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1.	はしがき	

 
	 真核生物、及び、オルガネラがどのように多様化・進化したかは、生物学の重要な命題であり、その深い理

解は今後オルガネラ病の克服や新しい機能を付加した有用生物等の創成に繋がる技術基盤を提供し、新しい生

命・生態系工学領域の創成に貢献することが期待される。本領域は、細胞内共生細菌のオルガネラ化過程と、

内部共生の真核生物の進化における役割を解明することを目的として、多層的内部共生現象をマトリョーシカ

人形に例え、共生に駆動されるオルガネラの成立と真核生物の進化を多層空間的に理解することを目指した。

具体的には、1	オルガネラ進化に繋がる共生関係の検出、機構の解明、2	進化過程にあるオルガネラの多様性

と機能の解明、3	内部共生体に駆動される真核生物進化の解明、4	オルガネラ工学による人為的生物進化の技

術基盤の確立を目指した。	

	 本領域は平成 23〜27 年度の 5 年間、ならびに翌 H28 年度のとりまとめ期間を含め計 6 年間の正式な研究活

動を終了した。総括・支援班 16 名、9 つの計画班 24 名、公募班のべ 38 名、運営事務局 4 名を構成員とした

約 100 名が領域の運営に貢献した。6 年間で国際学術誌に掲載された英文原著論文・総説等の総数は優に 600

編、図書 45 編を超えた。また８件の国際学会・シンポジウム、２１件の国内シンポジウム・ワークショップ

の開催を通じて、内部共生に駆動された真核生物の進化に関する多様な研究分野の学術的価値を向上させるこ

とに貢献した。さらに２８件のサイエンスカフェ、５１件の一般向け講演・その他イベントを開催すると同時

に、領域ホームページやニュースレターを通じ、学問分野と研究内容・意義の一般への周知と本研究分野への

人材参入を促進することに成功した。また、本領域の活動を通じて、学際的に異分野の研究者の間で多くの共

同研究が開始された。また多くの若手研究者を当該研究分野に求心すると同時に、多くの若手研究者の登用・

昇進に寄与することができた。	

	 領域代表として、班員各位の多様な専門性と科学的好奇心の相互作用が作るケミストリーを感じ続け、共

生・進化という共通言語の力強さに驚かされ続けた６年間であった。「マトリョーシカ型進化」というちょっ

と風変わりで、好き嫌いの別れる扇情的な標語に、多くの場合真っ正直に、時に搦手から取り組み、内部共生

によるオルガネラと真核生物の進化の理解という大きな目標に向かって、１００人からの魅力的な研究者とグ

ループ研究ができたことは極めて有意義な経験であった。本研究領域はこの６年間良い航海をしたが、同時に

航海の途中で多くの解決すべき課題、中心概念の洗練化の必要性を見出すことにもなった。本領域は一旦終了

を迎えるが、今後新しい学会組織などを通じて、本領域を通じて集まった研究者たちが共生・進化における新

機軸を次々と創生し続けることを強く期待している。	
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2.	研究領域の目的及び概要	

	

研究の学術的背景と研究目的：マトリョーシカ型進化原理―新たな学術領域の創成	

真核生物の進化、及び、オルガネラ（細胞内小器官）の進化は、生物学の最も重要な基本命題である。一般に

葉緑体・ミトコンドリアの起源は、マーギュリスの細胞内共生説（Sagan	Theor	Biol	14,255,1967）により説

明されている。この説では、原始真核細胞に共生した細菌が徐々に宿主細胞に「隷属」されてゆき、最終的に

宿主細胞に統合された「オルガネラ」として成立したとされる。上記 2 種のオルガネラの成立により真核生物

の代謝機能が飛躍的に高まり、この地球上に多種多様な真核生物系統を生み出すことを可能にした。つまり共

生オルガネラの成立は、地球生命史の中で最も重要な出来事の一つである。	

しかしながら、真核細胞が細胞内共生細菌をオルガネラ化する過程で、宿主である真核生物も自身の細胞構造、

ゲノム、代謝機構等を大幅に改変しなければならなかったはずである。さらに、現存の原生生物や藻類では、

オルガネラが宿主を支配する逆転現象が示されてい

る。また、真核生物の歴史中で細胞内共生を通じた

オルガネラの獲得は繰り返されている。例えば共生

により生まれたオルガネラをもつ生物を、更に「二

次的に」取り込むことにより生じる二次共生由来オ

ルガネラ（二次色素体など）が存在する。さらに一

部の原生生物では、いわば「入れ子」ともいうべき

「オルガネラの二重構造」をもった上に、更に、哺

乳動物などの真核生物細胞内に寄生している（右図）。

我々は、この現象をロシアのマトリョーシカ人形に

例え、共生・寄生現象によって駆動されるオルガネ

ラ創成と真核生物進化を多層的に理解することを目

指した。	

本研究領域が解明を目指した主要命題と研究組織構

成	

本領域の全体構想の中で具体的に解明しようとする主要命題は以下の 4 点である（下図参照）。	

1. オルガネラに続く共生関係を生物界から広く

検出し、共生を可能とする仕組みの解明（右

図「出会い」段階の研究）	

2. 進化過程にある共生・寄生オルガネラの維持

機構の解明（右図「成立」段階の研究）	

3. 共生体・オルガネラに駆動される真核生物進

化の解明（右図「発展」段階の研究）	

4. 生物進化を試験管内で実現するための技術基

盤の確立（右図「発展」段階の研究）	

前ページで述べた 4 つの主要命題へチャレンジする

ために、共生に伴うオルガネラ創成の時間軸に沿って、領域研究を（A）複数の異なる生物の相互作用を通じた

共生・寄生の成立機構（出会い段階）の研究、（B）細胞内共生体からオルガネラへの変遷過程（成立段階）の

研究、（C）共生オルガネラ成立に伴う宿主細胞の改変の研究および人工共生進化系構築を目指した基盤研究（発

展段階）の 3 段階に分け、それぞれの項目に対応するよう研究組織を分割した。	

領域運営の全体構想	
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本領域の最終目標「内部共生体に駆動される真核生

物進化の解明」に到達するためには、共生・寄生成

立以前の「出会いの場」における異種生物の相互作

用を理解する必要がある。また、共生・寄生に関わ

る生物種に関する広範な知見、相互作用する生物（共

生体・寄生体と宿主）の細胞構造、代謝、ゲノム等

の変化を理解する必要がある。従って、研究対象の

生物種、研究手法に固執せず、既存の学問分野間を

横断する研究が必要である。しかし、本領域以前に

は、生物多様性の解明を目指す原生生物・藻類学や

植物学、有用生物（系・生態系）の作出を目指す生

命・生態系工学や環境生物学、共生の特殊ケースと

しての寄生を中心とした 2 生物間での相互作用を研究する細菌学、寄生虫学、感染症学等が融合研究を行うこ

とが少なかった。そこで本領域では既存の学問分野の融合を強力に推し進め、真核生物の進化学に新しい視点

を与え、新しい生物学領域のパラダイム「内部共生体に駆動される真核生物進化」を創出することを目指した。	

真核細胞の成立と真核生物の多様化は、生物学の最も重要な基本的命題の一つであるが、本領域はそれに重要

な原理的裏付けを与えると期待された。また、光エネルギーの利用を可能とした人工生物の構築等を通じて、

新しい有用生物の創成に繋がる技術基盤を提供し、新しい生命・生態系工学領域の創成に貢献することを目指

した。オルガネラの進化原理の理解に根ざしたオルガネラの人為的修飾や新規創生は、有用生物の創出といっ

たバイオテクノロジー分野への貢献も大きい。また、オルガネラの機能不全による疾病の治療法の創出などの

医学的側面への応用も可能であり、極めて学術的価値が高い。従って、当該領域の発展は国内発の生物学の学

術水準を大きく向上するだけでなく、関連する生物学・進化学全般、更に、生命工学、医学、感染症学、生物

資源応用等に大きな波及効果を生むと考えられ、我が国の学術水準の向上・強化につながることが期待された。	
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3. 研究領域の設定目的の達成度	

	

応募時に設定した全体目標は以下の通りである。	

(1)	オルガネラ進化につながる一次・二次共生関係を生物界で広く検出し、共生を可能とする原理を理解	

(2)	進化過程にある共生・寄生オルガネラの機能と維持機構の解明	

(3)	オルガネラ改変等の細胞工学手法による試験管内生物進化に必要な技術基盤の開発	

(4)	「内部共生体に駆動される真核生物進化」という新しいパラダイムの確立	

同時に、長期的に本領域を展開するために以下の追加目標を設定した。	

(5)	学問領域の定着と今後の発展基盤の確立	

(6)	若手研究者の育成	

	

全体目標の達成度：上記の全体目標の各項目の達成度に関する自己評価を示す。	

(1)	＜目的＞オルガネラ進化につながる一次・二次共生関係を生物界から広く検出し、共生を可能とする原理

を理解	

＜自己評価＞達成された。今後重点的に解明すべき点が明確化された。	

特に（A 班）生物の相互作用（共生・寄生の初期の成立機構）に関する研究の中から上記目標を達成する成果が

得られた。様々な新規共生系が同定されるとともに、共生を可能とする機構ならびにその生理意義が解明され

た。以下概略を示す。	

a.	細菌と宿主の共生に関する成果	

i.	細菌の宿主感染の成立の鍵を担う宿主制御因子注入装置（IV 型分泌系の中核複合体）の生化学的単離、分子

構造を解明した。マトリョーシカ化の初段階の細胞侵入の分子機構の一端が明らかにされた。内部共生の鍵分

子機構の同定がなされた。(Proc	Natl	Acad	Sci	USA	111,	11804-11809,	2014)	

ii.	細菌の宿主感染の成立に重要な宿主制御因子（エフェクターCPAF）は宿主依存的に進化したことが示され

た。ヒトを宿主とする病原性クラミジアの CPAF は感染細胞のアポトーシスを強力に抑制するのに対して、アメ

ーバ共生原始クラミジアの CPAF はヒト細胞のアポトーシスを誘導した。共生体—宿主の関係を規定する特異性

の鍵が同定された。	

b.	昆虫等の内部共生に関する成果	

i.	シロアリ腸内原生生物の新規共生細菌（スピロヘータ）を同定し、ゲノム解析により代謝の共役を解明した。

この共生関係において水素・酢酸・窒素源の宿主—共生体間の受け渡しが共生の鍵であることを示した。(Proc	

Natl	Acad	Sci	USA	112,	10224-10230,	2015)	

ii.	昆虫腸内で多くの環境中の細菌叢の中から共生細菌が選択的に獲得され定着する機構が、ホソヘリカメム

シの共生体により示された。また、カメムシの薬剤耐性能が共生細菌により昆虫に付与されること、薬剤耐性

が共生の新しい駆動力であることが示された。(Proc	Natl		Acad		Sci	USA	112:	E5179–5188,	2015;	109:8618-22,	

2012)	

iii.	昆虫ミカンキジラミにおいて、内部共生微生物プロフィテラが産生する二次代謝物ポリケチド・ディアフ

ォリンが宿主を天敵から守る防衛能力を付与することが共生の駆動力であったことが示された。(Curr	Biol	24,	

R640-641,	2014)	

＜今後の課題＞多くの成果により課題の大目的は達成された。しかしながら、多様な進化の方向性を規定し、

生物が適応した環境等の選択圧（酸素濃度・代謝物の共役等）に関しては想像によるところが多く、今後共生

体成立を駆動した地質学・古生態学的要因群を検証する必要がある。	

	

(2)	＜目的＞進化過程にある共生・寄生オルガネラの機能と維持機構を解明する	
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	 	 ＜自己評価＞達成された。ただし、詳細な解明には今後の継続的研究が必要である。	

主に（B 班）細胞内共生体からオルガネラへの変遷過程（共生からオルガネラへの進化）に関与する研究から重

要な成果が生まれた。	

a.	シアノバクテリア由来の色素体等の進化に関して	

i.	光合成能を失った珪藻ニッチアの色素体のオルガネラゲノムの解析により、光合成に関与する遺伝子の選択

的喪失が進化の原理であることを示した。同時に、プロトン勾配を造り出せず、ATP を産生できないニッチアの

色素体は ATP 合成酵素遺伝子を逆向きに作用させ、タンパク質の輸送に利用されていると提案し、ATP 合成酵素

の機能転換がオルガネラ機能の多様化の鍵であることを示した	(Mol	Biol	Evol	32,	2598-2604,	2015)	

ii.	ロパルディア珪藻のシアノバクテリア由来オルガネラが、内部共生から比較的間もない「若い」オルガネ

ラであり、窒素固定に特化していることを示した。内部共生体の進化の方向の多様性の実証となった。(Proc	Natl	

Acad	Sci	USA	111,	11407-11412,	2014)	

iii.	異なる真核藻類を二次共生で独立に取り込み葉緑体化した二次植物（クロララクニオン藻とクリプト藻）

のゲノムを決定し、細胞内に取り込まれた真核藻類の痕跡核（ヌクレオモルフ）の内部共生体ゲノムの縮退の

一般原理を明らかにするとともに、葉緑体タンパク質のプロテオーム推定により、葉緑体への輸送シグナルの

多様性からタンパク質輸送機構の多様性の存在を示唆した。(Nature	492,	59-65,	2012)		

iv.	植物細胞内で形成される概日時計の情報を葉緑体に伝達するメカニズムを発見した。葉緑体の共生起源で

あるシアノバクテリアの時計と植物宿主型の時計は元来異なる特徴を持つが、内部共生後の進化を経て宿主と

共生体が時間情報を共有するために創出した新たな統御システムであり画期的発見であった。(Science	

339,1316-1319,	2013)	

v.	基部陸上植物セン類ヒメツリガネゴケの葉緑体がシアノバクテリアに由来するペプチドグリカン層で覆わ

れていることを明らかにした。広範な植物種で分裂を始めとする葉緑体機能に関与する可能性があり、宿主—オ

ルガネラ相互作用の新しい様態である。(Plant	Cell	2016	in	press)		

vi.	陸上植物の核にコードされる pentatricopeptide	repeat	(PPR)タンパク質はオルガネラに移行して、特異

的に RNA に結合し、切断・編集・翻訳制御などを行うが、イネにおいて PPR がミトコンドリアコードの NADH	

dehydrogenase	subunit	5 遺伝子の RNA 編集に関することを明らかにした。PPR を介した転写・翻訳レベルでの

宿主核による葉緑体の支配機構の一端を証明した。(Plant	J	72,	450-60,	2012)	

b.	αプロテオバクテリア由来のミトコンドリアの進化に関して	

i.	高度に独自の進化を遂げた赤痢アメーバのミトコンドリアの生理機能（硫酸活性化、硫酸コレステロールの

合成と細胞分化の調節）、タンパク質等輸送装置 TOM の発見により、嫌気環境で起こったミトコンドリアの放散

進化の多様性の一端が解明された。(Proc	Natl	Acad	Sci	USA112,	E2884-2890,	2015;	Sci	Rep	3,	1129,	2013)	

ii.	植物葉緑体の内包膜タンパク質透過装置(TIC)を初めて無傷で精製し、TIC が宿主と共生体の両者に由来す

る遺伝子でコードされたタンパク質で構成されることを明らかにした。核・葉緑体双方のゲノムの積極的な関

与によって葉緑体が維持されていることを示した画期的成果である。(Science	339,571-574,	2013)	

＜今後の課題＞ミトコンドリア・葉緑体等内部共生体由来オルガネラの機能・維持機構の多様性と普遍性は詳

細に解明されつつある。また、様々な進化過程にある内部共生体のゲノムの変貌に関する様態は詳細に記述さ

れ、内部共生体のオルガネラ化の過程における進化の「方向性」の一般原理はおおかた理解されたと言える。

更に、今後の詳細な解析に必要な生化学的・遺伝学的手法等は確立しており、数年以内に現在未解決の多くの

問題点が解明されると期待される。	

	

(3)	＜目的＞オルガネラ改変等の細胞工学手法による試験管内生物進化に必要な技術基盤を開発する	



 7 

＜自己評価＞部分的に達成された。原らの光駆動性ミトコンドリアの創生にみられるように、逆遺伝学手法に

基づくオルガネラ改変と新規生理機能の付加が達成されるなど画期的な成果が得られた。一方、項目によって

は、技術的困難が時間内に克服できず、ブレークスルーを生むには至らなかった。	

主に（C 班）共生オルガネラ成立に伴う宿主細胞の改変に関与する研究から重要な成果が生まれた。	

a.	オルガネラからの逆方向（内から外向き）の支配に関して	

i.	単細胞性藻類を用いて細胞分裂が起きる時間帯が生物によって限定されている仕組みを解明した。細胞が光

合成と分裂する時間帯を分けている意義は、活性酸素から受けるダメージを最小限にするためと推測され、共

生オルガネラが宿主細胞の行動（細胞分裂）に影響を与えていることを示した画期的成果である。(Nat	Commun	

5:	3807,	2014)	

ii.	二次色素体をもつマラリア原虫が本来共生体自身のために使用していたオルガネラ由来の植物ホルモンが

宿主である原虫の増殖や分化の制御に使われていることを見出した。マラリア原虫が産生する植物ホルモンサ

リチル酸が原虫細胞内でプロスタグランジン E2の産生を促進し、宿主の炎症性サイトカインの産生を抑制する

ことにより免疫系を介して脳マラリア症の発症を抑制していると推測された。これは内部共生体の宿主制御の

一相であると考えられる。	

iii.	トキソプラズマの植物ホルモンは哺乳動物宿主（ネズミ）の行動に影響を与え、ネコの回避行動などを抑

制することを示した。オルガネラからそ３階上層の支配（多層逆マトリョーシカ支配）を示す一例である。

(Parasitol	Int	65,	319-322,	2016)	

iv.	トキソプラズマは宿主細胞に寄生し、様々な宿主機能をハイジャックする。一例として小胞輸送を調節す

る宿主分子 RabGDIα をハイジャックして宿主細胞による排除機構から逃れていることを明らかにした。オルガ

ネラ化に必要な分子機構の一端を明らかにした。(Proc	Natl	Acad	Sci	USA	112,	E4581-90,	2015)	

b.	人工マトリョーシカの作製と応用に関して	

i.	哺乳類培養細胞のミトコンドリアにデルタロドプシンを特異的に発現させ、光に応答したデルタロドプシン

によりプロトン駆動力と ATP 合成力を生み出すことに成功した。この光駆動ミトコンドリアは、葉緑体のよう

に光エネルギーを細胞内エネルギーに変換することができ、植物で見られる光合成の一部を哺乳類細胞で再現

した画期的な成果と言える。再生医療技術との融合によりパーキンソン病などの治療にも役立つ可能性も秘め

る	(Sci	Rep	3,1635,	2013)	

ii.	共生クロレラ含有ミドリゾウリムシが、セシウムを取り込み食胞中で可溶化し、共生クロレラ内に高濃度

に蓄積することを見出した。簡便に土壌懸濁液からセシウムを含む様々な重金属類（砒素・マンガン・カドミ

ウム・水銀など）を回収する汚染土壌処理法を発明した。生物を用いた既存の放射性セシウム汚染土壌の処理

法を凌駕する成果である。(特願 2012-252102)	

＜今後の課題＞	オルガネラの移植技術の確立、非共生由来オルガネラによる宿主支配や可逆的共生に伴う相互

作用の解析に関しては、一定の進展が見られたが、今後の更に詳細な研究が必要である。	

	

(4)	＜目的＞「内部共生体に駆動される真核生物進化」という新しいパラダイムを確立する	

＜自己評価＞達成された。上記(1)-(3)の大目的の達成によりパラダイムが確立した。	

理解された「内部共生による進化の共通原理」は具体的には以下に要約される。	

・	 内部共生とオルガネラ化には、共生体—宿主間の代謝相互依存・防御・支配等の様々な生理的な有利性

が駆動力として作用する。	

・	 共生体ゲノム・遺伝子の宿主による収奪と共生体—宿主間の代謝物・タンパク質・転写・翻訳等の共役

が共生体のオルガネラ化の主要な原理である。	

・	 共生体の代謝・生理機能やタンパク質輸送装置等の機能維持装置は縮退・消失するだけでなく、改善・

最適化、時に新規機能の追加が起こっており、オルガネラ進化は現在も進行している。	
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・	 内部共生体と宿主は、環境や他の生物からの遺伝子の受容（遺伝子水平転移）により、生物一体とし

ての進化が駆動されている。オルガネラ進化は人工的に誘導できる。	

(5)	＜目的＞学問領域の定着と今後の発展の基盤の確立	

＜自己評価＞達成された。	

a.	マトリョーシカ型進化原理のコンセプトの普及のために、2 編の邦文書籍の出版、8 回の国際・21 回の国内

シンポジウム・ワークショップの開催、サイエンスカフェ（28 回）や参加型オープンラボ（10 回）等の活動を

行った。詳細は、「６．研究成果の取りまとめ及び公表の状況」に記載。	

b.	関連学会組織（日本共生生物学会）を H29.11 に正式に発足する。本学会の発起人は本領域の計画班員等が

中心となり、日本細胞共生学会、原生生物学会、藻類学会、細菌学会、寄生虫学会、植物学会等の有志で立ち

上げる予定である。H28.3.5 には「共生・寄生生物学シンポジウム」としてキックオフシンポジウムを筑波大学

で開催した。本組織は今後、本領域に関連した学問領域の継続的発展の国内における場を提供するだけでなく、

国際連を強化する役割をも緩やかに果たす。	

	

(6)	＜目的＞若手研究者の育成	

＜自己評価＞達成された。	

本領域には多くの 39 才以下の若手研究者（計画班で年間 35-57 人、公募班で 34-36 人の大学院生を含む）が関

与した。そのうちの 52 名が常勤の、26 名が非常勤の助教等研究職を得た。また、卒業した大学院生のうち 22

名がポスドク、1 名が特任助教、3 名がテニュアトラック助教、2 名が企業の研究員などの研究職の道を歩んで

いる。	
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4. 研究領域の研究推進時の問題点と当時の対応状況  
 
組織変更に関して	

計画班の追加等の大きな組織変更は行わなかった。以下軽微な組織変更に関して記載する。	

	

計画班分担研究者の追加に関して	

A02 において、シロアリ体内の原生生物と共生細菌のメタゲノミクス・メタトランスクリプトミクスの研究を追

加した。この追加は領域応募時に参画を計画したが諸般の事情で参加できなかったもので、A 領域の発展に多大

な貢献をもたらした（Proc	Natl	Acad	Sci	USA	2015 など、平成 24-27 年度の発表論文計 24 編）。新しい分担研

究者を追加することにより、A02 班の研究内容がより網羅的なものとなった。更に、計画班員相互の有機的連携

により、シロアリ腸内の原生生物・内部共生体の統合的な共進化・代謝の相互作用に関する知見がより多面的

に得られるようになった。	

	

公募班員の交代時の研究の継続性の確保に関して	

平成 26-27 年度に公募研究が採択された際に、平成 24-25 年度に採択されていた公募研究の一部が採択されな

かったが、多くの研究は本領域の発展のために不可欠と考え、計画班の分担研究者として追加（A01 に 2 名、B02

に 1 名、C01 に 2 名）して研究支援を続けることにより、領域全体の研究進展につなげることができた。これら

5 名により平成 24-27 年度の 4 年間で計 111 編の論文が発表された。これらの研究内容の継続性が確保され、自

由生活性アメーバとレジオネラの共進化、ミトコンドリア DNA の病原性の分子機構、トキソプラズマ症におけ

る宿主支配の分子機構等に関する知見が蓄積した。	

	

関連学会の発足に関して	

5 年間の領域の研究の展開にしたがって、関連学会（細菌学会・原生生物学会・寄生虫学会・進化学会・生化学

会・分子生物学会等）でシンポジウム・ワークショップを提案しながらこの学問領域の認知と宣伝に努めてき

た。その過程で、共生・寄生・オルガネラ・進化を共通のキーワードとする研究者を様々な既存学会から結集

した新しい学術団体を作り、議論をより深めながら、求心力を強める必要性を認識した。このため、H29.11 に

日本共生生物学会を設立することとした。本学会は本領域の計画班員数名を発起人として、日本細胞共生学会、

原生生物学会、藻類学会、細菌学会、寄生虫学会、植物学会等に所属する有志で立ち上げた学会組織である。	
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5.	研究組織（総括：総括班，計画：総括班以外の計画研究，公募：公募研究）	

平成 23-26 年度	

研究	
項目	

区分	 氏名	 所属機関・部局・職	 研究課題名	

X00	
総括	

計画	代表	 野崎	 智義	
国立感染症研究所・寄生動
物部・部長	

マトリョーシカ型進化原理（総括班）	

	 計画	分担	 洲崎	 敏伸	
神戸大学・大学院理学研究
科・准教授	

	

	 計画	分担	 坪井	 敬文	
愛媛大学・学内共同利用施
設等・教授	

	

	 計画	分担	 守屋	 繁春	

独立行政法人理化学研究
所・基幹研究所	守屋バイ
オスフェア科学創成研究
ユニット・ユニットリーダ
ー	

	

	 計画	分担	 津久井	久美子	
国立感染症研究所・寄生動
物部・主任研究官	

	

	 計画	分担	 松崎	 素道	
東京大学・大学院医学系研
究科・助教	

	

