Ile   Thr   終止  タンパク質一次構造の指定 

５’capから見て最初の AUGが開始コドン 

※ただ文字が並んでいるだけでは三種類の読み枠（reading frame）があるが、開始コドン

によって決定されている。 

 

        AUG             UAA 

                           AAA…   ｍRNA 

                            ポリペプチド鎖 

        Met  Pro  Cys 

 物理的に対応させる － アダプター分子 

     例   CCC       AUG 

 

 

 

         Pro       Met 

 

 



アダプター分子 → ｔRNA（transfer RNA：転移 RNA） 

 短い、１本鎖、分子内二重らせんとなる相補的構造 図 7-22 

 アミノ酸一つに対して一種類存在する 

 

              ステム     

                                   アミノ酸 

                   ループ 

                         実際の形 

 

 

         GAA  クローバー葉モデル 

 

       アンチコドン（anticodon）―アミノ酸を指定するコドンと相補的 

             Phe 

               共有結合 

          ３’        ５’  

         A A G 

         U U C            ｍRNA 

    ５’                                 ３’ 

 

 

       開始コドン      終止コドン 

        AUG  ３文字 

                           ｍRNA 

  ５’非コード領域   コード領域   ３’ 非コード領域 

 

                     タンパク質一次構造 

 

 

        Met  Ala 

                アダプター（1/10４ error） 

        AUG GCC 

                          一つのアミノ酸に複数のｔRNA 

  ５’cap 

             コドン（61種類）＞ｔRNA（50種類）＞アミノ酸（20種類） 

 



Phe   +   tRNA  ＝  Phe-tRNAPhe    アシル化 

アミノ酸                 アミノアシル tRNA 

      

 アミノアシル tRNA合成酵素 ― 20種類 

特定のアミノ酸と tRNAを確認 → 複数の tRNAに対応 

 

※tRNAが 61より少ない理由 

                    アンチコドンの１番目はゆらぎという現象が 

  ゆらぎ               あり、多少いい加減でも読める 

 

     G A A  or  (A A A) Phe     Pheのコドンは２種類あるが tRNAは１種類 

         C U U  or  (U U U)      でよい 

３’                                ５’ 

 

一つのアミノ酸に複数の tRNAがあるとき、それを同族 tRNAという 

 

アミノアシル合成酵素には校正作用がある 

 

ｍRNAの翻訳 

リボソーム（Ribosome） 

① アミノアシル tRNA，コドン １対１対応 → mＲＮＡのコードに従って並べる。 

② 並んだアミノアシル tRNAのアミノ酸を重合 

 

 

           大サブユニット    ⅰ，mＲＮＡ結合 

                      ⅱ，アミノアシル tRNA結合 

rRNA         小サブユニット 

 

Met 開始 tRNA と小サブユニットの複合体が開始コドンを探す 

まず５’capを探す。そして、mRNAに結合してそれに沿って動き、AUGを見つけると大サ

ブユニットが小サブユニットに結合する。 ⇒ ここまでが開始反応（図 7-28） 

 

 

          AUG 

 

  ５’cap 



リボソーム（立体構造は図 7-26） 

             A部位（アミノアシル tRNA結合部位） 

 

 

  E部位 

（empty） P部位（ぺプチジル tRNA） 

 

                    ペプチド転移反応 

 

              Met      Ala 

 

 

                                                        mRNA 

 

 

 

 

                    

‘           O  H           O  H           転移 

           

         O－C－C－NH３           O－C－C－NH３  

 

                         Met                        Ala 

 

 

                  O  H  H  O  H 

 リボソームが動く 

           OH        O－C－C－N－C－C－NH３  

                                             newアミノアシル tRNA 

                                      Met       Ala    

 

 

 

                   E部位   P部位 

                                       ぺプチジル tRNA 

                                                                （図 7-27） 



－Met－Asn－Trp 

 

 

 

               終止コドン 

 

終止コドンには形が tRNAに似ているタンパク質が結合し、重合が停止する。 

それから加水分解でタンパク質を切り離す。 

最後にリボソームが解離。 （図 7-30） 

 