	 計画	分担	 橘	 裕司	 東海大学・医学部・教授	 	

	 計画	分担	 石田	 健一郎	
筑波大学・生命環境系・教
授	

	

	 計画	分担	 小保方	 潤一	
京都府立大学・生命環境科
学研究科・教授	

	

	 計画	分担	 橋本	 哲男	
筑波大学・生命環境系・教
授	

	

	 計画	分担	 金子	 修	
長崎大学・熱帯医学研究
所・教授	

	

	 計画	分担	 稲垣	 祐司	
筑波大学・生命環境系・准
教授	

	

	 計画	分担	 井上	 勲	
筑波大学・生命環境系・教
授	

	

	 計画	分担	 永井	 宏樹	
大阪大学・微生物病研究
所・准教授	

	

	 計画	分担	 黒田	 誠	
国立感染症研究所・病原体
ゲノム解析研究センタ
ー・センター長	

	

	 計画	分担	 永宗	 喜三郎	
国立感染症研究所・寄生動
物部・室長	
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平成 23,	24 年度	

研究	
項目	

区分	 氏名	 所属機関・部局・職	 研究課題名	

A01	 計画	代表	 永井	 宏樹	
大阪大学・微生物病研究
所・准教授	

細菌の原虫・哺乳動物宿主に対する寄生・
共生の分子基盤	

	 公募	代表	 三室	 仁美	
東京大学・医科学研究所・
室長／准教授	

持続感染病原細菌がコントロールする共
生成立の分子機構	

	 公募	代表	 丸山	 史人	
東京医科歯科大学・大学院
医歯学総合研究科・准教授	

Ａ群レンサ球菌の宿主寄生を介した新規
病原因子獲得機構の時空間的解析	

	 公募	代表	 中鉢	 淳	
豊橋技術科学大学・エレク
トロニクス先端融合研究
所・准教授	

オルガネラ様共生体に輸送される宿主動
物由来タンパク質の機能解析	

	 公募	代表	 新里	 尚也	
琉球大学・熱帯生物圏研究
センター・助教	

トリミエマ原虫共生系を用いた細胞内共
生研究モデルの構築	

	 公募	代表	 藤原	 義弘	
海洋研究開発機構・海洋・
権限環境生物園領域・研究
員	

深海産イガイ類の共生細菌認識機構に関
する研究	 	

A02	 計画	代表	 守屋	 繁春	

独立行政法人理化学研究
所・基幹研究所	守屋バイ
オスフェア科学創成研究
ユニット・ユニットリーダ
ー	

先端ゲノム・トランスクリプトーム解析技
術を用いた環境微生物の共生原理の解明	

	 計画	分担	 大熊	 盛也	

独立行政法人理化学研究
所・バイオリソースセンタ
ー	微生物材料開発室・室
長	

	 公募	代表	 山口	 博之	
北海道大学・大学院保健科
学研究員・教授	

アメーバに共生する難培養性細菌のゲノ
ム解析から紐解くマトリョーシカ進化原
理	

	 公募	代表	 見坂	 武彦	
大阪大谷大学・薬学部・准
教授	

原生生物・寄生細菌間のＤＮＡ分子フロー
の可視化と高精度定量	 	

	 公募	代表	 福田	 真嗣	
慶應義塾大学・先端生命科
学研究所・	特任准教授	

腸内微生物社会は如何にして形成される
のか	 	

	 公募	代表	 菊池	 義智	
産業技術総合研究所・研究
員	

共生成立の分子基盤を解く：昆虫－細菌共
生系における大規模ＲＮＡｉスクリーニ
ング	 	

B01	 計画	代表	 石田	 健一郎	
筑波大学・生命環境系・教
授	

二次共生における共生藻のオルガネラ化
過程の解明	

	 計画	分担	 井上	 勲	
筑波大学・生命環境系・教
授	

	 計画	分担	 松崎	 素道	
東京大学・大学院医学系研
究科・助教	

	 公募	代表	 華岡	 光正	
千葉大学・大学院園芸学研
究科・准教授	

共生による葉緑体光応答系の成立と進化	 	
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	 公募	代表	 中井	 正人	
大阪大学・蛋白質研究所・
准教授	

色素体成立の初期過程におけるタンパク
質輸送装置の確立と進化に関する研究	

B02	 計画	代表	 野崎	 智義	
国立感染症研究所・寄生動
物部・部長	

ミトコンドリアの進化の多様性		 計画	分担	 黒田	 誠	
国立感染症研究所・病原体
ゲノム解析研究センタ
ー・センター長	

	 計画	分担	 橋本	 哲男	
筑波大学・生命環境系・教
授	

	 公募	代表	 戸澤	 譲	
愛媛大学・プロテオサイエ
ンスセンター・教授	

細胞内物質代謝系の統合と変遷に伴うミ
トコンドリア輸送体の獲得と共進化	

	 公募	代表	
見市	 文香	
（三田村文香）	

佐賀大学・医学部・助教	
赤痢アメーバマイトソームによる硫酸活
性化経路の獲得と寄生適応との関連性の
解明	 	 	

	 公募	代表	 佐藤	 暖	
慶應義塾大学・先端生命科
学研究所・特任助教	

メタボロミクスによる、ミトコンドリアを
持たない寄生虫のエネルギー代謝機構の
解明	 	

B03	 計画	代表	 稲垣	 祐司	
筑波大学・生命環境系・准
教授	

ミトコンドリア・色素体以外の共生オルガ
ネラ成立過程の解明	

	 計画	分担	 小保方	 潤一	
京都府立大学・生命環境科
学研究科・教授	

	 公募	代表	 春田	 伸	
首都大学東京・大学院理工
学研究科・准教授	

細菌を細胞小器官とする窒素固定藻類の
創製	

	 公募	代表	 瀧下	 清貴	 海洋研究開発機構・研究員	
色素体以外の“炭酸固定オルガネラ”を持
つ原生生物の探索，およびその遺伝子解析	

C01	 計画	代表	 永宗	 喜三郎	
国立感染症研究所・寄生動
物部・室長	

植物由来共生オルガネラの宿主隷属化機
構	

	 公募	代表	 今村	 壮輔	
東京工業大学・資源化学研
究所・准教授	

統御的なｒＲＮＡ合成制御機構の解明か
らオルガネラの進化を探る	 	

	 公募	代表	 壁谷	 如洋	 国立遺伝学研究所・研究員	
宿主細胞と光合成の協調による葉緑体ゲ
ノム複製制御の分子機構の解明	 	

	 公募	代表	 鳥山	 欽哉	
東北大学・大学院農学研究
科・教授	

イネのミトコンドリア遺伝性の雄性生殖
器官発育不全とそれをレスキューする核
遺伝子	 	

C02	 計画	代表	 金子	 修	
長崎大学・熱帯医学研究
所・教授	

共生非依存的に進化したオルガネラによ
るマトリョーシカ化機構	

	 計画	分担	 坪井	 敬文	
愛媛大学・無細胞生命科学
工学研究センター・教授	

	 公募	代表	 加藤	 健太郎	
帯広畜産大学・原虫病研究
センター・准教授	

オルガネラ分泌蛋白質による原虫の寄
生・共生成立の分子基盤	 	 	
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平成 25,	26 年度 

	 公募	代表	 久枝	 一	
群馬大学・大学院医学系研
究科・教授	

次世代オルガネラ学の革新的ツールであ
る超高速進化型マラリア原虫の創成	 	

	 公募	代表	 山本	 雅裕	
大阪大学・微生物病研究
所・准教授	

トキソプラズマ原虫「寄生胞」をめぐる寄
生体・宿主間の攻防の解明	

C03	 計画	代表	 洲崎	 敏伸	
神戸大学・大学院理学研究
科・准教授	

オルガネラの人工修飾と創成の技術基盤	

	 計画	分担	 橘	 裕司	 東海大学・医学部・教授	

	 公募	代表	 林	 純一	
筑波大学・生命環境系・教
授	

核ーミトコンドリアゲノム間の機能的不
和合性を導入したモデル生物の作出	 	

	 公募	代表	 原	 清敬	
神戸大学・自然科学系先端
融合研究環・助教	

酵母オルガネラの機能改変による人工共
生系の創出と有用物質生産への応用	

研究	
項目	

区分	 氏名	 所属機関・部局・職	 研究課題名	

A01	 計画	代表	 永井	 宏樹	
大阪大学・微生物病研究
所・准教授	

細菌の原虫・哺乳動物宿主に対する寄生・
共生の分子基盤	

	 計画	分担	 山口	 博之	
北海道大学・大学院保健科
学研究員・教授	

	 計画	分担	 丸山	 史人	
京都大学・大学院医学研究
科・准教授	

A02	 計画	代表	 守屋	 繁春	
独立行政法人理化学研究
所・環境資源科学研究セン
ター・専任研究員	

先端ゲノム・トランスクリプトーム解析技
術を用いた環境微生物の共生原理の解明	

	 計画	分担	 大熊	 盛也	

独立行政法人理化学研究
所・バイオリソースセンタ
ー	微生物材料開発室・室
長	

	 計画	分担	 本郷	 裕一	
東京工業大学・大学院生命
理工学院・教授	

A	 公募	代表	 野崎	 久義	
東京大学・大学院理学系研
究科・准教授	

植物細胞感染性リケッチアを用いたミト
コンドリア共生初期過程の研究	

	 公募	代表	 新里	 尚也	
琉球大学・熱帯生物圏研究
センター・助教	

トリミエマ原虫共生系を用いた細胞内共
生研究モデルの構築	

	 公募	代表	 徳田	 岳	
琉球大学・熱帯生物圏研究
センター・准教授	

キゴキブリ集団間における細胞内共生系
とセルロース消化共生系との代謝競合	

	 公募	代表	 春田	 伸	
首都大学東京・大学院理工
学研究科・准教授	

オルガネラ化していく窒素固定細菌のゲ
ノムリダクション	

	 公募	代表	 福田	 真嗣	
慶應義塾大学・先端生命科
学研究所・准教授	

腸内微生物社会形成過程における初期状
態の理解	
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	 公募	代表	 丸山	 真一朗	
東北大学・大学院生命科学
研究科・助教	

食作用を軸としたサンゴ褐虫藻共生系の
マトリョーシカ的進化基盤	

	 公募	代表	 菊池	 義智	
産業技術総合研究所・研究
員	

ホソヘリカメムシ－Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅ
ｒｉａ共生系における共生成立機構の解
明	

B01	 計画	代表	 石田	 健一郎	
筑波大学・生命環境系・教
授	

二次共生における共生藻のオルガネラ化
過程の解明	

	 計画	分担	 井上	 勲	
筑波大学・生命環境系・教
授	

	 計画	分担	 平川	 泰久	
筑波大学・生命環境系・助
教 

	 計画	分担	 松崎	 素道	
東京大学・大学院医学系研
究科・助教	

B02	 計画	代表	 野崎	 智義	
国立感染症研究所・寄生動
物部・部長	

ミトコンドリアの進化の多様性	

	 計画	分担	 黒田	 誠	
国立感染症研究所・病原体
ゲノム解析研究センタ
ー・センター長	

	 計画	分担	 橋本	 哲男	
筑波大学・生命環境系・教
授	

	 計画	分担	 石川	 香	
筑波大学・生命環境系・助
教	

B03	 計画	代表	 稲垣	 祐司	
筑波大学・計算科学研究セ
ンター・教授	

ミトコンドリア・色素体以外の共生オルガ
ネラ成立過程の解明	

	 計画	分担	 小保方	 潤一	
京都府立大学・生命環境科
学研究科・教授	

	 計画	分担	 神川	 龍馬	
京都大学・大学院地球環境
学堂	地球親和技術学廊・
助教	

B	 公募	代表	 華岡	 光正	
千葉大学・大学院園芸学研
究科・准教授	

内部共生による宿主－オルガネラ間の遺
伝子発現協調機構の成立	

	 公募	代表	 今村	 壮輔	
東京工業大学・資源化学研
究所・准教授	

オルガネラの統制を司るＴＯＲの機能解
明から真核生物の進化を探る	

	 公募	代表	 中井	 正人	
大阪大学・蛋白質研究所・
准教授	

色素体成立の初期過程におけるタンパク
質輸送装置の確立と進化に関する研究	

	 公募	代表	 戸澤	 譲	
埼玉大学・大学院理工学研
究科・教授	

細胞内物質代謝系とオルガネラ膜輸送体
の共進化	

	 公募	代表	 中村	 崇裕	
九州大学・大学院農学研究
院・准教授	

植物の共生オルガネラ制御におけるＰＰ
Ｒシステムの解析	
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	 公募	代表	
見市	 文香	
（三田村文香）	

佐賀大学・医学部・助教	
赤痢アメーバマイトソームの硫酸活性化
経路の獲得と寄生適応・病原性との関連性
の解明	

	 公募	代表	 高野	 博嘉	
熊本大学・大学院自然科学
研究科・教授	

基部陸上植物の葉緑体型ペプチドグリカ
ン結合性タンパク質の単離と解析	

	 公募	代表	 阪口	 雅郎	
兵庫県立大学・大学院生命
理学研究科・教授	

オルガネラ分化を実現する膜タンパク質
の選別輸送機構の階層性と相互干渉	

	 公募	代表	 今居	 譲	
順天堂大学・大学院医学研
究科・准教授	

ミトコンドリアの共生を規定する、排除と
維持の監視メカニズムの解明	

	 公募	代表	 今井	 賢一郎	
産業技術総合研究所・研究
員	

配列解析によるミトコンドリア由来オル
ガネラにおける品質管理因子の網羅的探
索	

C01	 計画	代表	 永宗	 喜三郎	
国立感染症研究所・寄生動
物部・室長	

植物由来共生オルガネラの宿主隷属化機
構	

	 計画	分担	 西川	 義文	
帯広畜産大学・原虫病研究
センター・准教授	

	 計画	分担	 加藤	 健太郎	
帯広畜産大学・原虫病研究
センター・准教授	

C02	 計画	代表	 金子	 修	
長崎大学・熱帯医学研究
所・教授	

共生非依存的に進化したオルガネラによ
るマトリョーシカ化機構	

	 計画	分担	 坪井	 敬文	
愛媛大学・プロテオサイエ
ンスセンターセンター・教
授	

C03	 計画	代表	 洲崎	 敏伸	
神戸大学・大学院理学研究
科・准教授	

オルガネラの人工修飾と創成の技術基盤	

	 計画	分担	 橘	 裕司	 東海大学・医学部・教授	

C	 公募	代表	 倉田	 祥一朗	
東北大学・大学院薬学研究
科・教授	

細胞内共生細菌による宿主へのウイルス
耐性付与機構の解明	

	 公募	代表	 平井	 誠	
順天堂大学・医学部・准教
授	

超加速進化型オルガネラゲノムを持つマ
ラリア原虫の創成と予測進化学への応用	

	 公募	代表	 山本	 雅裕	
大阪大学・微生物病研究
所・教授	

「寄生胞」を介したトキソプラズマ―宿主
間相互支配の“力学”の解明	

	 公募	代表	 荒瀬	 尚	
大阪大学・微生物病研究
所・教授	

マラリア原虫感染赤血球上の多遺伝子膜
分子による宿主内共生能獲得メカニズム
の解明	

	 公募	代表	 原	 清敬	
神戸大学・自然科学系先端
融合研究環・准教授	

酵母オルガネラへの新規機能賦与による
人工共生系の改変と有用物質の高蓄積化	

	 公募	代表	 藍川	 晋平	
神戸大学・大学院工学研究
科・研究員	

バイオリファイナリーのための共生クロ
レラのマルトース分泌メカニズムの解明	
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平成 28 年度(取りまとめ班) 

	

氏	名	 所属研究機関・部局・職	 役割分担	

研究代表者	 野崎	智義		 国立感染症研究所・寄生動物部・部長	 領域の総括	

研究分担者	 守屋	繁春		
国立研究開発法人理化学研究所・環境資源科学

研究センター・専任研究員	
アウトリーチ活動		

研究分担者	 山本	雅裕		 大阪大学・微生物病研究所・教授	 領域の統合		

研究分担者	 松崎	素道		 国立感染症研究所・寄生動物部・協力研究員	 ニュースレター発行		

研究分担者	 石田	健一郎		 筑波大学・生命環境系・教授	 関連学会の設立		

研究分担者	 神川	龍馬		 京都大学・地球環境学堂・助教	 国際シンポジウム運営		

研究分担者	 小保方	潤一		 京都府立大学・生命環境科学研究科・教授	 国際シンポジウム運営		

研究分担者	 稲垣	祐司		 筑波大学・計算科学研究センター・教授	 複数領域の融合		

研究分担者	 木原	久美子	
熊本高等専門学校・生物化学システム工学科・

講師	
関連書類の準備		

  

	 公募	代表	 山本	 雄広	
慶應義塾大学・医学部・助
教	

核－ミトコンドリア間コミュニケーショ
ンによる代謝相互作用の分子機構の解明	

	 公募	代表	 案浦	 健	
国立感染症研究所・寄生動
物部・研究員	

偽オルガネラとしての肝内型マラリア原
虫の宿主内“居座り”分子基盤	
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6.	交付決定額										 	 	 	 								（金額単位：円）	

	 直接経費	 間接経費	 合計	

平成２３年度	 250,200,000	 75,060,000	 325,260,000	

平成２４年度	 239,600,000	 71,880,000	 311,480,000	

平成２５年度	 244,700,000	 73,410,000	 318,110,000	

平成２６年度	 226,500,000	 67,950,000	 294,450,000	

平成２７年度	 228,900,000	 68,670,000	 297,570,000	

平成２８年度	 3,000,000	 900,000	 3,900,000	

総	 計	 1,192,900,000	 357,870,000	 1,550,770,000	
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7. 主な研究成果  

 
研究項目：A01	 細菌の原虫・哺乳動物宿主に対する寄生・共生の分子基盤	

計画研究代表者：永井宏樹	

マトリョーシカ型共生関係の最深部を構成する一次共生へ

の第一段階は、細菌の真核細胞への侵入とそれに続く潜伏・

増殖可能なニッチの形成である。一次共生は史上一度だけ起

こったと考えられているが、この第一段階は今日においても

何らめずらしい現象ではなく、細胞内寄生菌として知られる

一部の病原菌による感染成立において日常的に見いだされる。

これら病原菌は、宿主細胞内機能をハイジャックすることに

より宿主細胞を隷属化させる戦略をとるが、さらに一部の細

菌は、その生存が宿主細胞に依存するように進化している。

本計画研究では、主として自由生活性アメーバをリザーバー宿主とする病原菌レジオネラと、自然宿主アメー

バおよびその共生菌、さらには病気を起こすほ乳類宿主との関係に着目し、細胞内寄生・共生を可能にする分

子基盤、さらには細胞内寄生・共生を駆動する進化原理に迫ることを目的とした。	

	

(1)	宿主依存性を決定するレジオネラ因子の解析	

	

我々は当初、自然宿主であるアメーバ中では必須であるが、偶然の宿主ヒト細胞中では必要ないエフェクター

タンパク質が多数存在すると考えた。そのような「アメーバ特異的」エフェクタータンパク質を網羅的に同定

するため、約 300 存在するエフェクター遺伝子を網羅的に破壊し、各種宿主細胞中での生存・増殖を指標にス

クリーニングを行った。この結果、遺伝子欠損によりアメーバ中での増殖能のみが有意に減弱するエフェクタ

ー遺伝子を 2 種見出した。この数はレジオネラ全エフェクター遺伝子の数を比較すると、予想外に小さいもの

であった。また、同定した２つのエフェクタータンパク質の宿主細胞中での機能の検討を行ったが、本研究期

間中に明らかにすることができなかった。	

	

以上の結果は、当初の予想とは異なり、宿主の異同はエフェクターにより決定されていないことを示唆してい

た。このため、探索の範囲を全遺伝子に広げることにした。トランスポゾン挿入株ライブラリを作成し、各種

宿主への感染前後において、集団中のトランスポゾン挿入点を次世代シーケンサーにより網羅的にプロファイ

ルした。この結果、1)宿主の種類にかかわらず、IV 型分泌装置が

宿主内寄生に最重要であること、2)	IV 型分泌装置およびエフェク

ターの発現調節系については、当初の予想通り、自然宿主アメー

バに適応進化していること、3)それら以外の遺伝子に関して、宿

主による必要度に明確な違いは見いだせないことが明らかになっ

た。これらの結果は、レジオネラ目細菌群で非常によく保存され

ているIV型分泌系が細胞内寄生に必須であることを裏書するとと

もに、一部の自然宿主との相互作用だけで、広範囲の真核細胞中

での生存・増殖を可能とする機構の進化を駆動できることを示唆

している。	

	

(2)	アメーバ側の寄生・共生・病原体に対する生存戦略の解析	

 

 
アカントアメーバ中で増殖する

レジオネラ  (「り」の形に見える) 
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環境中からアカントアメーバを分離すると、その一割程度は様々な細菌が共生していることが知られている。

研究分担者の山口はある種のネオクラミジアが共生するアカントアメーバが、レジオネラ感染に対して抵抗性

を示すことを見出していた。この三角関係の分子基盤を解明することを目指して、領域支援班(B02 班	 黒田誠・

国立感染症研究所センター長)と連携し、このアメーバ共生菌の比較ゲノム解析を行ったところ、このネオクラ

ミジア S13 株ゲノム中にのみに存在する 70 個の遺伝子が同定し、そのなかに外膜に存在すると予想される

Ton/Tol 輸送システムが含まれていることを見いだした。さらに、アメーバへの感染性が異なるレジオネラのゲ

ノム解析を行い、ネオクラミジア S13 が認識するレジオネラ分子の絞り込みを行いつつある。さらに、アメー

バ側のトランスクリプトーム・プロテオーム解析により発現変動遺伝子解析を行った結果、ネオクラミジア S13

株共生アメーバでは細胞運動に関わるアクチンの発現が有意に亢進していることが明らかになった。	このこと

は、レジオネラの暴露を受けたネオクラミジア S13 共生アメーバは、他のアメーバに比べ容易にシスト化する

ことと関連するかもしれない。今後、アメーバの感染抵抗性の分子基盤の解明をめざして、アメーバを宿主と

する巨大ウイルスなどとの関連を明らかにしていきたい。	

	

(3)	細胞内寄生・共生を駆動する進化原理の解析	

	

	 ヒトには多種多様な細菌が生息しており、両者は互いに有益な共生関係を築いている。しかしながら、この

中には日和見感染症を引き起こす種のみならず、病原性を示す細菌も数多く潜在している。例えば、結核菌は

33%、ピロリ菌や黄色ブドウ球菌は 50%のヒトが無症候性キャリアである。研究分担者である丸山はこれまで、A

群レンサ球菌（Group	A	Streptococcus,	以下 GAS と示す）による劇症型感染症の発症メカニズムを解明するた

めに、本菌の全ゲノム解読および比較ゲノム解析、病原因子の機能解析、また、宿主側の免疫機構解析を進め

てきた。これに加えて、従来考慮されてこなかった非劇症型株を多数用いた計 259 株の比較ゲノム解析を実施

し、以下の新たな知見が得られた。I)	本種の多様化においては、原核生物の獲得免疫システム（CRISPR）と病

原因子の運搬役であるバクテリオファージの関わりが主要な役割を果たし、CRISPR の欠失が一つの種内を大き

く 2 つのグループに分ける要因になることが分かった。II)	また、各グループの特徴として、CRISPR を保有す

るグループはゲノムを構成する遺伝子数がほぼ一定で保守的であるのに対し、CRISPR を欠損したグループはゲ

ノム上に多様なファージの出入りがあり、種としては多数の遺伝子種を保有するが、全株共有の遺伝子種は

CRISPR 保有型に比べ少なくなっていた。すなわち、「ファージを介したゲノム縮小という新規ゲノム進化機構」

の存在を明らかにすることができた。	
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研究項目：A02	 先端ゲノム・トランスクリプトーム解析技術を用いた環境微生物の共生原理の解明	

計画研究代表者：守屋繁春	

	

１．研究開始当初の背景	

生命圏では限られたリソースを巡って膨大な多様性を持つ生物間相互作用が進化してきた。その中でも、特に

興味深いのは競争ではなく共生＝マトリョーシカ的進化というプロセスによって、生物はそのもてる機能を非

連続的かつ飛躍的に向上させてきたという事実である。我々自身がエネルギーを獲得するために用いているミ

トコンドリアや、汎生命圏的な一次生産者である植物が光合成に用いている葉緑体がそのよく知られた例であ

るが、環境中を見渡すと、生物の数だけ共生があると言っても過言ではないくらいに非常に様々なマトリョー

シカ型生物間インタラクションの例を見ることができる。	

我々の研究グループにおいてすでに１０年以上の研究の蓄積があるシロアリ共生系はその非常によい実例であ

る。リンマーグリスによるミトコンドリア共生説の直接的きっかけとなったこの小さな昆虫の腸の中に形成さ

れている生態系は、陸上植物バイオマスの中でももっとも豊富に存在するリグノセルロースのみをほぼ唯一の

インプットとする半閉鎖システムで、難分解性の炭素源、非常に限られた窒素供給源、環境中の大部分の微生

物同様に単離培養がほぼ不可能な微生物から構成される（しかしある程度固定された種構成を持つ）共生微生

物群といった特徴を持っている。	

	

２．研究の目的	

本研究では共生系、特にその初期過程にあると思われる微生物たちを研究対象とする。我々のグループで開発

と解析を続けている、培養を経ずにそれらの遺伝子発現パターンやゲノム情報を読み取ることが可能な独自の

先端ゲノム科学的手法によって、これら様々な共生系を構成する個々の生物がどのような代謝パスウェイを持

ち・どのように種間相互接続し・またどのように種を超えた遺伝子の転移によって固定されていくのを調べる

ことで、単に競争だけではなく、協調＝すなわちマトリョーシカ化によって飛躍的な機能進化を遂げる、この

生命圏の美しい仕組みを包括的に明らかにしていきたい。	

ここで得られる知見は、単体の生物を調べることに汲々としてきた従来の生物学とは完全に一線を画した、グ

ローバルな新しい生物学の開始を告げる橋頭堡となり得る。同時にその知見は、組み換え遺伝子技術や大型の

放射線施設などを使わなくても飛躍的に生物機能を高める革新的な進化工学技術の創成にもつながると考えら

れた。	

	

３．研究の方法	

本研究における最大のポイントはどれだけ様々なマトリョーシカを対象にできるかにかかっている。そこで、

本研究では研究グループがすでにデータの蓄積を持っている、陸域生態系のミニチュアモデルともいえるシロ

アリ共生系を題材として、まずは比較トランスクリプトーム−ゲノム解析により、いくつかの類似した…しかし

異なる原生生物ーバクテリア系より、それらの共生関係成立に重要な役割を果たす共代謝パスウェイの特定と、

宿主と共生体の間での遺伝子の相互交通の様態を明らかにすることで、このようなマトリョーシカ化原理を導

き出す技術を確立する。同時に、それらの知見を順次応用しながら、主に水圏で見られる	

バイオフィルム＝並列マトリョーシカや、海洋性動物—共生微生物系＝可逆マトリョーシカといった、共生の初

期段階にあるシステムに着目して、シロアリシステム研究で培った技術を応用、比較していく。	

これらの解析の結果から、我々は異なる様態のマトリョーシカ化に潜在する共通性・または共通しなくてもよ

い性質を導き出すことができると考えられ、このようなマトリョーシカ化に必須である共生系の構築原理に関

する情報をもたらすと考えられる。	
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４．研究成果	

シロアリ共生原生生物の消化共生が糖質か水分解酵素以外のタンパク質を含む系によって駆動されている知見

を得て、このシロアリ腸内共生系に駆動される仕組みを産業的に生かすための特許の申請を行った。（特願

2014-230027）	

共生細菌をセルソーターを用いて、シングルセルに分離して、全ゲノムを増幅後にゲノム解析を実施する技術

を確立した。	

これをシロアリ腸内のセルロース分解性原生生物の細胞内・表層で共生する細菌に適応して、ゲノム概要配列

から推定される代謝機能に基づいて、共生関係を推定した。原生生物細胞内の Treponema 属細菌では、窒素固

定と炭酸固定（酢酸生成）の二つの機能が腸内全体の活性にも大きく貢献していることを明らかにした。また、

安定した細胞内共生細菌であるにもかかわらず、ゲノムの縮小化が進んでいない比較的進化初期過程にあるこ

とが推定され、細胞内共生のゲノム進化を考察する上で興味深い題材と考えられた。(Ohkuma	et	al.	2015)	

原生生物細胞表層の Candidatus	Symbiothrix属細菌では、これまで想定されていなかった細菌のリグノセルロ

ース分解への関与が示唆された。（Yuki	et	al.	2015）	

シロアリ腸内細菌の分離・新種記載をし、ゲノム解析も実施した。さらに、近縁の細菌群のゲノム解析やデー

タベース上の遺伝子を検索して、シロアリ共生細菌の窒素固定遺伝子の進化についての考察もした。(Inoue	et	

al.	2015)	

シロアリ腸内原生生物の核内に共生する微生物が Verrucomicrobia 門の新属細菌であることを分子生態学的手

法で解明し、Candidatus	Nucleococcusと命名した。例えば原生生物 Trichonympha	agilisには２種の

Nucleococcus が核内に同時共生している。Verrucomicrobia 門細菌は多様なシロアリ腸内原生生物に広範に共

生しており、重要なニッチを占めていると予想されるが、それだけではなく、宿主原生生物の核内に、同細菌

のゲノムの一部が移行していることも明らかとした。	

バイオフィルム共生系の解析を進める上で、各種のオミクス情報を統合した BioGeoChemical	typing	(BGC	

typing)	法を開発した。これによって環境中の機能微生物集団とそれらにおけるキー化合物等に関する知見を

得ることが可能になった。（Ogawa	et	al.	2014）	

さらに微生物集団構造と発現遺伝子プロファイルをハイスループットで解析可能な total	RNA	seq	法を開発し、

アマゾン水圏におけるバイオフィルムの共生機能解明へ展開を行っている。（Tsuboi	et	al.	in	preparation）	

海洋性動物と光合成微生物の共生に関しては、海洋生物全般で重要な機能的炭素キャリアであると考えられる

脂肪酸がキーになっていることを、飼育条件変動時のトランスクリプトーム解析によって見いだした。（Moriya	

et	al.	in	preparation）	

以上の成果は共生開始を駆動する因子がその置かれた環境下によって様々であり、その環境中で欠乏した因子

を求めて生物が共生を開始する可能性を示唆している。	
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研究項目：公募 A	 持続感染病原細菌がコントロールする共生成立の分子機構	

公募研究代表者：三室	仁美	

	

ヘリコバクターピロリ（ピロリ菌）は、経口的に幼少期に感染すると、ヒト胃粘膜に生涯に渡る持続感染を成

立させ、慢性炎症を引き起こし、胃炎、消化性潰瘍、胃 MALT リンパ腫、胃がんの原因となる。本研究ではピロ

リ菌に代表される持続感染病原細菌が、感染宿主と共生的関係を成立させて持続感染を成立させつつ、最終的

には共生関係を破綻させて病態を発症させる分子機構の解明を目指した。	

ピロリ菌の持続感染により宿主胃粘膜のマイクロ RNA-210 の発現が減少することを、ピロリ菌感染患者の胃組

織およびスナネズミを用いた感染動物モデルを用いて見出した。マイクロ RNA-210 の発現減少は、ピロリ菌の

持続感染に起因するゲノム DNA の異常なメチル化に起因することを明らかにした。実際にピロリ菌陽性患者の

胃標本では、ピロリ菌陰性コントロール標本に比べ、マイクロ RNA-210 遺伝子のメチル化が増大していた。さ

らに、マイクロ RNA-210 の発現抑制により、胃上皮細胞の増殖が増大することを明らかにした。マイクロ RNA-210

の標的遺伝子は STMN1 と DIMT1 であり、マイクロ RNA-210 の発現阻害により、STMN1 と DIMT1 の遺伝子発現が亢

進することで、細胞増殖が誘発された。	

以上の結果から、ピロリ菌感染による持続炎症が誘導するエピジェネティックなマイクロ RNA-210 遺伝子抑制

は、ピロリ菌の持続感染成立という共生状態から、共生の破綻した胃疾患発症へのターニングポイントに重要

な分子であることが示唆された。	

	

	

研究項目：公募 A	 オルガネラ様共生体に輸送される宿主動物由来タンパク質の機能解析  
公募研究代表者：中鉢	淳	

	

1)半翅目昆虫アブラムシが、細菌から遺伝子を獲得し、

これを用いて実際にタンパク質を合成していること2)

その合成は、アブラムシの生存に欠かせない共生細菌

をすまわせる特殊な細胞のみで起きること3)宿主細胞

の細胞質で合成されたタンパク質を共生細菌に運ぶ細

胞内輸送系が進化していること、を明らかにした。こ

れは、太古の単細胞生物で起きたオルガネラ進化と同

様の進化が、多細胞生物である動物の中でも起きてい

ることを示すもので、生物学の常識を覆す、世界初の

発見である。また、同共生系において枢要な役割を果たしていると目される機能未知タンパク質に対する選択

的阻害剤を探索し、共生系を撹乱する、きわめて興味深い化合物を見出した。	

	

  

共生細菌 
Buchnera 

宿主「菌細胞」�

細菌から獲得した遺伝子 

タンパク質 
核ゲノム �

縮小したゲノム �

核�
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研究項目：公募 A	 トリミエマ原虫共生系を用いた細胞内共生研究モデルの構築	

公募研究代表者：新里	尚也	

	

本研究では、細胞内にメタン生成アーキアと機能未知のバクテリアの２つの共生体を保持するトリミエマ原虫

を細胞内共生研究のモデル系とすべく研究を推進した。具体的には、共生における役割が不明であったバクテ

リア共生体 TC1 について、PacBio シーケンサーによるゲノム解析を行い、約 1.6Mb の完全長配列の解読に成功

した。このゲノムには、数多くの偽遺伝子（606）と挿入配列（IS）が見られ、激しいゲノム縮退の過程にある

ことが示された。エネルギー代謝については、糖ではなくペプチドやアミノ酸を取り込んで利用していること

が示唆された。また、ほとんどのバクテリアで保存されている脂肪酸合成酵素オペロンのリプレッサーが確認

されないことから、宿主細胞内で脂肪酸合成を活発に行っていることが示唆された。その一方で、宿主トリミ

エマ原虫の遺伝子発現を RNA-Seq で解析したところ、トリミエマ原虫は脂肪酸合成関連遺伝子を発現していな

いか、遺伝子自体を保持していないことが示された。これらの知見を統合すると、バクテリア共生体 TC1 は、

トリミエマ原虫より、餌バクテリアの消化で生じるアミノ酸等を供給してもらう一方で、宿主が合成できない

脂肪酸を細胞内で合成して提供していることが考えられた。この仮説については、研究助成期間で実施できな

かった、共生体の発現解析や生理学的検証を行って証明していく必要がある。	

 
 
研究項目：公募 A	 深海産イガイ類の共生細菌認識機構に関する研究  
公募研究代表者：藤原	義弘	

	

本研究は多細胞動物が特定の細菌を共生者として認識するメカニズムを分子レベルで明らかにすることを目的

とした．ヒラノマクラは深海底に沈んだ鯨骨に蝟集する二枚貝で，鰓上皮細胞表面に宿す化学合成共生細菌に

栄養依存している．本種は深海生物ながら実験室内で長期飼育が可能で,人為操作によって共生細菌を除菌する

ことも，また一度除菌した宿主二枚貝に共生細菌を再獲得させることも可能である．従って，鰓上皮での遺伝

子発現を共生細菌の有無で比較することにより共生に関わる因子を推定し，その組織内，細胞内局在を示すと

ともに，認識の特異性を明らかにすることを目指した．	

まず，できるだけ短時間の抗生物質処理により，ヒラノマクラの共生細菌が除菌ができる条件を検討した．結

果，3週間の抗生物質処理により共生細菌の除菌がほぼ可能であることをDNAを鋳型としたPCRにより確認した．

この除菌個体および健常個体からトータル RNA を抽出し，HiCEP 法を用いた遺伝子発現の比較を実施した．その

結果，計約 2 万ピークが出現し，そのうちの約 1 割が共生細菌を有する個体に強発現する遺伝子であることを

示した．そのような遺伝子の中には細胞骨格の形成に関わる遺伝子，細胞内消化に関わる遺伝子など複雑な細

胞表面を有し，活発に細胞内消化を行う菌細胞の維持に関わる分子に加え，PGRP や Mpeg1	like	protein など免

疫システムに関わる遺伝子が含まれ，これらが共生細菌と何らかの関わりを有する可能性を示した．	
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研究項目：公募 A	 原生生物・寄生細菌間のＤＮＡ分子フローの可視化と高精度定量	

公募研究代表者：見坂	武彦	

	

微生物ゲノム解析の進展に伴い、宿主と寄生生物の共進化の過程において、宿主と寄生細菌間の遺伝子の伝播

とその多様化が重要な役割を果たしていることが認識されてきた。ドメインを超えた異種微生物間の遺伝子伝

播は、ゲノム解析によりその痕跡が確認されているが、実験的にどの程度の頻度で起こるかは未解明のままで

ある。本研究では、核酸分子伝達のモデルとして、アメーバと水環境中のアメーバ寄生細菌を用い、アメーバ

から細菌への核酸分子の移行頻度と遺伝学的影響について検討した。	

大阪府下の河川より、アカントアメーバに寄生する細菌を分離し 16S	rRNA 遺伝子の系統解析を行った。アメー

バ寄生細菌はバクテロイデス門、ベータプロテオバクテリア綱、ガンマプロテオバクテリア綱に属した。アメ

ーバ核酸をチミジンのアナログである EdU で標識した後、寄生細菌と共存培養したところ、細菌細胞内に取り

込まれた EdU を Alexa	Fluor488 で蛍光標識し、蛍光顕微鏡下で計数した。共存培養開始後 4 時間以内に 5～14%

という高い割合で、寄生細菌がアメーバ由来の核酸分子を取り込むことがわかった。また寄生前後の細菌のゲ

ノム配列の変化を網羅的に調べた。共存培養後、寄生細菌のゲノム上のタンパク質非コード領域に短鎖の DNA

が挿入され、また複数の点変異が見られた。細胞外核酸を取り込ませながら増殖させた実験系では、外来核酸

分子を取り込むことにより突然変異頻度が 3～9 倍上昇した。寄生を通じて、寄生細菌のゲノムの多様化が進む

と考えられた。	
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研究項目：公募 A	 	

平成 23,24 年度：腸内微生物社会は如何にして形成されるのか	 	

平成 25,26 年度：腸内微生物社会形成過程における初期状態の理解	

公募研究代表者：福田	真嗣	

	

ヒトの腸管内には多種多様な腸内細菌群が棲

息しており、宿主腸管細胞と相互作用すること

で、複雑な腸内微生物社会を形成している。近

年のオミクス研究により、腸内細菌叢の発酵代

謝により産生される代謝物質が、宿主生体の恒

常性維持や疾患発症に大きく寄与することが

明らかとなりつつある。しかし、この複雑で洗

練された腸内微生物社会がどのようなメカニ

ズムで形成・維持されているのかについては不

明な点が多い。本研究では、腸内微生物社会形

成過程における初期状態を模倣し、微生物社会

の最小単位である宿主と2種の腸内細菌間相互

作用の詳細について、独自に構築したメタボロ

ミクスを基盤とする統合オミクス解析手法を

用いて解析を行った。その結果、無菌マウスへ

の大腸菌の単独定着により、①腸管内への非特

異的な免疫グロブリンA（IgA）分泌量が大腸菌

定着1日目から誘導され始め、②非特異的IgAに

より大腸菌の増殖は一時的に抑制されるが、③

定着4日目には大腸菌が非特異的IgAに対する

耐性を獲得し（代謝適応変異と仮定）、④14日目までは腸管内での大腸菌数が増加の一途をたどる。⑤しかし14

日目以降は獲得免疫機構が機能するため、大腸菌特異的なIgAが分泌されるようになり、⑥大腸菌数の増加は見

掛け上停止し、定常状態を迎えた。その後、次の微生物刺激として大腸菌定着57日目にビフィズス菌を投与した

ところ、⑦ビフィズス菌の定着刺激により大腸菌特異的IgAが一過性に分泌され、⑧大腸菌数が一時的に減少し

たものの、⑨その後大腸菌数は定常状態のレベルまで回復した。これらの結果から、腸内微生物社会形成過程に

おける宿主側の因子として、IgAなどの免疫因子が腸内細菌との相互作用を担う宿主側因子として機能している

ことが示唆された。	

  

図： 腸内ミニマム生態系における大腸菌数と IgA 量
の変動  
上段：糞中大腸菌数、下段：糞中 IgA 量 
赤矢印：大腸菌投与、青矢印：ビフィズス菌投与 
○：大腸菌単独定着、●：大腸菌+ビフィズス菌定着 
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研究項目：公募 A	 	

平成 23,24 年度：共生成立の分子基盤を解く：昆虫－細菌共生系における大規模ＲＮＡｉスクリーニ

ング	 	

平成 25,26 年度：ホソヘリカメムシ－Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ共生系における共生成立機構の解明	

公募研究代表者：菊池	義智	

	

本研究では昆虫にみられる特異的な腸内共生系に着目し、その共生

成立の遺伝的基盤の解明を行うことで、マトリョーシカ型共生系に

おける「出会い」の実態解明に貢献した。大豆の重要害虫として知

られるホソヘリカメムシは消化管に袋状組織を多数発達させ、その

内腔中に Burkholderia属の共生細菌を保持している。ホソヘリカメ

ムシは共生細菌の母子間伝播を行わず、代わりに幼虫が環境土壌中

から共生細菌を取り込むことで共生を成立させる。本研究では、共生器官の大規模トランスクリプトーム解析

およびRNAiスクリーニングにより共生成立に関わる宿主側の遺伝的基盤の調査を行い、新規抗菌タンパク質（シ

ステインリッチタンパク質）がカメムシ共生器官で特異的に高発現していることを解明し、それら抗菌タンパ

ク質が共生細菌の増殖制御や代謝制御に関わる可能性を明らかにした。また、ホソヘリカメムシが消化管に発

達した狭窄部（図参照）によって、餌とともに取り込まれた雑多な細菌の中から特定の共生細菌だけを選別し

て共生器官に取り込むことを明らかにした。	(Ohbayashi	et	al.	Proc	Natl	Acad	Sci	U	S	A	2015,	112:E5179–

E5188)。さらに本研究では、Burkholderia共生細菌が宿主昆虫の農薬抵抗性にも寄与することを明らかにした

(Kikuchi	et	al.	Proc	Natl	Acad	Sci	U	S	A	2012,	109:8618–8622)。	
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研究項目：公募 A	 植物細胞感染性リケッチアを用いたミトコンドリア共生初期過程の研究	

公募研究代表者：野崎	久義	

	

真核生物の細胞内に存在するミトコンドリアは現在、リケッチアに近縁なバクテリアの細胞内共生から生じた

とされている。細胞内バクテリアがミトコンドリアへとオルガネラ化する過程では、バクテリア遺伝子のホス

ト細胞核への水平伝播(細胞内共生体遺伝子水平伝播,	EGT)が生じ、これにより細胞内バクテリアの維持制御機

構の大部分がホスト細胞核に移行したと考えられている。我々が最近植物細胞で初めて発見したリケッチア

“MIDORIKO”	はホスト緑藻細胞と共存し、ホストの細胞齢とともに増殖する	(Kawafune	et	al.	2012,	PLoS	ONE	

7:	e31749)。特に単細胞性緑藻のカルテリア（Carteria）に感染性のものはシンプルなホスト同調培養系が可

能であり、“MIDORIKO”	とホストの相互関係が細胞・ゲノム・遺伝子レベルで解析できると思われた。また、

緑藻は捕食を行わないため、分子遺伝学的解析の際、餌のバクテリア等から由来する遺伝子水平伝播を考慮す

る必要がない。従って本研究では	”MIDORIKO”	を共生体として保持しているカルテリアを用いて、ホストと

共生体のゲノム解析から、ミトコンドリア共生の初期過程に起きた「マトリョーシカ型相互作用」の遺伝子・

ゲノムレベルの特性を明らかにすることを目的としている。2 年間の本研究において、緑藻細胞内リケッチ

ア”MIDORIKO”のドラフトゲノム配列を新たに構築した。本配列を用いて、”MIDORIKO”を細胞中に欠く緑藻	

Volvox	carteri	EVE 株ゲノム配列に対する”MIDORIKO”遺伝子類似配列の網羅的探索を実施した。その結

果、”MIDORIKO”のドラフトゲノムの約 9	kbp の領域は、Volvox	carteri	EVE 株の公開ゲノム配列と一致した。

9	kbp の領域中には４種類のリケッチア遺伝子類似配列の他、V.	carteriに特異的と考えられる３種類の配列	

(multicopy	region	A・B、Jordan)	が存在していた。従って、４種類のリケッチア遺伝子類似配列が EVE 株の

核ゲノム上に確実に存在することが明らかとなった。従って、現在”MIDORIKO”を持たない V.	carteriで

は、”MIDORIKO”から緑藻細胞に遺伝子水平伝播が生じたと考えられ、かつて細胞内にリケッチアが共生して

いた可能性が示唆された。これは”MIDORIKO”が緑藻ボルボックス目の細胞に頻繁に共生する一方、共生後に

消失する場合も多いと推測され、ミトコンドリアの初期進化においてもこのような頻繁な共生化と消失があっ

た可能性が示唆された。	
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研究項目：公募 A	 キゴキブリ集団間における細胞内共生系とセルロース消化共生系との代謝競合	

公募研究代表者：徳田		岳	

	

原始的なシロアリを含むほぼ全てのゴキ

ブリでは、脂肪体細胞内に共生する

Blattabacterium	cuenoti（以下、ブラタ

バクテリウム）と呼ばれる細菌が宿主の窒

素老廃物を利用し、アミノ酸やビタミンを

生合成し宿主に供給していると考えられ

ている。しかし、シロアリに近縁なキゴキ

ブリに共生するブラタバクテリウムでは

ゲノムサイズが縮小している。本研究では

キゴキブリを用い、集団間についてブラタ

バクテリウムの比較ゲノム解析を行うと

共に、脂肪体及び腸内代謝物のアミノ酸定量

解析を実施した。	

本研究ではアメリカ東部・アパラチア山脈（ノースカロライナ州、バージニア州、テネシー州およびジョージ

ア州）においてキゴキブリの一種（Cryptocercus	punctulatus）をサンプリングした。また、系統的に広範な

種で細胞内共生細菌のゲノム進化を検討するために、カリフォルニア州北部で C.	clevelandiをサンプリング

し、韓国において C.	kyebangensisをサンプリングした。これらのキゴキブリの脂肪体から DNA を抽出し、MiSeq

を用いてシーケンスした。De	novoでアセンブルした後、共生するブラタバクテリウムのコンティグ断片を

TBLASTX によって選別し、これに対してリードをマッピングし、伸長することでアセンブルを実施した。最終的

に得られたコンティグについて、独自のスクリプトを用いてアノテーションを行った。比較ゲノムの結果、C.	

punctulatusにおいてシステイン合成関連酵素遺伝子が 2 度独立に失われたと考えられた。さらに、キゴキブリ

とムカシシロアリの共通祖先の細胞内細菌で失われたと考えられていたアミノ酸生合成遺伝子の多くが韓国産

キゴキブリの細胞内共生細菌には残っており、米国西部のキゴキブリの細胞内共生細菌においても C.	

punctulatusよりわずかに多く残っていた。この結果、これらの遺伝子が共通祖先からではなく、キゴキブリの

進化の途上で細胞内共生細菌から徐々に失われ、平行進化の結果として一部のキゴキブリとムカシシロアリの

細胞内共生細菌において失われることになったと考えられた（図１）。	

そこでアミノ酸生合成遺伝子の欠失と腸内微生物の関与との関係を検討するために、オオゴキブリ（Panesthia	

angustipennis）と韓国産キゴキブリ、および米国東部のキゴキブリにおいて後腸内に遊離するアミノ酸量を

HPLC によって測定した。その結果、オオゴキブリ及び韓国産キゴキブリに対して、米国東部産キゴキブリの後

腸では顕著にアミノ酸量が増加していた。従って、腸内共生系と細胞内共生系の間にアミノ酸生産をめぐる競

合関係が存在する可能性が考えられた。	

	 	

図１	 キゴキブリ細胞内共生細菌における遺伝子欠失パ

ターン 
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研究項目：公募 A	 	

平成 23,24 年度：細菌を細胞小器官とする窒素固定藻類の創製	

平成 25,26 年度：オルガネラ化していく窒素固定細菌のゲノムリダクション	

公募研究代表者：春田		伸	

	

窒素固定細菌と緑藻の共生系を確立し、その共生機構を物質やエネルギーの授受、および細菌のゲノム変化に

注目して解析した。可溶性窒素化合物欠乏条件で緑藻の生育を促進する窒素固定細菌として、シアノバクテリ

ア、好気従属栄養性細菌、紅色非硫黄光合成細菌が有効であることが分かった。緑藻と共培養することで細菌

の窒素固定酵素（ニトロゲナーゼ）の活性が上昇することが観察されるなど、共生が与える代謝変化を捉える

ことができた。紅色非硫黄光合成細菌として Rhodopseudomonas	palustris	CGA009 株について転写プロファイ

ル変化をマイクロアレイ解析した。窒素固定条件になるとニトロゲナーゼ転写量は増大するが、なかでも V 型

ニトロゲナーゼの転写が顕著に誘導されることがわかった。また、炭素源の供給が限定されると、アミノ酸や

無機イオンの取り込みに関する遺伝子のほかに、二次代謝に関わる遺伝子の転写に顕著な影響が現れることを

見出した。	

共生培養における R.	palustrisのゲノム変化を Multiplex	PCR 法で検出を試みたが、約 300 世代の培養では顕

著な変化は見られなかった。一方、土壌由来の R.	palustris	CGA009 株と、緑藻と共存している環境から分離

した R.	palustris	HIR 株について、ゲノムを比較したところ、窒素固定関連酵素に違いが見られ、CGA009 株で

は、三つのタイプ（V-type、Fe-type、Mo-type）のニトロゲナーゼ遺伝子が検出されるのに対し、HIR 株では、

このうち、一つまたは二つが確認できなかった。以上から、共生状態の継続により、窒素固定代謝およびその

遺伝子に影響が現れる可能性が強く示唆された。	

	

	

研究項目：公募 A	 食作用を軸としたサンゴ褐虫藻共生系のマトリョーシカ的進化基盤	

公募研究代表者：丸山真一朗	

	

共生現象は、現在の地球に見られる多様性豊かな生態系を作り上げる原動力であり続けてきたが、現象論的に

は食作用による細胞取り込みが共生最初期の鍵であると長く考えられてきたも関わらず、その分子機構は未だ

不明なままである。本研究の目的は、これまでの哺乳類中心の食作用研究を大きく展開すべく、サンゴ等刺胞

動物と褐虫藻の共生系をモデルとして用い、共生の維持に関与する遺伝子発現の分子基盤を明らかにすること

である。	

本研究において、マトリョーシカ型進化の典型的モデルであるセイタカイソギンチャク Aiptasia	sp.と褐虫藻

の共生系を用い、光強度や温度など異なる環境要因に対応したトランスクリプトーム解析を行ったところ、共

生の有無により異なる遺伝子発現パターンが宿主動物において確認された。興味深いことに、この傾向は遺伝

子ファミリーという単位で見た場合には軽減されており、ゲノム規模での共生依存的な遺伝子発現の総切替え

は、構造でなく機能的単位で制御されていることが示唆された。	
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研究項目：B01	 二次共生における共生藻のオルガネラ化過程の解明	

計画研究代表者：石田健一郎	

	

本研究は、二次共生における異なる進化段階を代表する生物（①一時的な色素体をもつ半藻半獣原生生物ハテ

ナ、②オルガネラとしての色素体をもつが祖先共生藻の縮退核（ヌクレオモルフ）も有するクロララクニオン

藻、③非光合成性の極端に縮退した色素体をもつ寄生生物パーキンサスとマラリア原虫）について、色素体へ

の依存の仕方や程度、宿主—色素体の関係維持機構を解析し、それぞれの共生藻（色素体）と宿主の統合機構を

明らかにすることで、色素体のマトリョーシカ型進化原理を理解し、色素体が駆動する進化•寄生化仮説を検証

することを目的とした。そのために以下の３つの項目について重点的に研究を展開した。	

	

1.	細胞内共生藻のオルガネラ化初期段階プロセスの解明（井上）：	

半藻半獣原生生物「ハテナ」をモデルとして、一時的で分裂不全だと思われる盗葉緑体をどのように維持して

いるのか、についての理解を深めるため、次世代シークエンサーを用いてハテナ共生藻に極めて近縁なプラシ

ノ藻	Nephroselmis	sp.のトランスクリプトームと盗葉緑体を持つハテナ（藻世代ハテナ）のトランスクリプト

ーム解析を行った。その結果、ハテナ共生藻は盗葉緑体となった後も転写レベルでアクティブであり、発現し

ている遺伝子にも顕著な偏りはないと考えられること、ハテナ共生藻に近縁な	Nephroselmis	sp.と藻世代ハテ

ナの比較とランスクリプトームでは、両者の遺伝子発現はミトコンドリア関連遺伝子などがハテナ細胞内共生

藻で低いなど一部が異なっていた。また、より詳細な解析を行ったところ、ハテナ細胞内共生藻では特に光化

学系や炭酸固定の経路の遺伝子が選択的に発現していることも示された。Nephroselmis	sp.を細胞内に取り込

み盗葉緑体とする過程で、共生藻の核における遺伝子発現が、より光合成に特化していることが明らかとなっ

た。また、共生藻−ハテナ細胞核間の遺伝子転移については、その候補となる遺伝子を30個検出した。分子系統

解析を行った結果、色素体型のプロテアーゼ遺伝子はEGTに由来し、スターチ合成酵素はNephroselmis	以外の

他の生物からの水平伝播に由来する可能性が高いことが示唆された。この他に本研究ではハテナ細胞核の全ゲ

ノム解析を試みた。ハテナは培養に成功しておらず、野外サンプルから選別したハテナ細胞を解析に用いたた

め十分なDNA量の確保とバクテリア等の混入に課題があり試行錯誤が必要になったが、本研究課題期間中に混入

ゲノムが少ない良好な配列18.5	Gbpを得ることに成功した。今後、この配列をもとにゲノム解析を進めること

により、トランスクリプトーム解析の検証が進むほか、盗葉緑体の維持機構機構の理解に向けた新知見が得ら

れると期待できる。トランスクリプトーム解析とゲノム解析から得られる知見は実際の現象と結びつけられる

必要があるが、ハテナについては実際の現象面の理解があまり進んでいない。そこで本研究ではハテナ細胞の

基本的知見を蓄積するため、内部共生体の取り込みと細胞分裂様式の二点に着目し、透過型電子顕微鏡による

微細構造観察を行った。取り込み様式については、Nephroselmis	sp.の細胞内への取り込みの際に、Nephroselmis	

sp.の細胞外被を選択的に排除しているという新知見が得られ、取り込み様式の進化が細胞内共生成立に寄与し

ている可能性が考えられた。細胞分裂様式については、ハテナ細胞の間期に細胞の全体に広がっていた盗葉緑

体は、核分裂前期に細胞の片側（眼点が配置されている側）に移動することにより、娘細胞の一方のみが盗葉

緑体を受け継ぐことがわかった。また、細胞分裂様式そのものはハテナと近縁であることがわかっているクリ

プト藻クリプト藻の細胞分裂様式と類似していた。これまでハテナの捕食様式および細胞分裂様式の微細構造

についての報告はなく、重要な知見を得ることに成功した。	

	

２．二次共生における共生藻ゲノムの進化、宿主との相互作用（石田）：	

クロララクニオン藻は、緑藻を細胞内に取り込み葉緑体を獲得した、代表的な二次共生藻の一つである。また、

取り込まれた共生緑藻の核が完全には消失しておらず、ヌクレオモルフと呼ばれる構造体として葉緑体に付随

しているのが特徴である。本研究では、クロララクニオン藻の葉緑体獲得に伴う進化と葉緑体維持機構を理解
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するため、共生藻ゲノム（ヌクレオモルフゲノム）の進化、葉緑体へのタンパク質輸送機構、葉緑体分裂機構、

全核遺伝子の細胞周期における発現パターン解析、葉緑体 DNA 複製に関わる DNA ポリメラーゼの進化の解明を

行なった。ヌクレオモルフゲノムの進化については、本研究において３種のヌクレオモルフゲノム全配列の解

読を行い、既知の２種と合わせて比較ゲノム解析を行なった。その結果、ヌクレオモルフゲノムは二次共生初

期に大幅な縮小を経た後、現生クロララクニオン藻の分岐以後はほとんど変化しておらず、縮小進化は非常に

おそく、むしろ安定化していることが示唆された（一部を GBE 誌に発表済）。また、ゲノムサイズが縮小傾向に

あるヌクレオモルフの染色体が倍数化しており、コピー数が増加していること、ヌクレオモルフの遺伝子の進

化速度が核ゲノム遺伝子の約 3 倍であること、その原因の一つとしてヌクレオモルフで分子シャペロンが高発

現していることなどを明らかにした（MBE 誌に発表済）。また、解読したヌクレオモルフゲノムの１つは極端に

サイズが大きく（約 1	Mbp）、染色体の縦列重複のようなことが生じている可能性がある。葉緑体へのタンパク

質輸送機構について、クロララクニオン藻 Bigelowiella	natansの全ゲノム解読を国際共同研究で行い（Nature

誌に発表済）、その情報を利用して核コード色素体タンパク質の葉緑体への輸送シグナル配列を網羅的に比較し、

多様なタンパク質輸送機構の存在を示唆した。また、クロララクニオン藻からの無傷色素体単離法も開発した。

葉緑体分裂機構については、葉緑体分裂の微細構造レベルでの現象面の把握をまず行い、B.	natansの細胞周期

において葉緑体−ヌクレオモルフ―核の分裂プロセスを微細構造レベルでほぼ明らかにするとともに、分裂前に

ピレノイドが消失し、分裂完了後にピレノイドが de	novo に生成するという新知見も得た。その上で、葉緑体

分裂関連タンパク質の ftsZ遺伝子ホモログを単離し、細胞周期における発現時期を特定するとともに、FtsZ

タンパク質の細胞内局在が他の生物の葉緑体とは異なることを見出した（BMC	Plant	Biology 誌に発表済）。ク

ロララクニオン藻において核コード遺伝子がどのような発現制御を受けているかの示唆を得るため、明暗周期

により同調分裂させた B.	natansを用いて、細胞周期を通した網羅的トランスクリプトーム解析を行い、全核

遺伝子の発現量変動パターンを解析した。その結果葉緑体に関連するタンパク質の約 8 割は、転写レベルでの

発現調節を受けていることを明らかにした。葉緑体の機能（光合成、代謝、分裂や DNA 複製）は、大部分が核

コードタンパク質に依存しているが、その遺伝子発現は細胞周期を通して高度にコントロールされているとが

示され、二次共生により宿主核へと転移した多くの遺伝子が、転写制御機構を獲得・進化したことを明らかに

した（GBE 誌に発表済）。葉緑体 DNA 複製に関わる DNA ポリメラーゼの進化の解明にも着手し、二次葉緑体の

DNA 複製に関わるポリメラーゼ遺伝子（オルガネラ DNA ポリメラーゼ：POP）を同定するとともに、これが緑藻

ではなく不等毛藻などに由来する可能性を示唆し、クロララクニオン藻においては POP の由来と進化が他の藻

類群とは大きく異なることを明らかにした（投稿準備中）。本研究により、二次共生による葉緑体獲得に伴う進

化とその葉緑体の維持機構についての理解を大きく進めることができた。	

	

３．寄生性原生生物における二次葉緑体の機能と寄生性獲得との関連(松崎)：	

縮退した葉緑体をもつ貝類病原性の寄生性原生生物パーキンサスを用いて、その非光合成性葉緑体機能を明ら

かにし寄生性獲得への道筋を議論することを目的とした。当初計画では葉緑体を単離してプロテオーム解析を

行うことにより、葉緑体機能を網羅的に明らかにする計画であった。オルガネラを蛍光タンパク質で標識した

形質転換株を用い、パーコール密度勾配遠心法と蛍光駆動細胞分取法による葉緑体単離を試みたが、この方法

ではプロテオーム解析に十分な精製度を得ることができなかった。そこで、新たに葉緑体最外膜に局在するタ

ンパク質に対しエピトープタギングを行い免疫沈降法により葉緑体単離を試みるとともに、想定される葉緑体

機能につき個々解析を進めることとした。 
1) 形質転換法の改良と葉緑体エピトープタグ付加株の樹立 
パーキンサスでは電気穿孔法による形質転換が可能であるが、薬剤選択系が存在しないことから安定発現株の

樹立に多大な労力と時間を要していた。そこで数種の薬剤選択系を検討し、ブレオマイシンとピューロマイシ

ンによる薬剤選択系を確立した。これを利用して、二次葉緑体の最外膜に局在すると想定される、三炭糖リン



 32 

酸輸送体およびオートファジー関連因子 Atg8 に対しエピトープタギングを行った安定発現株を樹立した。いず

れのタンパク質も二次葉緑体の包膜上に存在することが示された。今後は免疫沈降の条件を検討し当初計画の

プロテオーム解析を進める予定である。 
2) 想定される葉緑体機能の解析 
パーキンサスの葉緑体機能としてイソプレノイド生合成が想定されるので、その下流の各種化合物について解

析を行った。tRNA のイソプレノイド修飾酵素が細胞質局在と予想されるため、ミトコンドリア DNA 上に tRNA
遺伝子が存在するか否かが問題となる。そこでミトコンドリア DNA の配列決定を行ったところ、パーキンサス

のミトコンドリア DNA はランダムに断片化した直鎖状 DNA の集合体という新奇な構造を取っていることが示

された。ミトコンドリア DNA 上に存在するのはタンパク質遺伝子 2 つと断片化した rRNA 遺伝子のみであり、

tRNA は細胞核から転写され細胞質でイソプレノイド修飾を受けた後ミトコンドリアへ輸送されることが想定

される。これはマラリア原虫類で想定されているものと同様の葉緑体機能と言える。一方マラリア原虫類での

知見からは植物ホルモンの 1 つアブシシン酸の合成が想定されたが、パーキンサスでは予想外に全く合成され

ないことを明らかにした。これは縮退葉緑体の機能進化に多様性があることを示す知見である。またミトコン

ドリア呼吸鎖の電子伝達体であるユビキノンの合成が想定されたので呼吸鎖の機能解析を行った。パーキンサ

スはユビキノンを用いる好気的呼吸鎖に加えて、新奇の低電位キノンを用いる嫌気的呼吸鎖を備えていること

が示された。嫌気環境への適応は寄生性の獲得と密接に関連しており、これは本研究計画の目的である非光合

成性二次葉緑体の機能と寄生性獲得との関連の一端を明らかにする成果である。 
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研究項目：B02	 ミトコンドリアの進化の多様性	

計画研究代表者：野崎智義	

	

1.	嫌気性原生生物ミトコンドリア関連オルガネラ（マイトソーム）への輸送機構、オルガネラ分裂機

構、生理機能の進化	

(1)	研究開始当初の背景	

	 ミトコンドリアはアルファプロテオバクテリアの内部共生に由来するが、特に嫌気条件下での主に縮退的な

進化には多様性が知られる。特に嫌気環境に適応した寄生性の原生生物においてミトコンドリアの構成タンパ

ク質やタンパク質輸送機構、分裂機構、生理機能などは多様な変化を遂げたことが予想され、一部示されてい

るがその全容は未解明であった。	

(2)	研究の目的	

	 嫌気性寄生原生生物の一例として赤痢アメーバ(Entamoeba	histolytica)を一例として、そのミトコンドリア

に由来するオルガネラ（マイトソーム）のタンパク質・物質輸送機構、分裂機構、生理機構を解明し、ミトコ

ンドリア進化の多様性とそれに駆動された寄生性真核生物の進化を理解することを目的とした。	

(3)	研究の方法	

	 赤痢アメーバのマイトソームへのタンパク質輸送複合体を、外膜に保存した Tom40 を足がかりにアフィニテ

ィ精製し、機能を明らかにした。また、新規ベータバレル型膜タンパク質を同定し、機能を生化学的・細胞生

物学的・遺伝学的手法により解明した。マイトソームの分裂に関与する分子機構を Drp を中心として解析した。

マイトソームに隔離される唯一の代謝である硫酸活性化経路の硫酸受容体を解明し、赤痢アメーバにおける硫

酸活性化の生活史・病原機構における役割を解明した。	

(4)	研究成果	

	 タンパク質輸送に関しては、外膜の主要タンパク質輸送チャネルである

Tom40 と結合するタンパク質として Tom60 を同定し、Tom60 が細胞質でマ

イトソームヘ輸送されるべきタンパク質に結合し、マイトソーム外膜まで

積み荷を運ぶシャトルタンパク質であることを示した（右図）。また、イ

ンシリコ解析によりマイトソームプロテオームからベータバレル型膜タ

ンパク質をスクリーニングし、新規ベータバレル型膜タン

パク質 MBOMP30 を始め、4 種類のタンパク質を同定した。

MBOMP30 は Entamoeba属特異的タンパク質であり、外膜に局

在し代謝物輸送等に機能すると推察された。マイトソーム

の分裂に関与するダイナミン関連タンパク質 DrpA,	B を同

定し、その複合体の中での組成、分裂における役割などを

提唱した（右図）。赤痢アメーバマイトソームの硫酸活性化

により作られた活性化硫酸PAPSの硫酸受容体がコレステロ

ールであることを発見するとともに、硫酸コレステロールが生活史におけるステージ転換に必須であることを

示した（詳細は見市の報告参照）。	

	

2.	嫌気的原生生物群のゲノム・EST 解析、マイトソームのプロテオーム解析（橋本）	

(1)	研究開始当初の背景	

	 ミトコンドリア（mt）の進化多様性に関する知見はオピストコントやアーケプラスチダなどの大グループの

ごく一部の生物群について報告されているのみであり、真核生物の他の大グループの mt 進化に関する知見はほ

とんど存在していなかった。とくに典型的な mt が嫌気・微好気環境に適応した結果生ずると考えられていたミ

E. histolytica
mitosomes

Mammalian
mitochondria

赤痢アメーバと哺乳動物のミトコンドリア分裂におけるDrpの役割の違い
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トコンドリア関連オルガネラ（mitochondrion	related	organelles,	MRO）に関する知見は、真核生物系統樹の

中に散在するごく一部の寄生虫に関して報告があるのみで、その進化プロセスに関する研究はまだ行われてい

なかった。	

(2)	研究の目的	

	 ミトコンドリア進化の多様性を明らかにするために 2 つのテーマに沿って研究を進めることとした。まず、

典型的なミトコンドリアをもたない嫌気性の生物群フォルニカータに属す生物種を対象に、ゲノム・EST 解析及

びミトコンドリア関連オルガネラ（MRO）のプロテオーム解析を行い、得られたデータを他のフォルニカータ生

物種および姉妹群であるパラバサリアに属す生物種と比較解析することにより、退化型ミトコンドリアの機能

および関連する代謝や情報発現機構の分子進化を解明しようとした。また、これまでにミトコンドリア全ゲノ

ム配列データの報告のない多様な新奇真核非モデル微生物におけるデータの取得とそれらに基づく比較解析か

ら、真核生物におけるミトコンドリアゲノム進化の概要を明らかにしようとした。	

(3)	研究の方法	

	 フォルニカータ生物群に属する 4 つの典型的な mt をもたない生物種、Aduncisulcus	paluster,	Kipferlia	

bialata,	Dysnectes	brevis,	Trepomonas	sp.	について NGS 解析によりトランスクリプト―ムデータを得、フ

ォルニカータ生物群の系統樹の推測を行った。次に、それぞれの生物種に関して、培地中に存在する餌バクテ

リアの種類を 1 種のみにすることを目標に二者培養系の確立を目指した。二者培養系が確立できた K.	bialata

と、ほぼ二者培養系に近い状態が確立できた D.	brevis の 2 生物種について NGS による全ゲノム解析を実施し

た。得られたデータおよび既存のデータをもとに比較ゲノム・トランスクリプトーム解析を行い、MRO の機能進

化に関する推測を行った。一方、さまざまな新奇真核微生物に関して、mt ゲノム解析を実施した。	

４．研究成果	

	 4 種のフォルニカータ生物、K.	bialata,	D.		brevis,	Aduncisulcus	paluster,	Trepomonas	sp.の NGS デー

タに基づく比較解析から、フォルニカータ生物群に関する高解像度の系統樹を推測することができた。また、

MRO における嫌気的エネルギー産生経路の進化において、関連酵素の獲得や別の酵素への転換に遺伝子水平転移

が大きく貢献していることが明らかとなった。さらに、MRO のプロテオーム解析、タンパク質局在解析を進める

ための予備的解析を行った。Mt ゲノム解析に関してはハプト藻類 Chrysochromulina	sp.,	カタブレファリス類

Leucocryptos	 marina,	クリプティスタ生物群の原始系統 	 Palpitomonas	 bilix,	クロララクニオン藻	

Lotharella	oceanica,	ディスコバ生物群に属すことが判明した鞭毛虫 Tsukubamonas	globosa	および有中心粒

太陽虫の未記載株に関して、mt ゲノム配列データを得ることができ、mt ゲノムの多様性に関する新知見を明ら

かにした。とくに、Chrysochromulina	sp.,	L.	marina	の解析からイントロン転移に関する複雑な進化史が明

らかとなり、T.		globosa	の解析からはこれまでに例のない新規のミトコンドリア DNA コード遺伝子が発見さ

れた。	

	

3.	嫌気性生物のゲノム解析（黒田）	

(1)	研究開始当初の背景	

	 養殖ヒラメ喫食後の平均６時間を潜伏期とする嘔吐・下痢の原因病原体	Kudoa	aseptumpunctata	を次世代シ

ークエンサーによるメタゲノム解読法で発見した（Clin	Infect	Dis.	2012	Apr;54(8):1046-52.）。Kudoa	

septempunctata は、ミクソゾア門に属する後生動物で、数個の細胞からなる簡単な個体構造を持つ。ミクソゾ

アは、魚と環形動物への交互寄生という独特の生活環を持つが、ゲノムは未解読で進化も不明である。Kudoa	

septempunctata の生活環から寄生による個体構造の退化が特徴的であり、予備的なゲノム情報からもマトリョ

ーシカ的な退化を伴うゲノム縮退が生じている貴重なモデル生物であることが示唆されていた。	

(2)	研究の目的	

	 Kudoa	septempunctata の特徴的な生活環ゆえにゲノム情報等の遺伝情報は乏しい。総合的なゲノミクスおよ
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びトランスクリプトーム解析を用いてマトリョーシカ的な交互寄生に依存する生命の特徴を理解することを目

的とする。	

(3)	研究の方法	

(i)	ゲノム情報解析	

Kudoa	septempunctata	に感染している養殖ヒラメの冷凍切身を PBS で懸濁し、浮遊してきた直径約 10	µm の細

胞を	100	µm フィルターにてゴミを除いて純度をあげ回収した。DNA 精製は常法のプロテアーゼ処理後、QIAGEN

カラムにて精製した。精製ゲノム DNA を用いて	イルミナ	GAIIx	/MiSeq	もしくは	PacBio１分子シークエンサ

ーにて配列解読した。SSPACE および HGAP2	にて de	novo	assembly	を行った。	

(ii)	トランスクリプトーム解析	

	 ヒト直腸ガン細胞	Caco2	に生	Kudoa	septempunctataを接種して、経時的に Caco2	の total	RNA を調製して	

mRNA を精製後、ScriptSeq	v2	kit	にて RNA-seq	ライブラリーを作成した。配列解読は	MiSeq	v3	kit	150	cycle	

にて行った。情報解析は	CLC	Genome	workbench	v7.5	で行った。	

(4)	研究成果	

(i)	Kudoa	septempunctata のゲノムおよびミトコンドリアゲ

ノム解析	

	 Kudoa	septempunctata	の全ゲノム解読とミトコンドリア

DNA 配列を解読した。配列情報と合わせて光学マッピング法

(Argus	system)	により全ゲノム制限酵素地図を作成した。ゲ

ノムサイズ 83	Mb で二倍体の 3 本の染色体からなることを明らか

にした。従来のミトコンドリアDNAの常識を覆す遺伝子構成（rRNA,	

COX1,COX2,	ND1,	ND5,	CYTB のみ）であり、極度な遺伝子縮退が生

じ て い る こ と が 示 唆 さ れ た (PLoS	 One.	 2015	 Jul	

6;10(7):e0132030)。ミクソゾアの生物分類は刺胞動物もしくは左

右相称動物であるのか未だ謎に包まれたままの生物であり、今後、

近縁種の配列情報を内包した比較ゲノム解析が有効だと思われる。	

(ii)	Kudoa	septempunctataのトランスクリプトーム解析	 	

	 環形動物と魚類を交互寄生して生存する Kudoa	septempunctata

のゲノム情報を活用し、トランスクリプトーム解析を行った。ヒ

ト腸管培養細胞 Caco2 との接触により、培養細胞の遺伝子発現がどう変

化するか検討した。炎症性ケモカイン Ccl20 およびアクチン Acta2	の

転写増強が顕著であり、Kudoa	septempunctata との接触により炎症応

答と細胞内骨格のリアレンジメントが生じていると推察された。	

	

	

	

	

	

	

	

(iii)	 Kudoa	 septempunctata	の 	 Multi-locus	 Sequencing	 Typing	

(MLST)	法の開発	

	 解読したミトコンドリア遺伝子を標的にしたナナホシクドアの高感
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度かつ高精度の検出系開発のための基盤情報を得ることができた。ミトコンドリアゲノムは細胞中に大量に存

在するため、18S-rRNA などの核ゲノムを対象とした検査系よりも高感度な PCR 検出が可能である。また、ミト

コンドリア・ゲノムの変異導入率が高いことから、18S-rRNA よりも明確な Kudoa	属の分類法を確立することが

可能だと思われる。他種のミトコンドリア遺伝子を同定して比較することにより、食中毒に起因する種のみの

検出系も開発できると考えている(J	Fish	Dis.	2016		Jun;39(6):667-72.)。一方で、クドアの種間では遺伝子

領域のみが保存されていた。これらの違いを利用して産地の区別ができれば、疫学解析にも応用できると示唆

された。	

	

４．ミトコンドリア DNA の病原性の分子機構（石川）	

mtDNA に突然変異を有し、ミトコンドリアの機能が低下しているマウス個体においてミトコンドリアの分裂が

阻害される系を用い、ミトコンドリアの機能低下による病態発症機構にミトコンドリア分裂がどのように関わ

っているかを検証することを目的として研究を実施した。	

大規模欠失突然変異型 mtDNA（∆mtDNA）を有する Mito-mice∆

と、ミトコンドリアの分裂を司る核ゲノムコードの Drp1 を組

織特異的に欠損するマウスとを掛け合わせ、図 1 に示す 4 種

類のマウスを得た。これらにおいて病態を比較した結果、実

験群 IV は実験群 II や III よりも病態が重篤化することが確

認された。この結果は、mtDNA の突然変異にミトコンドリア分

裂の異常が加えられることによって病態が悪化していること

を示しており、mtDNA 起因性の病態発症機構に核 DNA コードの遺伝子の機能も大きくかかわっていることを示唆

している。	

	 その原因として、ミトコンドリアのターンオーバー機構に違いがあるのではないかと考え、ミトコンドリア

がオートファジーによって分解される際にユビキチン化されることに着目して、肝臓切片の免疫染色を行った

ところ、実験群 IV ではミトコンドリアの大部分がユビキチン化されているものの、オートファジー自体はほと

んど活性化されていないことが分かった。このことは、細胞は機能が低下したミトコンドリアを分解しようと

してユビキチン化しているものの、分裂不全によって巨大化したミトコンドリアをオートファゴソームによっ

て包み込むことができず、結果的に大部分のミトコンドリアがユビキチン化された状態で残存していることを

示唆している。本来分解されるべき機能不全ミトコンドリアが残存することにより、正常な機能を有するミト

コンドリアが相対的に減少し、細胞としての呼吸機能が全体的に低下するのではないかと考えられる。一方で、

Drp1 が KO されると、肝臓における∆mtDNA の蓄積速度が加速する傾向も明らかとなった。すなわち、Drp1 が KO

されると、同程度の∆mtDNA を有する場合に現れる病態が、Drp1 が正常である場合と比較して重篤になり、かつ、

∆mtDNA の蓄積速度が速くなり、より症状の悪化が加速するという二重の理由によって病態の悪化が引き起こさ

れていると考えられる。	

	 	

図 1 



 37 

 
研究項目：B03	 ミトコンドリア・色素体以外の共生オルガネラ成立過程の解明	

計画研究代表者：稲垣祐司	

	

Rhopalodia 科珪藻 Epithemia	turgida 楕円体ゲノムの完全解読	

計画研究 B03「ミトコンドリア・色素提以外の共生オルガネラ成立過程の解明」では、進化的起源の異なる“若

い”オルガネラをもつ 2 種類の真核微生物、すなわち①窒素固定能シアノバクテリア共生体（楕円体）をもつ

Rhopalodia 科珪藻、②光合成オルガネラ（有色体）をもつ有殻アメーバ Paulinella	chromatophoraを実験材料

として、共生体から宿主への遺伝子の移行の探索と同定、宿主ゲノム中での共生体遺伝子の発現に必要な配列

因子の解明、宿主細胞質から共生体へのタンパク質輸送機構の解明等を目指し研究を行った。上記研究から得

られる知見と、これまで蓄積したミトコンドリア・色素体に関する知見を統合し、最終的にオルガネラ獲得に

伴う真核細胞進化の共通原理を理解することを最終目標とした。	

我々はまず、世界に先駆けて Rhopalodia 科珪藻 Epithemia	turgida楕円体の完全解読に成功し、約 2.8 メガ

塩基対の長さをもつ環状ゲノムであることを明らかにした（図 1）。楕円体ゲノムの詳細な解析から、①楕円体

は宿主からの物質供給に完全依存していること、②偽遺伝子が 200 個以上存在すること、③多くのバクテリア

共生体ですでに失われたアミノ酸合成経路が完全に保存されていること等が判明した（図 2）。楕円体ゲノムデ

ータを統合すると、楕円体は進化的に最近獲得された“若い”オルガネラであると考えられる。今後、さらに

複数の Rhopalodia 科珪藻楕円体ゲノムを比較解析することで、オルガネラ化にともなうゲノムの縮退過程のモ

デル化が可能となる。この研究成果は、アメリカ科学アカデミー紀要（Proc	Nat	Acad	Sci	USA	2014	

111:11407-11412）に掲載された。	

	

図 1．Rhopalodia 科珪藻 Epithemia	turgidaの楕円体ゲノムマップ	 	
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図 2．Epithemia	turgida楕円体ゲノムから推測された代謝マップ	

	

非光合成性色素体における ATP 合成酵素の機能に関する一考察	

計画研究 B03 では、オルガネラ化の途上にある細胞内共生原核細胞の研究が主たる研究対象であったが、前頁

で紹介した珪藻の近縁種では、光合成能力を二次的に失うという逆方向への進化が独立に複数回起こったこと

が分かっている。本研究の主要テーマであるオルガネラの獲得だけでなく、オルガネラの機能縮退も真核生物

の多様性を生み出していることから、研究分担者の京都大学・神川龍馬が中心となり、光合成能力を失った葉

緑体（色素体）を対象に研究を進めた。	

非光合成珪藻の一種である Nitzschia	sp.	NIES-3581 株の色素体ゲノムを完全に解読した。この色素体ゲノム

は 70	Kbp 程度であり、光合成能喪失に伴いゲノム縮退が進行したと考えられる。これは主に光合成関連遺伝子

がゲノム上から消失したことに起因する（図 3）。	

	

図 3．光合成能の二次的喪失に伴う珪藻葉緑体の縮退進化	

この色素体ゲノム上には光化学系 I および II、シトクロム b6/f複合体に関連する遺伝子は存在しないため、ATP

合成酵素の駆動力となるプロトン勾配を造り出せず、従って ATP を産生できない。しかし奇妙なことに、

NIES-3581 株をはじめ非光合成性色素体で ATP 合成酵素遺伝子が色素体ゲノム上に保存されていることから、①

これらの色素体中の ATP 合成酵素では ATP 分解してプロトン勾配を形成し（通常とは逆反応）、②プロトン勾配

はストロマからチラコイドルーメンへのタンパク質を輸送に利用されているという仮説を提案した（図 4）。本

論文は分子進化学分野のインパクトファクター第一位（IF	=	9.105；2014 年）のジャーナルに掲載された（Mol	

Biol	Evol	2015	32:2598-2604）。	
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図 4．推測される非光合成性珪藻色素体におけるチラコイド膜上のタンパク輸送	
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研究項目：公募 B	 	

平成 23,24 年度：共生による葉緑体光応答系の成立と進化	

平成 25,26 年度：内部共生による宿主－オルガネラ間の遺伝子発現協調機構の成立	

公募研究代表者：華岡光正	

	

核と葉緑体間の遺伝子発現協調機構	

公募研究「共生による葉緑体光応答系の成立と進化」「内部共生による宿主-オルガネラ間の遺伝子発現協調機

構の成立」では、内部共生起源に近い葉緑体を持つ原始紅藻シアニディオシゾン（以降シゾンと略す）と高等

植物シロイヌナズナを用いて、葉緑体を中心とした光応答系の分子機構、また核による葉緑体遺伝子の発現制

御システム、さらには葉緑体による宿主遺伝子の調節機構を明らかにすることで、内部共生に基づく植物の遺

伝子発現協調系の進化を明確にすることを目的とした。	

我々はまず、単細胞紅藻シゾンの葉緑体において、シアノバクテリアの細胞内共生に由来する自律的な光応答

系（二成分制御系を介した光転写制御システム）が確かに機能していることを見出すことができた。また、葉

緑体で受容した光情報が葉緑体から核へのシグナル伝達系を介して宿主核の光応答遺伝子の発現にも関与して

いることを明らかにした（Front	Plant	Sci.	2013	3:301,	生物科学	2015）（図 1）。一方、環境変化やストレス

等に依存した宿主核による葉緑体遺伝子の発現調節についてもシゾンとシロイヌナズナの両方で検討を進め、

特に概日時計情報を核と葉緑体間で共有するためのシグマ因子 SIG5 を介したオルガネラ間シグナル伝達・光合

成遺伝子発現調節の実体を明らかにすることができた（Science	2013	339:1316-1319）。	

	

	

図 1．細胞内共生に際した光応答系の成立とオルガネラ間の遺伝子発現協調	

	

	 	

原始真核細胞

共生当初の植物細胞

�����

原始シアノバクテリア

葉緑体
細胞核 ミトコンドリア

HIK

光刺激

HIK

光刺激

�

宿主支配？

？

CRYCRY?



 41 

研究項目：公募 B	

平成 23,24 年度：赤痢アメーバマイトソームによる硫酸活性化経路の獲得と寄生適応との関連性の解明	

平成 25,26 年度：赤痢アメーバマイトソームの硫酸活性化経路の獲得と寄生適応・病原性との関連性

の解明	

公募研究代表者：見市文香	

	

赤痢アメーバマイトソームの硫酸活性化経路の獲得と寄生適応・病原性との関連性の研究	

公募研究 B02「赤痢アメーバマイトソームの硫酸活性化経路の獲得と寄生適応・病原性との関連性の解明」では

赤痢アメーバのミトコンドリア関連オルガネラ（MRO）の主たる機能の１つである硫酸活性化経路の機能解明を

行った。赤痢アメーバの MRO“マイトソーム”は、好気的ミトコンドリア由来の機能をほとんど全て失っており、

機能・役割は全く未知であった。我々の先行研究により、硫酸活性化がマイトソームの主たる機能の 1 つであ

ること、硫酸活性化が原虫の増殖に必須であることを見出した（Mi-ichi	et	al,	PNAS,	2009、Mi-ichi	et	al,	

PLoS	NTD,	2011）。	

本研究課題では、最初に硫酸活性化を介して生成される産物の分離・精製法の確立、構造決定を行い、含硫脂

質が主たる最終代謝産物であり、その 1 種類が“コレステロール硫酸（CS）”

であることを明らかにした。そして CS が赤痢アメーバのステージ移行である

感染嚢子（シスト）形成制御に重要な分子であることを見出した（図 1）。一

方で、土壌中に生息する自由生活性の赤痢アメーバの近縁種 Mastigamoeba	

balamuthiでは、硫酸活性化能を MRO に持つことは共通するにも関わらず CS

合成能を欠く事を見出したことから、赤痢アメーバの祖先による CS 合成能の

獲得が、コレステロールが豊富な宿主腸管内でシスト形成能を上昇させ、生育

に有利に働き、寄生適応に繋がった可能性を提唱した（図 2）。（Mi-ichi	F,	et	

al.,	Proc	Nat	Acad	Sci	USA	2015	112:	E2884-E2890）。さらに、含硫脂

質合成の最終酵素である硫酸基転移酵素が細胞質に局

在すること、マイトソームで活性化された硫酸のトラ

ンスポーターとして、MCF を同定し、報告した（図 1）

（Mi-ichi	F,	et	al.,	Eukaryotic	cell	2015	

14:1144-1150）。	

新規制御分子としての CS の発見は、シスト形成制御の

分子機構の全容解明の鍵となることが期待される。“シ

スト形成”の分子機構に関するこれまでの知見につい

ての概説および CS の重要性と今後の研究の展望について述べた総説を発表した（Mi-ichi	F,	et	al.,	PLoS	

Pathogens	2016）。	

	

	 	

図 2 

図 1 
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研究項目：公募 B	 基部陸上植物の葉緑体型ペプチドグリカン結合性タンパク質の単離と解析	

公募研究代表者：高野博嘉	

	

基部陸上植物の葉緑体型ペプチドグリカン結合性タンパク質の単離と解析	

	 当公募研究では、ヒメツリガネゴケ(Physcomitrella	patens)を実験材料として、葉緑体分裂に関与する葉緑

体型ペプチドグリカン(ＰＧ)について研究を行った。藍藻の原始真核細胞への共生により生じた葉緑体におい

て、藍藻の持つ細胞壁ＰＧは緑色植物への進化の過程で消失したと考えられてきたが、我々はＰＧ関連遺伝子

が現在でもコケ植物の葉緑体において分裂等の基本的な葉緑体機能にかかわっていることを見い出してきた。	

	 ペニシリン結合タンパク質（ＰＢＰ）はＰＧ合成の最終酵素である。ＰＢＰと相互作用するタンパク質を見

出すため、myc タグを付加したヒメツリガネゴケ葉緑体型ＰＢＰを発現する形質転換ラインを作成した。myc 抗

体を用いた免疫沈降と質量分析法により、ＰＧ結合ドメインである LysM ドメインを持つ新規タンパク質を見い

だしており、遺伝子破壊実験等により機能解析を進めたい。	

	 藍藻の持つＰＧ-外膜接着システムである S-layer	homology	(SLH)	ドメインと予測される領域を持つ葉緑体

タンパク質(SLH)に関する研究も進めた。コケには、4 つの SLH が存在しており、SLH1/2 二重遺伝子破壊ライン

を作成したところ、細胞当りの葉緑体数が減少していた。今後は四重遺伝子破壊ラインの作成等により、機能

を解析していきたい。	

	 また、クリック反応を利用してＰＧを可視化する方法により、コケ植物の葉緑体がＰＧで覆われていること

を発見した（図 1）。この研究成果は、Plant	Cell 誌（2016	28:1521-1532）に掲載された。更に、葉緑体型Ｐ

Ｇを持つシアノフォラに同様の方法を用いることにより、チアネレを取り囲むＰＧの可視化にも成功した。	

	

	

	

	

	

	

	

	

	

図 1．ヒメツリガネゴケの Ddl 遺伝子破壊ラインの巨大葉緑体形質を EDA-DA で相補後、クリック反応でＰＧを

可視化した細胞の共焦点顕微鏡画像。	

全ての葉緑体の自家蛍光(赤)の周りがＰＧ(緑)で覆われている。	
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研究項目：公募 B	 配列解析によるミトコンドリア由来オルガネラにおける品質管理因子の網羅的探索	

公募研究代表者：今井賢一郎	

	

ミトンドリアタンパク質輸送機構の進化モデルの刷新	

本研究では、バイオインフォマティクス技術を駆使し、ミトコンドリア及びミトコンドリア関連オルガネラ（MRO）

を持つ生物種がミトコンドリア品質管理関連因子をどれほど維持しているかを調べ、品質管理機構の進化解析

を行い、品質管理機構解明へつながる新知識を得ることを目的としている。そこで、品質管理機構の一つとし

て、まず、タンパク質輸送に注目した。ミトコンドリアのタンパク質の輸送機構の進化に関してはいくつかの

モデルが提案されているが、互いに矛盾を抱えており、未だにすべてを説明できるモデルはない。そこで、ミ

トコンドリアターゲティング配列（プレ配列）とタンパク質輸送複合体（TOM 複合体、TIM23 複合体）の両方か

らタンパク質輸送の進化を調べるため、高精度にプレ配列を予測する手法 MitoFates を開発した（Mol	Cell	

Proteomics.	2015,	14(4):1113-26）。そして、プレ配列欠損/獲得推定、精密なオルソログ解析による系統プロ

ファイル、祖先配列推定、構造予測などを組み合わせ、タンパク質輸送複合体とプレ配列を持つ遺伝子の進化

解析を行った。その結果、輸送複合体の進化は、プレ配列を用いた輸送機構を維持するかどうかが束縛条件と

なっており、収斂進化や別のファミリーからのマイグレーションにより、巧みにサブユニットを獲得すること

で、進化の過程でプレ配列による輸送機構を維持していることがわかった。また、TOM 複合体のチャネルである

Tom40 の内孔におけるタンパク質輸送に関わる負電荷パッチや疎水性パッチは、Last	eukaryotic	common	

ancestor	(LECA)の時点で存在しており、タンパク質輸送の基本的なメカニズムはすでに LECA の時点で確立し

ていた可能性があることもわかった。そして、我々は、得られた知見をもとに、これまでわかっている事実を

説明できる新しいミトコンドリア輸送複合体の進化モデルを提案した（下図）。これらの成果は、研究期間内に

は論文発表することは出来なかったが、その後、分子進化学分野のトップジャーナルに掲載された（Mol	Biol	

Evol.,	2017,	34(7):1574-1586）。	

また、系統特異的な品質管理因子の探索においても成果が得られた。開発した膜タンパク質予測法を用いた解

析と共同研究における実験的検証によ

って、赤痢アメーバの MRO に局在する系

統特異的膜タンパク質を発見すること

ができた（Sci	Rep,	2015,	5:8545,	Mol	

Biochem	 Parasitol.,	

09(1-2):10-17,	2016）。こ

れら系統特異的な膜タン

パク質の機能解明にはさ

らなる解析が必要である

が、MRO の品質管理機構解

明につながる可能性があ

る。	

	 	
図. ミトコンドリアタンパク質輸送複合体の進化モデル 
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研究項目：公募 B	 ミトコンドリアの共生を規定する、排除と維持の監視メカニズムの解明	

公募研究代表者：今居譲	

	

リン酸化ユビキチン鎖の産生と増幅による不良ミトコンドリア排除メカニズムの発見	

パーキンソン病原因遺伝子産物 PINK1、Parkin が構成するシグナル経路は、共生関係から外れた(膜電位の低下

した)ミトコンドリアをマイトファジーへ誘導して除去する。しかし、異物センサーとして機能する PINK1 が排

除実行因子 Parkin をミトコンドリアへ呼び寄せる分子メカニズムは不明であり、公募研究「ミトコンドリアの

共生を規定する、排除と維持の監視メカニズムの解明」において、Parkin をミトコンドリアへ呼び寄せる分子

メカニズムを明らかにすることを目的とした。	

	 定量的リン酸化プロテオミクスによりキナーゼである PINK1 の基質探索を行い、ユビキチンがリン酸化され

ることを明らかにした。ミトコンドリア上に形成されたリン酸化ユビキチン鎖に Parkin は強い親和性を示すこ

とから、不良ミトコンドリア上に形成されるリン酸化ユビキチンの形成が、Parkin をミトコンドリアへ呼び寄

せる分子メカニズムの本態であること、リン酸化ユビキチン鎖の形成が PINK1 と Parkin の協働作業で速やかに

形成されることを示し	(PLoS	Genet	2014	10:e1004861)(図１,2)、ミニレビューで特集された(PLoS	Genet	2015	

11:	e1004952)。また、Lys63 にリンクするユビキチン鎖が、Parkin が介するマイトファジーに重要であること

が従来示唆されていたが、これが必須でないことを示した	(J	Biol	Chem	2014	289:33131-33136)	。	

	

	

	

	

	

	

	

図 1.	PINK1 による Parkin の活性化メカニズム	

（左）Parkin は不活性型のユビキチンリガーゼとして細胞質に局在する。	

（中央）ミトコンドリアが損傷し膜電位が低下すると PINK1 が蓄積・活性化し、細胞質のユビキチン(Ub)およ

びミトコンドリア外膜タンパク質（S）上に形成されたポリユビキチンをリン酸化する。リン酸化されたユビキ

チンは、Parkin と結合し、Parkin の閉じた構造を緩める。	

(右)リン酸化ユビキチンによりオープン構造になった Parkin のユビキチン様ドメイン(Ubl)が PINK1 によりリ

ン酸化される。これにより、Parkinのユビキチンリガーゼの活性中心が露出し、活性化状態となる。活性化Parkin

はリン酸化ポリユビキチン鎖と結合し、それを足場にミトコンドリア外膜基質(S)をさらにユビキチン化する。

RING1-IBR-RING2,	Parkin	C末端側のシステイン残基に富んだ保存されたドメイン(活性中心はRING2にある);	P,

リン酸化。	

図 2.	Parkin 活性化のポジティブフィードバックループ	

図 1 のメカニズムでミトコンドリア上に形成されたリン酸化ポリユビ

キチン鎖は Parkin と親和性をもち、その結合することにより、Parkin

を活性化する。この性質から、細胞質で不活性として残っていた Parkin

がミトコンドリア上に呼び寄せられ活性化し、さらにミトコンドリア上

にポリユビキチン鎖を形成する。その後、ポリユビキチン鎖は PINK1

によりリン酸化される。この Parkin と PINK1 による協働作業により、

ミトコンドリア外膜上でリン酸化ポリユビキチン鎖の増幅反応が起こ

り、Parkin の迅速なミトコンドリア移行と活性化が達成される。	
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研究項目：公募 B	 オルガネラ分化を実現する膜タンパク質の選別輸送機構の階層性と相互干渉	

公募研究代表者：阪口雅郎	

	

ペルオキシソーム膜タンパク質の小胞体回避モチーフの発見	

細胞におけるタンパク質のオルガネラ局在化は，生命活動の根幹の一つである。真核細胞の分泌経路を構成す

るオルガネラ膜タンパク質は、大部分が小胞体で膜組み込みされ、小胞輸送で最終機能部位へ移行する。それ

に対して、ミトコンドリアやペルオキシソームのものは、翻訳終了後に直接それぞれに移行すると考えられて

きた。このドグマに対して、ペルオキシソーム膜タンパク質が小胞体を経由して、ペルオキシソームに移行す

るとの知見が示されてきた。一方、それに反する知見も発表され、混乱状態にある。このような状況下で、我々

は ABC輸送体のペルオキシソームアイソフォームである 70kDa膜タンパク質（ABCD3）の小胞体膜への標的化を、

無細胞膜組み込み系により検討し、ABCD3 の膜貫通配列が、小胞体への標的化に十分な高い疎水性を有するにも

かかわらず、標的化が抑制されていることを発見した。さらに、詳細を解析し下記を明らかにした。	

① N 末端の 12 残基のモチーフ（N12、ETS と命名）が後続の第一膜貫通配列の標的化を抑制する（下図 ETS）。	

② N12 の小胞体回避作用には、5 番目のセリン残基（Ser5）が必須で他のアミノ酸残基では代替できない。	

③ N12 は他のシグナルペプチド作用をも抑制できる。	

④ N12 の配列を有する融合タンパク質でその作用は拮抗阻害される。	

⑤ これらの作用は、培養細胞内でも明確に再現確認できる。	

⑥ N12 配列に特異的に化学架橋される 50kDa タンパク質が存在する	

⑦ この化学架橋反応をアッセイに用いて分画・精製を行い、結合因子候補の絞り込みに成功し、質量分析に

よって候補の同定にまで至った。	

以上、小胞体回避の機能単位の存在及び、それに作用するタンパク質因子の存在を示し、ペルオキシソーム存

立の基盤を明らかにできた。この機能単位を ETS（ER	targeting	suppressor）と命名した（下図）。	

	

図 1．ETS の作用機構モデル	
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研究項目：公募 B	 色素体以外の“炭酸固定オルガネラ”を持つ原生生物の探索，およびその遺伝子解

析	

公募研究代表者：瀧下清貴	

	

真核生物におけるリボソーマル RNA 遺伝子の種をまたぐ水平伝搬の発見	

新規原生生物探索の一環として、甑島（鹿児島県薩摩川内市）に位置する貝池より底泥の採集を行い、その試

料中に生息していた Ciliophrys	infusionum（ストラメノパイル生物群の一種）の培養株を確立した。確立され

た Ciliophrys の系統的位置を確認するため、抽出した DNA を用いて 18S	rRNA 遺伝子を増幅したところ、異な

る2種類の配列が存在することを発見した。分子系統解析から、それら2種類の18S	rRNA遺伝子は、1）Ciliophrys

が長い進化の中で祖先種から受け継いできたもの、2）系統的に離れた寄生性単細胞真核生物であるパーキンサ

ス類（アルベオラータ生物群の一種）に起源を持つものであることが示された。Ciliophrys とパーキンサス類

は系統的に遠く離れた生物であり、これまで Ciliophrysに近縁な生物種から同様の報告はなされていなかった

ため、今回確認されたパーキンサス型 18S	rRNA 遺伝子は、比較的最近に Ciliophrys のゲノム上へ水平伝播し

たものであることが示唆された（図 1）。この研究成果は ISME	Journal（Yabuki	et	al.	2014	8:1544–1547）に

掲載された。	

	

図 1.	パーキンサス様生物から Ciliophrysへの rRNA 遺伝子の水平伝搬	

	

Cantina	marsupialis が有する退化ミトコンドリアの機能推定	

真核生物の中には嫌気環境に適応し、好気呼吸を行わない退化したミトコンドリアを有するものが存在する。

ストラメノパイル系統群の中にも嫌気環境に生息した生物が複数種知られているものの、その適応機構や退化

ミトコンドリアの機能についてはほとんど知られていない状況にあった。本研究では上記の貝池から分離・培

養された自由生活型の嫌気性ストラメノパイル生物 Cantina	marsupialis のトランスクリプトームデータを基

に、当該生物における退化ミトコンドリアの機能推定を行い、そのオルガネラは生化学的にこれまで知られて

いない新規なタイプのものであることを示した（図 2）。特に特殊な退化的電子伝達系の発見は、これまでに予

想されていたミトコンドリアの退化プロセスを覆すものであった。この研究成果は Protist（Noguchi	et	al.	

2015	166:534–550）に掲載された。	
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図 2.	Cantina	marsupialisが有する退化ミトコンドリアの代謝マップ	
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研究項目：公募 B	 色素体成立の初期過程におけるタンパク質輸送装置の確立と進化に関する研究	

公募研究代表者：中井正人	

	

植物葉緑体内包膜のタンパク質輸送装置の同定からその進化過程の解明へ	

公募研究「色素体成立の初期過程におけるタンパク質輸送装置の確立と進化に関する研究	」	 植物や藻類の葉

緑体はシアノバクテリアのような光合成を営む原核生物が一次共生したものが進化して生じたと考えられてい

る。この進化の過程で共生体ゲノムの遺伝子の多くは核へと移行し、核の遺伝子発現の支配を直接受けるよう

になった。同時に、これらを含む核コードの葉緑体タンパク質を葉緑体へ正しく運ぶ輸送機構が確立されてき

た。本公募研究では、モデル植物シロイヌナズナの輸送装置の解明を手掛かりに、進化過程を遡り、緑藻や紅

藻における輸送装置の解析を進め、オルガネラ進化とタンパク質輸送装置の進化との関連の解明を目指した。	

	 高等植物においては２０００種類を越す葉緑体タンパク質が、葉緑体の二重の包膜に存在するタンパク質膜

透過装置トランスロコンによって葉緑体内へ運ばれている。内包膜のトランスロコン TIC に関しては長い間不

明な点が多かった。われわれはシロイヌナズナで TIC の同定に成功し、その研究成果を Science 誌に論文発表

した（2013:339,571-574）。それら構成因子の系統進化的考察から、このトランスロコンが内共生成立後にダイ

ナミックな変化を遂げて来たことが分かった。すなわち、この TIC は緑藻出現時から大きな変化を遂げはじめ、

さらに陸上植物の出現と伴い完成したと考えられる。また緑藻よりも初期に分岐した紅藻では、TIC	の原型と

呼べる輸送装置が働いている事が示唆された。	

図 1．葉緑体タンパク質輸送装置の進化	
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研究項目：公募 B	 植物の共生オルガネラ制御における PPR システムの解析	

公募研究代表者：中村崇裕	

	

植物のミトコンドリアのゲノム情報は RNA 段階で維持、管理されている。このの制御のため、植物は 500 個も

の核コード遺伝子、PPR タンパク質遺伝子、を獲得してきた。PPR タンパク質は、それぞれが異なるオルガネラ

RNA に作用し、転写後の様々な段階で働く。PPR	タンパク質は維管束植物の全タンパク質遺伝子の 1/50 に達す

るが、その本質は、宿主がオルガネラをマリオネット（糸操り人形）のように操作する「糸」（実行因子）だと

予想される（下図）。本研究では、特徴的な発現パターンを示す一連の PPR	タンパク質遺伝子群（PPR クラスタ

ー）をモデルとし、同クラスター中の未解析 PPR	タンパク質が作用するオルガネラ遺伝子（アウトプット）、お

よび当該 PPR クラスターの発現を制御する転写因子（インプット）の解析を行うことで、植物の共生オルガネ

ラ制御における PPR システムの解析を通して、マトリョーシカ型進化における共生体と宿主の相互作用につい

て、その共通性および種特異性に関する知見を得ることを目指した	

我々は、まず十数ラインのシロイヌナズナ PPR 欠損株を対象として、アウトプットに相当する標的オルガネラ

遺伝子を同定した。並行して、インプットに相当する PPR 遺伝子の発現制御領域をインフォマティクス解析に

より解析したところ、PPR クラスターに共通の保存配列、作用する潜在的な転写因子を割り出すことができた。

次に PPR システムの撹乱、すなわち PPR 遺伝子のクラスターからの除外、異種 PPR のクラスターへの導入、ク

ラスターの転写を制御する因子の改変、を行い、形質転換植物におけるオルガネラ機能の変化（光合成、呼吸、

など）、および植物個体の生理型表現型（ストレス応答、形態形成、配偶子形成、など）を解析した。その結果、

PPR 遺伝子の欠損および発現の撹乱は容易に致死性の表現型を示し、植物の核とオルガネラが高度に相互連携し

ていることが推測されたが、生命の頑強性の一般的な理論との乖離が見られ、新たな解釈が必要だと考えられ

た。PPR によるマリオネット式オルガネラ制御システムの植物における役割、意義についてさらに研究開発を進

める必要がある。	
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研究項目：公募 B	 	

平成 23,24 年度：細胞内物質代謝系の統合と変遷に伴うミトコンドリア輸送体の獲得と共進化	

平成 25,26 年度：細胞内物質代謝系とオルガネラ膜輸送体の共進化	

公募研究代表者：戸澤譲	

	

公募研究「細胞内代謝とオルガネラ膜輸送体の共進化」では、オルガネラの初期成立過程およびその後の生物

進化の過程において、代謝システムの統合・変遷に伴い分子進化を遂げ、生物細胞内に多様な物質輸送系をも

たらしたと考えられるミトコンドリア輸送体（MC）を対象にした研究を進めた。熱帯説マラリア原虫、シアニ

ディオシゾン、赤痢アメーバ、出芽酵母をモデル生物として、各生物の MC 輸送機質特異性の解析により、代謝

経路の進化と MC 分子進化との相関性を明らかにすることを目指した。	

領域内共同研究成果として、佐賀大学、国立感染症研究所と共同で、赤痢アメーバのユニークなオルガネラ

であるマイトソームが担う硫酸活性化経路において代謝物の細胞質ゾルとの交換輸送に必須な役割を担うMC分

子種として、PAPS 輸送体の同定に成功した（Eukaryotic	Cell	14,	1144,	2015）。さらに、筑波大学大学院、

国立感染症研究所と共同で赤痢アメーバの新規 β バレル型膜局在タンパク質 MBOMP30 に関する研究を行い、そ

の中で無細胞翻訳系による MBOMP30 の膜上での再構成系の構築ならびにその構造モチーフ解析を担当し、リポ

ソーム上に再構成した MBOMP30のβシート構造に富む構造様式を円二色性スペクトルなどの分析化学的手法を

導入して明らかにした（Scientific	report	5,	8545,	2015）。	

	

図 1．酵母、シニディオシゾン、マラリア原虫の MC の網羅的発	
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研究項目：C01	 植物由来共生オルガネラの宿主隷属化機構	

計画研究代表者：永宗喜三郎	

	

研究代表者らはまず、アピコンプレクサの持つ植物ホルモンの網羅的な検出・定量を試みた。その結果、これま

で存在が確認されているアブシジン酸のほか新規に数種の植物ホルモンが検出され、特にマラリア原虫中に大

量のサリチル酸の存在を見出した。そこで申請者らは、マラリア原虫をモデルにサリチル酸の生理機能の解析

を行った。熱帯熱マラリア原虫に細菌由来のサリチル酸分解酵素遺伝子を導入し、サリチル酸欠乏原虫を作出

した。この変異原虫は野生株と比較して増殖速度などに大きな差は認められなかったが、マラリア原虫が産生

することが知られている炎症物質 PGE2の産生量が有意に減少していた。このことからサリチル酸と PGE2合成系

の関係性、宿主免疫系を改変している可能性が示された。この可能性を検証するため、ネズミマラリア原虫を

用い、同様に欠乏原虫を作出した。欠乏原虫は感染試験におけるマウス致死活性が有意に上昇しており、脳組

織検査、色素漏出試験の結果、脳マラリアの重症度が亢進していることが確認された。PGE2 は炎症性サイトカ

インを介した脳マラリア発症への関与が知られている。そこで感染マウス血中での PGE2、および各種サイトカ

インの定量を行ったところ、サリチル酸欠乏原虫では血中 PGE2濃度が減少し、また炎症性サイトカイン産生が

亢進していた。以上から、サリチル酸は宿主の PGE2および炎症性サイトカイン濃度を変化させ、宿主免疫を改

変する機能を持ち、マラリアの重症度決定に関与している可能性が示唆された。	

さらに研究代表者は、これまでの知見を生かし、植物ホルモンやその阻害薬を抗原虫薬として応用できないか

その可能性を探るための研究を行った。まず今までの研究で、トキソプラズマに対して抗原虫作用を有するこ

とを確認済みであるアブシジン酸生合成阻害剤であるフルリドンが、トキソプラズマに近縁なアピコンプレク

サ生物であるネオスポーラに対して抗原虫作用を有するかを確認したところ、in	vitroあるいは in	vivoいず

れにおいても有意な作用を持つことが確認できた。さらに、今までに治療薬のないトキソプラズマ組織シスト

に対する阻害効果をもつ物質をスクリーニングした結果、やはり in	vitro、invivo双方で抗原虫効果を持つ物

質を見出すことができた。	

	

	 TLR2 は TLR ファミリーに属する受容体タンパク質で、トキソプラズマに対する防御免疫の作動に不可欠であ

ることが知られている。また神経炎症等に関連し、中枢神経系におけるその病理学的な機能の研究も進みつつ

ある。そこで、トキソプラズマ感染時、脳細胞で TLR2 が担う機能の解明を目指し、TLR2 欠損マウスを用いたト

ランスクリプトーム解析を行った。TLR2 依存的に発現上昇する遺伝子として、アストロサイト（As）では免疫・

ストレス応答関連遺伝子が上位を占めた。免疫・ストレス応答関連遺伝子に加え、ミクログリア（MG）では細

胞分化・増殖関連遺伝子、神経細胞（Neu）では代謝関連遺伝子の TLR2 依存的な発現上昇が認められた。一方、

TLR2 依存的に発現低下する遺伝子として、As ではイオン輸送関連遺伝子と	神経機能関連遺伝子、MG では代謝

関連遺伝子と細胞周期・分裂関連遺伝子、Neu では代謝関連遺伝子が認められた。本解析により、脳神経細胞に

おける TLR2 依存的な機能として、原虫排除に必要な脳内免疫の活性化の重要性が示された。	

	

	 トキソプラズマ感染マウスモデルにて、うつ様症状の発現の評価を行った。トキソプラズマ感染急性期およ

び再活性化期にはマウスにうつ様症状が発現することが明らかとなった。この病態には、インターフェロンガ

ンマによる炎症反応、インドールアミン-2,3-ジオキシゲナーゼによるキヌレニンの産生が関与しており、それ

ぞれの阻害剤投与によるうつ様症状の改善が確認された。うつ様症状の発現には神経伝達物質のドーパミン、

セロトニンの関与は明らかでなかったことから、本病態には感染による炎症反応により生じるキヌレニンが重

要であることが示唆された。	

	 また、慢性感染期にはマウスの恐怖記憶が障害されることが明らかとなった。これらマウスでは恐怖記憶の

形成に重要な脳領域である大脳皮質と扁桃体に障害が認められた。感染により大脳皮質ではドーパミン代謝の
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亢進とノルエピネフリンの低下、扁桃体ではノルエピネフリンとセロトニンの低下が認められた。これら神経

伝達物質は恐怖記憶の形成に必要であり、トキソプラズマの脳内感染により脳機能の傷害が起きていることが

示唆された。記憶の消去能力においては、感染マウスでも正常であった。上記実験をトキソプラズマの近縁原

虫であるネオスポラの感染で実施したが、ネオスポラの感染ではマウスの恐怖記憶の障害は認められなかった。

従って、マウスの恐怖記憶の障害はトキソプラズマ感染に特有な生体反応であることが示唆された。	

	 	

研究分担者である加藤らは、原虫の分泌蛋白質とこれらに関わる宿主改変オルガネラの形成が原虫の寄生・共

生成立にどのような役割を果たすのか、その分子基盤の解明を行い、以下の研究成果を得た。	

(i) タイレリア	のオルガネラ分泌蛋白質 MPSP、P23、トキソプラズマのオルガネラ分泌蛋白質 RON4 に対す

る宿主細胞上の感染レセプターや会合分子の同定を、我々が確立した原虫感染レセプター同定系、糖鎖

アレイ、質量解析を用いて行った。この結果、原虫のオルガネラ分泌蛋白質に対する感染レセプターや

会合分子として、β-チューブリンとヘパラン硫酸等の糖鎖分子を同定することに成功した。	

(ii) 第１，２層と第３層マトリョーシカの相互作用の解析を行った。熱帯熱マラリア原虫が寄生赤血球内に

構築する宿主改変オルガネラであるマウレル裂の機能解析を行った。マウレル裂に局在し、宿主細胞支

配に直接関わっていると考えられる蛋白質 PfSBP1 と相互作用する原虫及び宿主因子を免疫沈降法と質

量解析によって同定し、マウレル裂の実態の解明及び機能解析を行った。質量分析器として世界有数の

性能を持つ nanoLC-MS/MS に用いて高感度ショットガンプロテオーム解析によって、PfSBP1 と相互作用

していると考えられる 205 個の原虫因子と 51 個の宿主因子の同定に成功した。さらに、ここで同定さ

れた原虫因子について緑色蛍光タンパク質を付加し、原虫内での局在観察に成功した。	
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研究項目：C02	 共生非依存的に進化したオルガネラによるマトリョーシカ化機構	

計画研究代表者：金子修	

	

１．研究開始当初の背景	

	

	 二次共生由来のオルガネラを内部に持つアピコンプレクス門原虫は、さらに真核生物の細胞へ侵入すること

で「マトリョーシカ」構造を発展させる。細胞に侵入した原虫は宿主細胞のシグナル伝達系へ介入しサイトカ

イン産生を制御したり（トキソプラズマ原虫）、宿主細胞膜を改変し新規オルガネラを作製したり（マラリア原

虫マウレル裂）することで、宿主細胞を巧みにハイジャックするのである。	

	 研究代表者の金子は、マラリア原虫のオルガネラから分泌され、赤血球を認識・改変する分子群の機能解析

を一貫して行ってきたが、赤血球認識分子 EBL が一アミノ酸の変異により、オルガネラ局在が変化し、宿主に

対する病原性も劇的に変わることを見出していた	[Otsuki	et	al,	2009]。また、マラリア原虫が寄生した赤血

球内の新規オルガネラを経て赤血球表面に発現し、かつ、様々なマラリア原虫種の赤血球表面抗原の祖先と考

えられる新規原虫分子 SURFIN を見出した	[Winter	et	al,	2005]。しかし、このような原虫オルガネラの役割

とオルガネラ局在分子の役割に関する全貌は明らかとはなっていない。	

	 一方、2002 年に明らかにされた熱帯熱マラリア原虫の全ゲノム配列と網羅的転写解析により、赤血球侵入型

原虫の時期に発現する分子や赤血球膜を改変する時期に発現する分子が分類された。この研究成果を受け、大

腸菌を用いて網羅的に組換えタンパク質を発現する実験が米国で行われたが、可溶性タンパク質として得られ

たものは A/U コドンに適した tRNA を組み込んだ大腸菌を用いた研究でも 20%程度しかなかった。この技術的な

問題に対して、分担研究者の坪井敬文はコムギ胚芽無細胞タンパク質合成系を用いると A/T 豊富な原虫遺伝子

からも高い確立で可溶性タンパク質が発現されることを示し、熱帯熱マラリア原虫のタンパク質の網羅的発現

に成功した[Tsuboi	et	al,	2008]。	

 
２．研究の目的	

	

	 本研究では赤血球に侵入・改変して発育するマラリア原虫について、種々の分泌オルガネラに局在するタン

パク質の網羅的同定と各オルガネラへの輸送に関わる分子の同定を通じて、細胞侵入と寄生成立を可能とする

特殊化された分泌オルガネラの役割を明らかにすることで、マラリア原虫が赤血球を隷属化するマトリョーシ

カ化発展機構の成立と分子機序を包括的に理解することを目的とした。	

	

３．研究の方法	

	

組換えタンパク質の作製と抗血清の作製	

	

	 組換えタンパク質はコムギ胚芽無細胞タンパク質合成系により作製し、抗体作製は外部委託した。	

	

各種マラリア原虫の維持と遺伝子導入	

	

	 熱帯熱マラリア原虫	(Plasmodium	falciparum)	の培養はTrager	and	Janse	(1976)を改変した方法により行

った。3D7株とタイで分離したMS822株を主に用いた。WR99210とBSDを選択薬とするプラスミドを赤血球内へあ

らかじめ電気穿孔法にて導入し、赤血球へ侵入した原虫がプラスミドを自然に取り込む方法により遺伝子導入

を行った。ネズミマラリア原虫	(Plasmodium	yoelii)	はマウスを用いて維持し、主として強毒の17XL株と弱毒
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の17XNL株を用いた。遺伝子導入はNucleofectionにより行った。各種の分子細胞生物学的、生化学的、形態学

的解析は定法通り行った。	

	

４．研究成果	

	

赤血球侵入に関するオルガネラと分子	

	

	 赤血球侵入型原虫のオルガネラに局在すると予想される 125 種類のマラリア分子群について網羅的に組換え

タンパク質を作製した。100	kDa 以上の分子については組換えタンパク質の発現が困難であったため、分子を

100	kDa 以下のサイズに断片化し合計 165 種類の組換えタンパク質を作製した。これらの組換えタンパク質を用

いて調整した抗血清により、未解明であった多数の分子群について局在を決定し、19 種類の新たなオルガネラ

局在分子を同定した、その内３種類について、より詳細な解析を行ったので詳述する。	

	 熱帯熱マラリア原虫の RALP1 と呼ばれる分子がロプトリー頚部に局在し、密着接合形成に関与する事を明ら

かにした[Ito	et	al,	2013]。熱帯熱マラリア原虫メロゾイトのデンスグラニュールに局在する新規分子として

PfPV1 を同定した。さらに PfPV1 の赤血球侵入後の動態を超解像顕微鏡を用いて詳細に観察し、寄生胞膜に局在

することを明らかにした[Morita	et	al,	投稿準備中]。熱帯熱マラリア原虫メロゾイトの先端部に局在する新

規赤血球結合分子として PfMAS170 を同定した。特異抗体が赤血球への侵入を阻害することから、赤血球侵入に

重要な役割を果たしていると考えられた[Sasaoka	et	al,	unpublished]。	

	 また、一アミノ酸変異により、オルガネラ局在が変わる EBL について、本来局在すべきオルガネラに細胞内

輸送されるには従来提唱されていた分子領域だけでなく、その上流部位も必要であることを明らかにした

[Sakura	et	al,	2013]。	

	 さらに、赤血球侵入過程で、赤血球侵入型原虫の種々のオルガネラからの分子分泌機序を明らかにするため

に、遺伝子改変が熱帯熱マラリア原虫に比べて迅速に行えるネズミマラリア原虫に着目した。その結果、本原

虫が赤血球に侵入する動態を解析するためのタイムラプスイメージ解析系	[Yahata	et	al,	2012]、赤血球侵入

能力を保持したまま赤血球侵入型原虫を精製する方法[Mutungi	et	al,	2015]、コンディショナル・ノックダウ

ン法	[Kegawa	et	al,	投稿準備中]	等の手法を開発した。これらの手法により、RON5 と呼ばれる分子がロプト

リー頚部に局在し、RON2、RON4、AMA1 と複合体を形成していること、赤血球侵入型のメロゾイトのみならず肝

細胞侵入型のスポロゾイトにも発現していること等を明らかにした[Mutungi	et	al,	2014]。	

 
赤血球改変に関するオルガネラと分子	

	

	 感染赤血球表面に発現するSURFINについて、原虫が包まれる寄生胞膜を透過し、赤血球内に新たに形成され

るマウレル裂と呼ばれるオルガネラ構造物へ輸送されるためには細胞膜貫通領域、N末端の配列および細胞内領

域の一部が必要である事を明らかにした	[Zhu	et	al,	2013]。さらに、細胞内領域のトリプトファンに富んだ

領域が、SURFINがマウレル裂から、赤血球膜へ移行し、赤血球表面に露出に必要であること[Kagaya	et	al,	2016]

、また、この領域が赤血球膜を裏打ちするアクチンとスペクトリンに結合すること	[Zhu	et	al,	2017]	を見出

した。	

	 さらに、タグを付与した部分組換え SURFIN を熱帯熱マラリア原虫で発現し、SURFIN と相互作用する分子の分

離に取り組み、SURFIN が分子量	700	kDa 以上の複合体を形成することを見出した。さらに、プロテオーム解析

により複合体を構成する分子の同定に成功した。その中には、SURFIN とは異なる分子を輸送するのに利用され

ているトランスロコンの構成分子が検出され、SURFIN も本トランスロコンを利用して輸送されることが示唆さ

れた。また、従来、輸送に関与することが知られていなかった分子も検出され、特異抗体により、SURFIN との
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結合が確認された	[Miyazaki	et	al,	投稿準備中]。	

 
	 以上、細胞侵入と寄生成立を可能とする特殊化された分泌オルガネラおよびオルガネラ分子の役割の一端を

明らかにしたとともに、本領域の今後の発展のための様々な手法を開発し、それらの研究成果を 82 報の論文と

して発表した。	
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研究項目：C03	 オルガネラの人工修飾と創成の技術基盤	

計画研究代表者：洲崎敏伸	

	

C03 計画班では、オルガネラの創成と進化の理解に根ざしたオルガネラの人為的操作を通して有用生物を創出

すること、すなわち人工マトリョーシカ創成への試みを実施することを目的とした。ミトコンドリアや葉緑体

などのような既存のオルガネラでは、共生体の遺伝子が共生体自身と核ゲノムとに分散して存在しており、そ

れらの分散状態は一様ではない。そのため、たとえばある生物の共生体を別の生物の細胞に移植しても、正常

な機能を果たすことはできない。そこで本研究においては、共生体の遺伝子が分散して存在していない単純な

系を選び、研究対象として用いた。すなわち、洲崎は遺伝子の移行が生じていないミドリゾウリムシとクロレ

ラとの共生系を、橘は遺伝子が完全に核ゲノムに移行している赤痢アメーバのマイトソームを用いて、細胞内

共生系に必要不可欠な因子を探索した。具体的には、（１）原生動物や無脊椎動物の細胞内にクロレラが共生す

る場合、細胞内共生クロレラは、ホスト細胞により供給された一層の膜（PV 膜）で覆われている。PV 膜は、ホ

ストと共生体との間での様々な物質輸送や情報伝達に関与していると考えられている。そこで、様々な共生ク

ロレラを包む PV 膜の微細構造を解析すると共に、PV 膜を単離精製し、膜の透過性及び PV 膜に含まれるタンパ

ク質成分の比較検討を行うこととした。また、（２）分担研究においては、人為的操作による新たな共生関係を

構築する試みとして、オルガネラの機能不全による疾病の治療法の創出などの医学的側面への応用も視野に入

れたオルガネラのマイクロインジェクションによる異種移植実験を行い、異種移植の互換性を決定する根本的

な因子の同定を行うことを目標とした。これらの研究を総合することで、オルガネラの細胞内における共生・

定着にかかわる必須因子を同定することが本研究課題

の目的であった。	

（１）ミドリゾウリムシ／クロレラ共生系において

は、クロレラの細胞内での共生状態の電顕的立体構造

解析を行い、クロレラ包膜とホストのミトコンドリア

とが構造的に一体化していることを初めて示した（図

12、Sci.	Rep.,	2017）。化学的に固定された試料では、

共生藻類と宿主細胞小器官および PV 膜との直接的な

構造的相互作用は観察されなかったが、凍結置換法に

より作製された試料では、PV 膜を介した宿主ミトコン

ドリアと共生クロレラとの間の密接な結合が確認され

た。PV 膜は共生クロレラの細胞壁に近接しており、い

くつかの場所では宿主ミトコンドリア膜および共生ク

ロレラの細胞壁に直接またはクサビのような構造を介

して固く結合していることを世界で初めて明らかにし

た。さらに、PV に結合しているミトコンドリアは小胞体を介して周辺のミトコンドリアとも大きなネットワー

クを形成していることも判明した。このような細胞内共生の例としては、トキソプラズマやマラリア原虫など

が知られているが、これらの場合も共生体が宿主のミトコンドリアや小胞体と直接結合していることがわかっ

ている。このことから、ミドリゾウリムシとクロレラの共生関係もこれと類似のメカニズムにより行われてい

るものと考えられた。この発見は藻類の細胞内共生のみならず生物一般における共生メカニズムを解明する上

で重要なヒントを与えると考えられた。	

また、トランスクリプトーム・プロテオーム解析により、PV 膜のタンパク質組成の網羅的解析を行い、従来

から細胞内共生に必要と考えられてきた糖・アミノ酸の輸送体や、V-type	H＋ポンプが PV 膜に存在することを

実証した。さらに、ミドリゾウリムシが土壌粒子に結合したセシウムを食胞中で可溶化し、共生クロレラを介

 
図 1．超高圧電子顕微鏡トモグラフィーにより可視化さ

れたミドリゾウリムシのミトコンドリア（ピンク）と細

胞内共生藻クロレラ（ミドリ）との相互作用。	
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して細胞内に高濃度に蓄積する事を見出した。この現象を利用して、ミドリゾウリムシの走電性を利用した装

置で土壌懸濁液からセシウムを含む様々な重金属類（砒素・マンガン・カドミウム・水銀など）を回収する汚

染土壌処理法を考案し、特許を取得した（特許 2017-6099124 号）。	

（２）オルガネラ異種間移植の前段階として、赤痢アメ

ーバの同種異株間でのマイトソーム移植を行い、嫌気性

原生生物におけるオルガネラ移植に初めて成功した（図

2、Sci.	Rep.,	2017）。移植後の細胞において、ドナーと

レシピエントにそれぞれ由来するマイトソームタンパク

質の共局在が観察された。すなわち、移植マイトソーム

は機能的であり、哺乳類や酵母のミトコンドリアと同様

にマイトソーム間での融合によるタンパク質の交換、あ

るいはドナー由来マイトソームによるレシピエントタン

パク質の取り込みが行われていることが示された。しか

し、細胞内のドナー由来マイトソームは経時的に減少し、

移植マイトソームを排除する機構として自食作用が考え

られた。そこで、赤痢アメーバの autophagy-related	protein	8 遺伝子発現抑制株への移植実験を行ったが、

移植効率は対照株と差がなく、移植マイトソームは自食作用とは別のメカニズムによって排除される、あるい

はレシピエント細胞の形質に置き換わると考えられた。一方で、赤痢アメーバ	G3 株への移植効率が clone	6

株に比べて高かった。G3 株は clone	6 株と比較してストレス耐性に関わる遺伝子群の発現が亢進しており、致

死性薬剤 G-418 に対する抵抗性も高いことから、オルガネラの細胞内における共生・定着にかかわる因子とし

て、ストレス耐性の重要性が示唆された。	

	 オルガネラの異種間移植に関しては、赤痢アメーバの近縁種として Entamoeba	nuttalli、外群種として

Entamoeba	invadensを用いた。独自に解読した E.	nuttalliのゲノムデータと公開されている E.	invadensの

ゲノムデータの解析から、同属間ではマイトソームタンパク質の相同性が高く、マイトソーム移植に対する許

容性は高いと予想された。実際に赤痢アメーバマイトソームの E.	nuttalli および E.	invadens への移植効率

は、同種間移植の効率と有意差を認めなかった。また、E.	invadensにおいて、移植後に lag-phase が長くなる

ものの、その後は移植していない細胞と同様の増殖曲線を示した。これらの結果から、ゲノム DNA を持たない

ミトコンドリアにおいては、哺乳類細胞で見られる核ゲノムがコードする遺伝子とミトコンドリアゲノムがコ

ードする遺伝子の不和合に起因する致死的な影響は生じず、種間を超えたオルガネラの移植が可能であると考

えられた。	

	

  

図 2.	移植細胞におけるドナー由来(緑)とレシピエ

ント由来(赤)のマイトソームタンパク質の共局在 
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研究項目：公募 C	 宿主細胞と光合成の協調による葉緑体ゲノム複製制御の分子機構の解明	

公募研究代表者：壁谷如洋	

	

	 本研究課題は、細胞内共生を異なるゲノム DNA を持つ細胞の統合と考え、宿主細胞による共生体ゲノムの複

製制御機構の理解から、細胞内共生のメカニズムの一端を理解することを目的とした。本研究期間中は、①光

合成に駆動される葉緑体 DNA 複製の制御の解明、②葉緑体 DNA 複製の ON/OFF スイッチ変換の分子機構の解明、

について主に実施した。	

	

	 クラミドモナスを用いて、葉緑体 DNA 複製制御について解析を行った。光合成の電子伝達阻害剤である DCMU

を加えることで葉緑体 DNA 複製は阻害されるが、従属栄養条件で完全暗所下でも葉緑体 DNA は複製されること

を明らかにし、葉緑体 DNA 複製には必ずしも光合成は必要でないことが明らかになった。一方で、葉緑体 DNA

は細胞内が還元的になると複製され、酸化的になると複製が行われないことを、活性酸素除去剤および誘導剤

を用いた実験によって明らかにした。これらの結果から、葉緑体 DNA 複製はレドックスによって制御されてい

ること、また、単離葉緑体核を用いた in	vitro	DNA 複製実験から葉緑体核に存在するタンパク質のジスルフィ

ド結合（SS 結合）か複製制御に関与している可能性が示唆された。	

	

	 上記の結果を受けて、葉緑体 DNA 複製制御の分子機構は、葉緑体 DNA 複製関連タンパク質の SS 結合であろう

と想定し、いくつかの葉緑体DNA複製関連タンパク質が明らかになっている紅藻シアニディオシゾンを用いて、

既知のシアニディオシゾン葉緑体 DNA 複製タンパク質について、組換えタンパク質を作製して SS 結合を形成の

有無を調べた。その結果、葉緑体 DNA ポリメラーゼ（POP）は分子内 SS 結合を形成し、DnaB ヘリカーゼは分子

間 SS 結合を形成することを明らかにした。しかしながら、両タンパク質の SS 結合と in	vivo における葉緑体

DNA 複製活性との関係の解析が課題として残っている。	

 
 
研究項目：公募 C	 イネのミトコンドリア遺伝性の雄性生殖器官発育不全とそれをレスキューする核遺

伝子  
公募研究代表者：鳥山欽哉	

	

植物のミトコンドリア遺伝病の代表例として雄性生殖器官発育不全(細胞質雄性不稔性;CMS)がある。ミトコンド

リアの遺伝子によって花粉の発育不全を起こすが、その程度はミトコンドリアのハプロタイプによって異なるた

め、「オルガネラによる宿主支配」の1つと見ること見ることができる。一方、核は、ミトコンドリアが原因の

花粉発育不全をレスキューする遺伝子を進化させ、不妊を克服している	。その代表例のひとつが、核に存在す

る稔性回復遺伝子(Rf)であり、ミトコンドリア遺伝子の転写後制御に関わっている。本研究では、イネを材料と

して、ミトコンドリアゲノムの進化を考察するためにBT型CMSのミトコンドリアゲノムの全塩基配列を決定する

とともに、核ゲノムの進化を考察するために野生イネの稔性回復遺伝子Rf1座のまわりの塩基配列を決定した。

その結果、類似のRNA結合タンパク質質(PPR)	遺伝子がクラスターを形成して多数存在し、その中のいくつかが

それぞれ異なったミトコンドリアRNAに作用していることを明らかにした。植物のミトコンドリアゲノムは、重

複配列を介した組換えを頻繁に起し、新奇にorfを作り出して植物をメス化しようとする利己的なミトコンドリ

アと考えることができた。一方、核ゲノムは、利己的な植物ミトコンドリアゲノムのわがままをDNAレベルで許

す代わりに、RNAレベルで制御する仕組みを発達させたと考えられた。		
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研究項目：公募 C	 	

久枝一：次世代オルガネラ学の革新的ツールである超高速進化型マラリア原虫の創成	

平井誠：超加速進化型オルガネラゲノムを持つマラリア原虫の創成と予測進化学への応用	

公募研究代表者：久枝一、平井誠	

	

ネズミマラリア原虫	(Plasmodium	berghei)	のアピコプラスト DNA ポリメラーゼの Proofreading に関与するア

ミノ酸をアラニンに置換した変異型遺伝子を調製した。これを野生型原虫に導入し、組み換え原虫を薬剤選択

した。その結果、目的とした組み換え原虫の作成に成功した。作成した組み換え原虫をマウスからマウスへ継

代感染を繰り返した後、Ultra-deep	sequencing を行なった結果、継代感染した野生型と比較して有意に変異が

蓄積していることを確認した。さらにアピコプラストミューテーターからアジスロマイシン耐性原虫の単離を

試みたところ弱い耐性を示す原虫を単離した。以上の結果より、アピコプラストミューテーターは、これまで

の核ミューテーターとともに薬剤耐性機構の解明のための画期的ツールであると考えられる。一方、アピコプ

ラストミューテーターを継代すると一部の原虫が野生型に戻る現象が確認された。変異を安定に維持する組み

換え原虫の作成あるいは維持方法を検討する必要性がある。	

 
 
研究項目：公募 C	  
平成 23,24 年度：トキソプラズマ原虫「寄生胞」をめぐる寄生体・宿主間の攻防の解明	

平成 25,26 年度：「寄生胞」を介したトキソプラズマ―宿主間相互支配の“力学”の解明	

公募研究代表者：山本雅裕	

	

IFNγ 誘導性遺伝子 GBP がトキソプラズマ原虫の寄生胞膜構造を破壊し、生体レベルでの抗寄生虫免疫応答に必

須の役割を果たし、GBP の寄生胞膜破壊にオートファジー必須分子群 Atg3,	Atg7,	Atg16L1 が関与することを見

出した（文献１５、２５）。さらに GBP が空胞形成細菌であるサルモネラやクラミジアに対するインフラマソ

ーム活性化に重要であることを報告した（文献１３，１４）。GBP2 に結合するタンパク質を網羅的に検索した

結果、RabGDIα を同定した。RabGDIα を過剰発現させると GBP2 の病原体含有膜への動員が抑制され、RabGDIα

を欠損したマウスでは逆にその動員率が高くなっていた。RabGDIα は GBP2 の C 末端に存在する脂質修飾基（ゲ

ラニルゲラニル基）にポケットを介して GBP2 と直接結合し、GBP2 の病原体含有膜への動員を負に制御している

ことを明らかにした（文献８）またトキソプラズマ原虫の病原性因子 GRA6 が宿主 NFAT4 を活性化し、原虫の感

染局所から全身性感染拡大に重要であることを明らかにした（文献 1２）。	 フランシセラ菌は Aim2 依存的に

パイロトーシスを活性化する細菌として知られていたが、どのようにして病原体含有膜が破壊されるのかにつ

いては不明であった。スイス及び米国グループと共同で、GBP 欠損細胞ではフランシセラ菌感染によるパイロト

ーシス誘導が著しく障害を受け、さらに GBP 欠損マウスはフランシセラ菌感染に極めて弱くなることを見出し

た。これらの研究により、Aim2 依存的パイロトーシスの活性化に GBP が重要であることを示した（文献１０，

１１）。米国グループと共同で、インターフェロン誘導性 GTP 分解酵素の一つである IRGB10 が GBP 依存的にグ

ラム陰性細菌の病原体含有膜および細菌細胞膜に蓄積し、その構造を破壊することによって、リガンドの細菌

内部から細胞質中への放出を促進し、Aim2 依存的および Caspase-11 依存的パイロトーシスが起こることを示し

た。	 （文献１）	
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研究項目：公募 C	 核ーミトコンドリアゲノム間の機能的不和合性を導入したモデル生物の作出	

公募研究代表者：林純一	

	

研究成果（１）	

マウス核ゲノムを背景とし、そこにさまざまな近縁齧歯類のミトコンドリアゲノムを導入することでマウス核

ゲノムを持ち、ミトコンドリアゲノムは近縁齧歯類であるゲノムキメラ細胞の作製に成功した。この細胞では

ミトコンドリアゲノムを提供した齧歯類がマウスとの類縁関係が遠くなるほど呼吸活性が低下することから、

両ゲノムの共進化の存在を示した（Enoki	S	et	al.	Exp	Anim	2014）。ただし、その後これらの細胞に導入した

近縁齧歯類のミトコンドリアゲノムを、マウス ES 細胞に導入することで、ゲノムキメラの作製を試みたが成功

しなかった。	

研究成果（２）	

マウスの高転移性がん細胞株に存在するミトコンドリアゲノムの突然変異が高転移性発現の原因であることを

すでに報告した（Ishikawa	K,	et	al.	Science	2008）。そこでこの突然変異型ミトコンドリアゲノムをもつマ

ウスを作製して病態を観察したところ、ミトコンドリア病の症状に加え、糖尿病や B リンパ腫が高頻度で発現

することを明らかにした（Hashizume	O	et	al.	PNAS	2012）。	

研究成果（３）	

マウスのがん細胞株のミトコンドリアゲノム集団にごく微量に存在する病原性突然変異をもつミトコンドリア

ゲノムを濃縮する方法を新たに開発し、それをマウスに導入したところ、突然変異型ミトコンドリアゲノムの

割合が８割を超えると呼吸欠損が誘発され、同時にミトコンドリア病の病態も発現することを明らかにした。

ただし、同じ母親から生まれた仔マウスの中にはほとんど突然変異型ミトコンドリアゲノムを持たない個体も

いることから、ヒトのミトコンドリア病の治療のために核移植をする必要がなく、突然変異型ミトコンドリア

ゲノムの割合が低い卵を選別することで十分であることを明らかにした（Shimizu	A	et	al.	PNAS	2014）。	

	

 
	 	



 61 

研究項目：公募 C	 	

平成 23,24 年度：酵母オルガネラの機能改変による人工共生系の創出と有用物質生産への応用	

平成 25,26 年度：酵母オルガネラへの新規機能賦与による人工共生系の改変と有用物質の高蓄積化  
公募研究代表者：原	 清敬	

	

現在、増殖速度が速い大腸菌や出芽酵母等の発酵微生物に、遺伝子組換え技術を用いた代謝工学的な改良を

施し、医薬品や食品、化粧品、燃料、ポリマー原料等の様々な有用物質の発酵生産性を向上させるバイオプロ

ダクションの研究が盛んに行われている。しかし、目的物質の生産性が向上するにつれ、自然界での暮らしで

は考えられない偏った重労働を課せられたこれらの発酵微生物が、しばしば細胞内エネルギー（ATP）不足に陥

り、生育の低下や目的物質の生産性の頭打ちを引き起こす場面に直面してきた。これは、発酵そのものがイン

プットである資源（Resource）を「細胞自身の材料（Cell）」、「細胞内エネルギー（Energy）」、「目的生

産物（Product）」の３つのアウトプットに振り分けるプロセスであり、これらがトレードオフの関係にあるこ

とに、根本的な原因が存在すると考えられる。今回、我々は、この 3 つ巴の状態にある発酵プロセスから「細

胞内エネルギー」を切り離すべく、真核生物の細胞内エネルギー生産を司るオルガネラであるミトコンドリア

に、共生細胞工学的に光リン酸化能を人工的に賦与することで光駆動ミトコンドリアを創製し、光エネルギー

を利用可能にする新しい光活性型宿主細胞を開発した。具体的には、高度好塩菌が有する光駆動プロトンポン

プ（delta-rhodopsin）をミトコンドリア内膜に発現させることで、ミトコンドリアに本来の酸化的リン酸化能

に加え、光リン酸化能を付与した。また、この光駆動ミトコンドリアが細胞内共生した出芽酵母を利用して、

ATP 依存的な反応により合成される有用物質の生産性を向上させた。	
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研究項目：公募 C	 細胞内共生細菌による宿主へのウイルス耐性付与機構の解明	

公募研究代表者：倉田祥一朗	

	

	 細胞内共生細菌は、自立増殖が出来ないために、宿主に利益を与え共生関係を維持する。2008 年に、細胞内

共生細菌であるボルバキアが、感染したショウジョウバエに、プラス鎖一本鎖 RNA ウイルスに対する抵抗性を

付与することが報告された（Hedges	et	al.	Science）。ボルバキアは、垂直伝搬し自立増殖できない。したが

って、この現象は、共生細菌が宿主を改変し、ウイルス感染を利用して共生細菌を保菌する個体群を維持し、

種の伝搬を図る戦略と捉えることが出来る。しかしながら、この現象の分子機構は全く明らかにされていない。	

	 本研究では、研究代表者が確立した共生細菌によるウイルス増殖抑制を簡単に検出できるレポーターシステ

ムを用いて、機能欠失型の遺伝学的スクリーニングと、機能獲得型の遺伝学的スクリーニングを行った。機能

欠失型の遺伝学的スクリーニングとして、標的遺伝子の発現を抑制できる RNAi系統ライブラリーの 2480系統、

遺伝子変異体ライブラリーの 803 系統を解析した。機能獲得型の遺伝学的スクリーニングとして、標的遺伝子

を強制発現できる 904 系統の解析を行った。そして、二次スクリーニングを行い、共生細菌によるウイルス抑

制をキャンセルする系統として、RNAi 系統ライブラリーから 6 系統、遺伝子変異体ライブラリーから 5 系統、

強制発現ライブラリーから 6 系統を同定した。RNAi 系統ライブラリーから同定した因子について、さらに解析

を進め、この因子は、宿主内での共生細菌の増殖、あるいは共生過程に必要な因子であることが示唆された。	

 
 
研究項目：公募 C	 マラリア原虫感染赤血球上の多遺伝子膜分子による宿主内共生能獲得メカニズムの

解明  
公募研究代表者：荒瀬	 尚	

	

マラリアは依然として非常に多くの人々の生命を脅かす重大な感染症の一つである。従って、マラリアの制圧

のためには、マラリア原虫がどのように進化し、宿主免疫機構から逃れる手法を獲得してきたかを解明するこ

とは、非常に重要である。マラリア原虫も、ウイルスと同様に、感染上に様々な分子を発現することが知られ

ている。それらの分子には、感染赤血球の接着等に関わる分子は今まで知られているが、免疫細胞の機能を直

接制御する分子に関してはほとんど知られていない。そこで、本研究では、宿主免疫細胞の発現する抑制化レ

セプターを中心に、それらと相互作用するマラリア分子の機能解明を目的とした。本研究により、マラリア感

染赤血球上に免疫抑制化レセプターPfiR(Plasmodium	falciparum	Inhibitory	Receptor)のリガンド分子が発現

していることが明らかになった。さらに、PfiR に結合するマラリア原虫の分子の検索を行ったところ、今まで

に機能の全く明らかでなっていない多遺伝子分子の一つの Rifin がリガンド分子であることが判明した。さら

に、感染赤血球における PfiR のリガンドの発現が強いと、マラリアが重症化することが判明した。以上より、

Rifin はマラリア原虫の免疫逃避機構に重要な機能を担っていることが判明した。今後、さらに Rifin と抑制化

レセプターPfiR の相互作用を解析することは、マラリアに対するワクチンや治療薬開発に重要であると考えら

れた。	
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研究項目：公募 C	 バイオリファイナリーのための共生クロレラのマルトース分泌メカニズムの解明	

公募研究代表者：藍川晋平	

	

近年、原油の枯渇により、穀物から微生物による発酵プロセスで液体燃料や汎用化成品原料を生産するバイオ

リファイナリーの構築が進められている。しかし、この穀物の利用は食糧生産と競合するため、食糧価格高騰

の問題を抱えている。研究代表者は繊毛虫と共生し、マルトースを細胞外に分泌する共生クロレラに注目した。

共生クロレラにマルトースを高分泌させ、同時に微生物が発酵生産する事ができれば、前処理不要の生産プロ

セスを構築できる。しかし、共生クロレラによる、マルトース生産は充分に評価されていなかった。本研究で

は、共生クロレラが分泌するマルトースをバイオリファイナリーの糖質源として利用するために、マルトース

分泌機構を調べ、共生クロレラのマルトース生産能を評価した。	

新規に単離した株を含む数株の共生クロレラのマルトース分泌能を評価し，高いマルトース分泌能を有する共

生クロレラ株を見いだし、さらに二酸化炭素濃度を 1%に向上させることでマルトース生産量が向上することを

明らかにした。そして、マルトース生産量の異なる共生クロレラの細胞内代謝反応の網羅的な解析を行ったと

ころ、デンプン合成経路が活性化しており、デンプン合成の強化によって、マルトース生産量が向上している

と予想された。そして、濃縮した培養上清から酵母によるエタノール発酵を行った結果、理論収率の 20%で 0.2	

g/L のエタノールを生産する事に成功した。これらの研究を通して、共生クロレラによって生産されたマルトー

スを利用し、発酵プロセスを構築可能であることが明らかになった。	

	

	

研究項目：公募 C	 核－ミトコンドリア間コミュニケーションによる代謝相互作用の分子基盤の解明	

公募研究代表者：山本雄広	

	

我々は腹腔マクロファージをオルガネラ間の代謝連携の実験モデルとして分化誘導時におけるエネルギー代

謝リモデリングの制御機構の解明を試みた。	

解糖系が亢進する炎症性マクロファージ（M1 型）では、既に我々が同定した解糖系酵素群のアルギニンメチ

ル化修飾が核内特異的に認められ、同時にミトコンドリアの断片化が認められた。それに対し、組織修復型マ

クロファージ（M2 型）では融合した長いミトコンドリアが観察され、TCA 回路の代謝産物量が対照群と比較し

て増加していた。そこで、ミトコンドリア形態と糖代謝活性が相関するかを明らかにするためにミトコンドリ

ア分裂因子である Drp1 に着目し、その発現量を操作することで解糖系の代謝産物量を比較した。過剰発現株（ミ

トコンドリアの断片化）では解糖系の亢進が認められたが、shRNA によるノックダウン株（ミトコンドリア融合

の惹起）では解糖系代謝産物量が軒並み低下することが明らかとなり、ミトコンドリアの形態が解糖系の活性

化を規定する一因であることが示された。また安定同位体ラベルグルコース（13C6）およびグルタミン（13C5）を

用いた代謝 flux 解析から M1 型マクロファージは解糖系により乳酸を合成し培地中へ排出し、糖由来の carbon	

source はミトコンドリアに流入しない。一方でグルタミン由来の carbon がα-ketoglutarate から TCA サイク

ルに流入し代謝されることを明らかにした。つまり、炎症性マクロファージでは、生化学の教科書に描かれて

いる pathway ではなく、解糖系と TCA 回路が独立した代謝系であることがわかった。さらにグルタミン代謝の

鍵酵素をノックダウンした細胞株では解糖系酵素のメチル化レベルを上昇させることから、グルコース代謝、

グルタミン代謝、メチオニン代謝が互いに協調して細胞内の energy	management を制御するという代謝系同士

の「interaction」の存在を明らかにした。	
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研究項目：公募 C	 偽オルガネラとしての肝内型マラリア原虫の宿主内“居座り”分子基盤	

公募研究代表者：案浦健	

	

世界最大の感染症であるマラリアは、ハマダラカにより注入されるマラリア原虫がヒト体内ではまず肝臓に寄

生（肝内型）することで感染が成立する。この肝内型には休眠期が存在することから、時空間的に拡散伝播を

可能にするためマラリア撲滅を難しくしている。休眠期原虫は、宿主に害を与えず平均寿命半年の肝細胞内に

複数年にも亘り“居座る”ことから、片利共生との類似性が窺え“休眠期原虫を偽オルガネラ”と捉えること

もできる。この偽オルガネラと共生体オルガネラの違いは、原虫が分裂増殖し宿主を食い破るステップ；偽オ

ルガネラの脱共生段階であり寄生虫とされる所以である。このような観点から肝内型発育期を俯瞰すると、偽

オルガネラ化の成立・決定機構とそこからの脱共生という興味深い生命現象が見出されるが、休眠モデル株の

不足などの理由から、そのメカニズムは全く解明されていない。そこで本研究ではマラリア原虫の偽オルガネ

ラ化の制御因子・決定機構に着目し、その分子メカニズムの解明を試みる研究を展開した。	

齧歯類マラリア原虫を用いた Loss-of-function	analyses により、世界に先駆けて偽オルガネラ化モデル株

（ng2-ko）の作製に成功した。そこで ng2 の機能を明らかにするため、タグ付加 ng2-MYC を発現する陽性原虫

を作製した。免疫蛍光抗体法を用いた観察の結果、MYC のシグナルは肝細胞に侵入後、スポロゾイトの形態が変

化した後より検出され、そのシグナルは原虫細胞膜局在性であった。また詳細な各種 in	silico 解析から、ABC

輸送体であることが強く示唆された。今後、ng2 の詳細な機能解析から、マラリア原虫の偽オルガネラ化の成立

に関与する分子メカニズム解明が期待される。	

 
 
研究項目：公募 C	  
平成 23,24 年度：統御的なｒＲＮＡ合成制御機構の解明からオルガネラの進化を探る	

平成 25,26 年度：オルガネラの統制を司るＴＯＲの機能解明から真核生物の進化を探る	

公募研究代表者：今村壮輔	

 
核・葉緑体・ミトコンドリアにおける生理現象の統制は、細胞内共生後のオルガネラの誕生過程において必須

であったと考えられる。その統制メカニズムの解明は、オルガネラの誕生・進化を理解する上で重要であるが、

それらに関する研究は少なく明らかになっていない。本研究では、植物における３つのオルガネラ(核・葉緑体・

ミトコンドリア）で行われる、リボソーム RNA	(rRNA)	合成の統制機構を明らかにすることを通じて、「オルガ

ネラの誕生・真核生物の構築原理」を理解することを目的にした。	

本研究の成果として、３つのオルガネラで行われる rRNA 合成が、TOR	(target	of	rapamycin)	キナーゼによっ

て統制的に制御されていることを明らかにした。更に、その知見を基盤として、TOR によるオルガネラ、特に葉

緑体における rRNA 合成の制御機構についての解析を行なった。その結果、核にコードされている、RelA-SpoT	

homolog	(RSH)	をコードする遺伝子の発現が、TOR の不活性化に伴って、上昇することを見出した。その後の遺

伝学的、生化学的解析により、当該 RSH が、葉緑体に移行し、葉緑体で行われる rRNA 合成を阻害することを立

証した。	

TOR は、原始真核生物の誕生時に既に存在していたと考えられている。一方、RSH による制御機構は、真核生物

の内、植物系統のみが有する。よって、シアノバクテリア共生後に宿主が、TOR シグナル経路を用いて、葉緑体

を制御する仕組みを構築したと考えられ、葉緑体が誕生したプロセスの一端を示したと言える。	
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永宗喜三郎	「アピコンプレクス門原虫が産生する植物ホルモン様物質とその作用」	 日生研たより	 2012,	58:	

24-28	

	

福士路花、松原立真、永宗喜三郎	 「Toxoplasma	gondii	〜三日月に恋してる〜」	 原生動物園	 2012,	3:	3-7	

	

2013 年	

	

喜屋武向子、松原立真、永宗喜三郎	 「トキソプラズマ症と沖縄県におけるトキソプラズマの流行状況につい

て」	 防菌防黴	 2013,	41:	19-28	

	

永宗喜三郎	 「オモロいのは名前だけじゃない！	 〜マトリョーシカ型進化原理〜」	 細胞工学	 2013,	32:	

226-231	

	

永宗喜三郎	 「トキソプラズマ症」	 IDWR	感染症発生動向調査	感染症週報	 2013,	15:	20-25	

	

2014年	

	

本郷裕一、海青社、2012、「シロアリ腸内共生微生物群集の多様性と役割」シロアリの事典、pp.37-45	

	

井上潤一・大熊盛也、シーエムシー出版、2012、環境遺伝子の網羅的解析と植物バイオマス分解酵素「バイオマ

ス分解関連酵素研究の最前線」、pp.	92-97.	

	

大熊盛也、朝倉書店、2014、「88.	シロアリと微生物」環境と微生物の事典、pp.	198-199.	

野田悟子、大熊盛也、羊土社、2014、	「メタトランスクリプトーム研究の現状」常在細菌叢が操るヒトの健康

と疾患、pp.	693-698.	

	

本郷裕一、朝倉書店・微生物生態学会、2014、「環境ゲノミクス」「メタゲノム」「一細胞ゲノミクス」環境と微

生物の事典	

	

春田伸、朝倉書店・微生物生態学会、2014、「微生物の飢餓適応」環境と微生物の事典、pp.75	

	

永宗喜三郎、松原立真、田原美智留、佐倉孝哉	 「明日に向かってスベれ！	 細胞運動獲得モデル：アピコン

プレクサ類生物」	 細胞工学	 2014,	33:	774-776	

	

福本隼平、永宗喜三郎	 「トキソプラズマ分子疫学の現状」	 獣医寄生虫学会誌	 2014,	13:	74-79	

	

渡邊智美、永宗喜三郎	 「トーチの会とその活動：母親たちの願いから啓発活動へ」獣医寄生虫学会誌	 2014,	

13:	110-114	

	

加藤健太郎	 「寄生虫研究	 材料と方法」	 トキソプラズマ原虫のブタを用いた感染実験 p.27-28	三恵社	2014

年	 総ページ数 180	

	

猪又敦子、加藤健太郎	 「寄生虫研究	 材料と方法」	 クリプトスポリジウム原虫のマウスでの継代と原虫オ

ーシストの糞便からの精製 p.29-32	三恵社 2014 年	総ページ数 180	
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村越ふみ、加藤健太郎	 「寄生虫研究	 材料と方法」	 クリプトスポリジウム原虫における培養細胞を用いた

感染・増殖阻害アッセイ	p.105-106 三恵社	2014 年	総ページ数 180	

	

杉達紀、加藤健太郎	 「寄生虫研究	 材料と方法」	 DUAL-LUCIFERASE を利用したトキソプラズマ原虫潜伏感染

評価方法	p.107-109 三恵社	2014 年	総ページ数 180	

	

森稔幸、平井	 誠	 第二章	 [配偶子融合]	 動植物の受精―共通機構と多様性	(DOJIN	BIOSCIENCE	SERIES	13th)	

澤田	 均	 編	 化学同人	 2014 年	

	

Hirai	 M:	Fertilization	mechanisms	of	the	rodent	malarial	parasite	Plasmodium	berghei.	In	“Sexual	

Reproduction	 in	 Animals	 and	 Plants”,	 Sawada,	 H.	 et	 al.	 eds.	 Springer.	 Japan	 2014	 doi:	

10.1007/978-4-431-54589-7		

	

Ye	Xiaoting、原清敬	 (2014)「もっと光を！人工光合成細菌の魅力」生物工学会誌	 バイオミディア（日本生

物工学会）92,	444（共著）	

	

山本雄広、高野直治、石渡恭子、末松	 誠（2014）「メチオニン代謝の変動ががんの代謝を決める~アルギニンメ

チル化修飾によるがん細胞の糖代謝制御」実験医学増刊号	 驚愕の代謝システム Vol.32	No.15（増刊）p78-85

（8 ページ）	

	

末松	 誠、山本雄広、梶村眞弓、（2014）「CO とシグナル伝達」酸化ストレスの医学（改訂第 2 版）、診断と治療

社 p137-144（8 ページ）	

	

2015年	

	

中鉢淳、シーエムシー出版、2015、「農業害虫の生存を支えるオルガネラ様共生細菌」難培養微生物研究の最新

技術Ⅲ、85-94.	

	

雪	 真弘・大熊盛也、シーエムシー出版、2015、「難培養微生物研究の最新技術III—微生物の生き様に迫り課題

解決へ—」シングルセルゲノム解析技術の現状と展望、pp.	30-40.	

	

石田健一郎	 「藻類の系統」pp.166-175.『細胞工学別冊	 進化の謎をゲノムで解く』長谷部光泰監修	 秀潤社・

東京	 2015 年 9 月 198 頁	

	

石川香、林純一、中田和人．ミトコンドリアセントラルドグマの破綻病理．医学のあゆみ 254,	452-458	(2015).	

	

2016年	

	

本郷裕一、化学同人、2016、「昆虫における共生の総論」共生微生物、	pp.	60-74	

	

本郷裕一、新曜社、2016、「マトリョーシカ型共生が支えるシロアリの繁栄」つむぐ、pp.113-117	

	

大熊盛也、化学同人、2016、	「第７章	 シロアリ共生微生物」共生微生物—生物と密接に関わるミクロな生命体

—、pp.	75-84.	

	

坂本光央・大熊盛也、羊土社、2016、「第1章メタゲノム解析の基本知識	3」	細菌の分類	 実験医学別冊	 メタ

ゲノム解析実験ハンドブック、pp.	22-26.	

	

中鉢淳、化学同人、2016、「半翅目昆虫の菌細胞内共生」共生微生物、pp.213-224.	

	

石田健一郎	 「葉緑体と共生」pp.202-212.『共生微生物：生物と密接に関わるミクロな生命体』大野博司編	 化

学同人・東京	 2016 年 10 月 281 頁	

	

松原立真、永宗喜三郎	 「アピコンプレクサ生物におけるカルシウム・シグナリングと植物ホルモン」化学療

法の領域	 2016,	32:	117-126	

	

松原立真、永宗喜三郎	 「アピコンプレクサ類のもつ植物様オルガネラと植物ホルモン	 −オルガネラ進化学か
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ら考える感染症対策」遺伝	 2016,	70:99-104	

	

永宗喜三郎	 「お肉とネコの寄生虫、トキソプラズマってナニモノ？」衛生の友	 2016,	59:	2	

	

猪原史成、西川義文：獣医寄生虫学会誌（Jpn.	J.	Vet.	Parasitol.）Vol.	15.	No.	2、2016 年、	pp.	90-99（ト

キソプラズマ感染によるヒトの精神疾患とげっ歯類の行動変化）	

	

西川義文、猪原史成：医歯薬出版株式会社、医学のあゆみ、259 巻 9 号	 2016 年 11 月 26 日号、pp.952-960（総

説「グローバル感染症トキソプラズマ─トキソプラズマ感染が環境と人間活動に及ぼす影響は？」、グローバル

感染症最前線—NTDs の先へ—）	

	

原清敬	 (2016)「共生由来オルガネラの改変―共生が駆動する微生物発酵生産」生物の科学	 遺伝（2016 年 3 月

号）特集	 真核細胞の共生由来オルガネラ研究最前線―広がり続ける多様性と機能（NTS 出版）70,	110-114	

	

2017 年	

	

西川義文：緑書房、寄生虫病学、改訂版第１刷発行 2017 年 3 月 10 日、pp.	47-49（第２章・原虫	 ２−３原虫各

論 II（アピコンプレクサ類）2.	コクシジウム II	（１）トキソプラズマ、（２）ネオスポラ、（３）サルコシス

ティス）	

	

永宗喜三郎	 「トキソプラズマ感染症診断法」小児内科	 2017,	49	印刷中	

	

山本雄広、伊藤真衣、大津	 陽、末松	 誠（2017）「メチオニン代謝-がん細胞における制御機構とその役割」実

験医学増刊号	 がん代謝～ワールブルグを超えて全容解明に挑む	 Vol.35	 No.10（増刊）p52-59（8 ページ）	
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(3)	研究成果による産業財産権の出願・取得状況	

	

平成 24 年度	

	

鳥山欽哉・風間智彦・本村恵二・五十嵐圭介：イネ RT 型細胞質雄性不稔性原因遺伝子およびその利用、特願

2012-180824、2012 年 8 月 17 日出願	

	

平成 25 年度	

	

鳥山欽哉・風間智彦・本村恵二・五十嵐圭介：イネ RT 型細胞質雄性不稔性原因遺伝子およびその利用、2013 年

6 月 10 日出願	 PCT/JP2013/066528	

	

平成 26 年度	

	

加藤健太郎、杉達紀、正谷達謄	（以上発明者）	「抗原虫薬のスクリーニング方法及び組換えトキソプラズマ

株」特願 2014-109262、国立大学法人帯広畜産大学、国立大学法人鹿児島大学（以上出願人）	2014 年 5 月 27 日	

	

セルラーゼ賦活剤及びそれを用いたリグノセルロース系バイオマス糖化方法	守屋繁春、小田切正人、雪真弘、

大熊盛也、岸川昭太郎	１１月１２日	特願 2014-230027	

	

微細藻類、培養物、及び油脂の製造方法,	特願 2014-111565	

今村壮輔,	田中寛,	小林一幾,	河瀬泰子,	竹内卓人,	太田啓之,	下嶋美恵,	藏野憲秀	

	

平成 27 年度	

	

原清敬・近藤昭彦	 「光駆動高エネルギーサッカロミセス亜門酵母の作製方法」（特願 2016-517869）【国際出願

日】平成 27 年 4 月 24 日	

	

加藤健太郎、アラー	テルカウィ、高野量	（以上発明者）	 「抗原虫薬」		

特願 2015-233632、国立大学法人帯広畜産大学（出願人）	2015 年 11 月 30 日	

	

倉田祥一朗、Study	of	endosymbiont-induced	anti-virus	effects	in	host	insects,	第 89 回日本細菌学会総

会、3 月 24 日	

	

平成 28 年度	

	

矢野環、倉田祥一朗、化学同人、ショウジョウバエの腸内共生細菌・細胞内共生細菌と宿主の相互作用.	DOJIN	

BIOSCIENCE シリーズ「共生微生物」大野博司編	 2016 年、281 ページ（85-93）	
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(4) 国際学会 
 
平成 23 年度  
 
Kawafune K, Hongoh Y, Hamaji T and Nozaki H. “Molecular identification of rickettsiacean endosymbionts in the 
volvocaleans, Carteria cerasiformis and Pleodorina japonica (Chlorophyta)”. Joint Meeting of the Phycological 
Society of America, International Society of  Protistologists & Northwest Algal Symposium. Jul 12-16 2011. 
University of Washington Seattle, Washington, USA.  
 
Nozaki, T. A novel class of hydrolase receptors involved in the lysosomal trafficking of virulence factors in 
Entamoeba histolytica. The Second Cross-Straits and Asia Pacific International Conference on Parasites, 
August 31-September 2, 2011, Tainan, Taiwan. (Invited lecture) 
 
 
Hiroki Nagai, Type IVB secretion systems of Legionella and related bacteria. Deciphering core complex of the 
type IVB secretion system. XIII International congress of bacteriology and applied microbiology, (Sapporo) Sep. 
6-10, 2011 
 
Akinori Yabuki, Ryoma Kamikawa, Martin Kolisko, Sohta A. Ishikawa, Ken-ichiro Ishida, Alastair G. B. Simpson, 
Andrew J. Roger, ★Yuji Inagaki. Tsukubamonas globosa is a deep-branching member in the Discoba clade: 
Morphology, phylogenomics, and mitochondrial genome. International Union of Microbiological Societies 
2011 Congress, September 6-10, 2011, Sapporo Convention Center (Sapporo, Hokkaido) 
 
★Ryoma Kamikawa, Yuji Inagaki, Andrew J. Roger, Tetsuo Hashimoto. Trans-splicing of split introns is required 
for the expressions of indispensable genes in Giardia intestinalis. International Union of Microbiological 
Societies 2011 Congress, September 6-10, 2011, Sapporo Convention Center (Sapporo, Hokkaido) 
 
Mimuro H, Kiga K and Sasakawa C .「Control of host cell responses by Helicobacter pylori 
infection」.International Union of Microbiological Societies (IUMS) 2011 Congress.	 Sep 8 2011. 札幌 
 
Nozaki, T. A novel import machinery of the highly divergent mitochondrion-related organelle from the anaerobic 
parasitic protist Entamoeba histolytica. International Union of Microbiological Societies. September 8-10, 2011, 
Sapporo, Japan. (Symposist and Convenor) 
 
Nakada-Tsukui, K., Tsuboi, K., Furukawa, A., Yamada, Y., and Nozaki, T. Novel receptor family proteins 
mediate transport of lysosomal enzymes in the enteric protozoan parasite Entamoeba histolytica. International 
Union of Microbiological Societies. September 8-10, 2011, Sapporo, Japan. (Symposist) 
 
Furukawa, A., Nakada-Tsukui, K., and Nozaki, T. Trafficking mechanisms of phagosomal proteins in Entamoeba 
histolytica. International Union of Microbiological Societies. September 8-10, 2011, Sapporo, Japan. 
 
Nozaki, T. Function and transport of the highly divergent mitochondrion-related organelle from the anaerobic 
parasitic protist Entamoeba histolytica. The 1st Asian Conference of Prosistology, October 3-6, 2011, Jeju, 
Korea (Plenary Lecture) 
 
Nozaki, T., Nakada-Tsukui, K., and Furukawa, A. A novel class of hydrolase receptors involved in the lysosomal 
trafficking of virulence factors in Entamoeba histolytica. The 1st Asian Conference of Prosistology, October 3-6, 
2011, Jeju, Korea (Workshop). 
 
 
Hiroki Nagai: Structural insights highlight mosaic nature of the type IVB secretion system. Current Trends in 
biomedicine workshop "The Biology of Intracellular Bacterial Pathogens " Baeza, Spain, Oct. 24-26, 2011. 
 
Nakabachi A. The obligate symbiosis in aphids: a promising target for highly selective pest control. The 
Asia-Pacific Interdisciplinary Research Conference 2011. Nov 18 2011. Toyohashi, Japan. 
 
Yang Y, Maruyama S, Sekimoto H, Sakayama H and Nozaki H. “Cryptic non-green endosymbiosis in the 
secondary photosynthetic eukaryotes, Chlorarachniophyta, based on extended phylogenetic analyses” . First 
International Volvox Conference, Biosphere 2. Dec 1-4 2011. Tucson, Arizona, USA. 
 
Nozaki, T. Divergent evolution of mitochondrion-related organelles under anaerobic conditions: Function and 
transport of mitosomes in Entamoeba histolytica. The 33rd Japanese Society of Molecular Biology, December 
13-16, 2011, Yokohama. 
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Nozaki, T. Evolutionary divergence of function and import of the mitochondria. JST Vinnova Japan-Sweden Joint 
Workshop, Multidisciplinary BIO, January 25, 2012, Tokyo. 
 
Nozaki, T. Metabolism and metobolomics in Entamoeba histolytica. EMBO Global Lecture Course and 
Symposium on ‘Amoebasis: Exploring the Biology and the Pathogenesis of Entamoeba’ March 2-3, 2012, Delhi, 
India. (Invited lecture) 
 
Nozaki, T. Metabolism, drug resistance, vesicular trafficking, virulence, and mitochondria evolution in 
Entamoeba histolytica. EMBO Global Lecture Course and Symposium on ‘Amoebasis: Exploring the Biology 
and the Pathogenesis of Entamoeba’ March 4-7, 2012, Khajuraho, India. (Plenary Lecture) 
 
Nakada-Tsukui, K., Furukawa, A., Tsuboi, K., Yamada, Y., and Nozaki, T. A novel class of cysteine protease 
receptors that mediate lysosomal transport in Entamoeba histolytica. EMBO Global Lecture Course and 
Symposium on ‘Amoebasis: Exploring the Biology and the Pathogenesis of Entamoeba’ March 4-7, 2012, 
Khajuraho, India. 
 
Jeelani, G., Sato, D., Husain, A., Escueta-de Cadiz, A., Suematsu, M., Soga, T., and Nozaki, T. Metabolomics of 
parasite differentiation: metabolomic profiling of the protozoan parasite Entamoeba revealed activation of 
unprecidented pathways during encystation. EMBO Global Lecture Course and Symposium on ‘Amoebasis: 
Exploring the Biology and the Pathogenesis of Entamoeba’ March 4-7, 2012, Khajuraho, India. 
 
 
平成 24 年度  
 
Yamamoto M, Okuyama M, Ma JS, Kamiyama N, Ohshima J, Soldati-Favre D, Takeda J, Takeda K. 「Critical 
function of a Cluster of IFN-γ-indudible p65 GTPases in Host Defense Against Toxoplasma gondii」WHIP 2012 
16th Annual Woods Hole ImmunoParasitology Conference (Marine Biological Laboratory, Woods Hole, MA, 
USA, April 22-25, 2012) 
 
★Yuji Inagaki. Genome evolution of the nitrogen-fixing cyanobacterial endosymbiont in the diatom Epithemia 
turgida. 2012 Meeting of Canadian Institute for Advanced Research, Integrated Microbial Biodiversity 
Program, May 9-11, 2012, Hilton Hotel, Quebec City (Quebec City, Canada) 
 
Nozaki, T. Evolution of function and import machinery of the mitochondria under anaerobic conditions: Highly 
divergent mitochondrion-related organelles in the parasitic protozoan Entamoeba histolytica. Mito 21012, 
Heraklion, Greece, May 9-13, 2012. 
 
Matsuzaki M, Kuroiwa H, Kuroiwa T, Nozaki H, Kita K An oyster parasite Perkinsus marinus harbors reduced, 
DNA-lacking plastid. Forum Cheju 15: The 15th Japan-Korea Parasitologists’ Seminar  2012 年 5 月 24 日（宮

崎市・日本） 
 
Kawafune K, Hongoh Y and Nozaki H. “Horizontal transmissions and extinctions of the rickettsia-like bacterial 
endosymbionts within the Volvocaceae”, 15th International Conference on the Cell and Molecular Biology of 
Chlamydomonas. Jun 5-10 2012.  Kongresshotel, Potsdam (near Berlin), Germany.  
 
Sousuke Imamura, Yu Kanesaki, Mio Ohnuma, Takayuki Inouye, Yasuhiko Sekine, Takayuki Fujiwara, 
Tsuneyoshi Kuroiwa and Kan Tanaka. R2R3-type MYB transcription factor, CmMYB1, controls the expression of 
nitrogen assimilation genes in response to nitrogen status in the unicellular red alga Cyanidioschyzon merolae. 
The 12th Asian Conference on Transcription, 7th June, 2012, Jesu Island, Korea. 
 
J. Matsuo, A. Ito, S. Nakamura, H. Sakai, M. Yoshida, K. Takahashi, H. Yamaguchi. Environmental chlamydia, 
Protochlamydia Induces Caspase-Dependent Apoptosis to Human Immortal HEp-2 Cells by Triggering a 
Mitochondrial Pathway. ASM 112th General Meeting: San Francisco June 16-19, 2012 
 
Y. Hayashi, Yimin, J. Matsuo, S. Nakamura, M. Kunichika, M. Yoshida, K. Takahashi, H. Yamaguchi. 
Parachlamydia acanthamoebae attachment to amoebae is required for several amoebal secreted molecules 
and serine-protease activity. ASM 112th General Meeting: San Francisco June 16-19, 2012 
 
K. Ishida, T. Kubo, J. Matsuo, C. Yamane, S. Nakamura, M. Kunichika, M. Yoshida, K. Takahashi, H. 
Yamaguchi. Pathogenic Chlamydial Growth in Human Immortal Jurkat Lymphoid Cells Uncontrolled by 
Interferon-γ. ASM 112th General Meeting: San Francisco June 16-19, 2012 
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Kenzaka T, Nasuno H, Kuga T, Nasu M, Tani K.Enhanced induction of mutation by extracellular nucleic acids in 
Escherichia coli. 112th General Meeting of American Society for Microbiology. Jun 16-19 2012. San Fransico, 
USA. 
 
菊池義智,早津雅仁,細川貴弘,永山敦士,多胡香奈子,深津武馬. Insecticide resistance by endosymbiotic bacteria. 
7th International Symbiosis Society Congress. Jul 27 2012.  Auditorium Maximum of the Jagiellonian University, 
Krakow, Poland 
 
Symposium: Nagamune, K., Andrabi, S.B.A., and Matsubara, R.  “Apicomplexan parasites and plant 
hormones”  Protist 2012, July 2012, Oslo, Norway 
 
Nomura M., Nakayama T., Motomura T., Nagasato C. and Ishida K. Fine structural observation of shell 
formation in a rhizarian testate amoeba Paulinella chromatophora. Protist 2012, 29 July – 3 August 2012, Oslo, 
Norway. 
 
Shirato S., Suzuki S., Nakayama T., Hirakawa Y., Koike S. and Ishida K. Comparative analysis of nucleomorph 
genomes among three chlorarachniophytes. Protist 2012, 29 July – 3 August 2012, Oslo, Norway. 
 
Nozaki, T. Mitosomal transport system in Entamoeba histolytica. Protist 2012, International Society of 
Evolutionary Protistology Meeting, Oslo, Norway, July 29-Aug 3, 2012. 
 
★Yuji Inagaki. A model for endosymbiotic genome reduction: rhopalodiacecan diatoms and their nitrogen-fixing 
organelle, spheroid body. Protist 2012, July 29-August 3, 2012, University of Oslo (Oslo, Norway) 
 
★Sohta Ishikawa, Yuji Inagaki, Tetsuo Hashimoto. RY-coding and non-homogeneous models can ameliorate the 
maximum-likelihood inferences from nucleotide sequence data with parallel compositional heterogeneity. 
Protist 2012, July 29-August 3, 2012, University of Oslo (Oslo, Norway) 
 
★Yuki Nishimura, Ryoma Kamikawa, Yuji Inagaki, Tetsuo Hashimoto. A new strategy of organellar genome 
sequencing incorporating rolling circle amplification: protist mitochondria genomes. Protist 2012, July 29-August 
3, 2012, University of Oslo (Oslo, Norway) 
 
★Yuki Yazaki, Ryoma Kamikawa, Tetsuo Hashimoto, Yuji Inagaki Is the replacement of a gene encoding 
plastid-targeted GAPDH on-going in the dinoflagellate genus in Karenia? Protist 2012, July 29-August 3, 2012, 
University of Oslo (Oslo, Norway) 
 
★Ryoma Kamikawa, Yuki Nishimura, Akinori Yabuki, Martin Kolisko, Alastair G. B. Simpson, Andrew J. Roger, 
Ken-ichiro Ishida, Tetsuo Hashimoto, Yuji Inagaki. The phylogenetic position and mitochondrial genome 
sequence of the enigmatic discobid Tsukubamonas globosa. Protist 2012, July 29-August 3, 2012, University of 
Oslo (Oslo, Norway) 
 
★Akiko Yokoyama, Shigeharu Moriya, Yuji Inagaki, Tetsuo Hashimoto, Isao Inouye. Seasonal succession of 
eukaryotic community detected by environmental sequences in Tokyo Bay, Japan. Protist 2012, July 29-August 
3, 2012, University of Oslo (Oslo, Norway) 
 
★Martin Kolisko, Ryoma Kamikawa, Kiyotaka Takishita, Ivan Cepicka, Qianqian Zhang, Tetsuo Hashimoto, 
Akinori Yabuki, Yuji Inagaki, Andrew J Roger, Alastair GB Simpson.  Evolutionary analysis of mitochondrial 
ancestry of diplomonads: Phylogenomics of mitochondrial-related organelles in Carpediemonas-like organisms. 
Protist 2012, July 29-August 3, 2012, University of Oslo (Oslo, Norway) 
 
★Junichi Obokata. A new driving force for the functional gene transfer during endosymbiotic evolution: Pol II 
promoter de novo origination. Protist 2012, July 29-August 3, 2012, University of Oslo (Oslo, Norway) 
 
Masato Nakai. Uncovering the protein translocon at the chloroplast inner envelope. Gordon Research 
Conference "Mitochondria & Chloroplasts", July 29-August 3, 2012, Bryant University (Smithfield, USA) 
 
Akinori Yabuki, Wenche Eikrem, Kiyotaka Takishita. Fine structure of Telonema subtile Griessmann, 1913: A 
unique cytoskeletal structure among eukaryotes. Protist2012, July 29-August 3, 2012, University of Oslo (Oslo, 
Norway) 
 
Fumiya Noguchi, Kiyotaka Takishita, Masaru Kawato, Takao Yoshida, Yoshihiro Fujiwara, Katsunori Fujikura. A 
novel alveolate in gill epithelium cells of bivalves with chemosynthetic bacteria inhabiting deep-sea methane 
seeps in Sagami Bay, Japan. Protist2012, July 29-August 3, 2012, University of Oslo (Oslo, Norway) 
 



 110 

Martin Kolisko, Ryoma Kamikawa, Kiyotaka Takishita, Ivan Čepička, Qianqian Zhang, Tetsuo Hashimoto, 
Akinori Yabuki, Yuji Inagaki, Andrew J. Roger, Alastair G Simpson. Evolutionary analysis of mitochondrial 
ancestry of diplomonads: Phylogenomics of mitochondrial-related organelles in Carpediemonas-like organisms. 
Protist2012, July 29-August 3, 2012, University of Oslo (Oslo, Norway) 
 
Ishida K Endosymbiosis, plastid acquisition and the chlorarachniophytes. (Presidential lecture) Protist 2012, 
2012 年 7 月 30 日（オスロ・ノルウェー） 
 
Mitsumasa Hanaoka, Naoki Takai, Norimune Hosokawa, Masayuki Fujiwara, Yuki Akimoto, Nami Kobori, Hideo 
Iwasaki, Takao Kondo and Kan Tanaka. RpaB is involved in transcriptional regulation in response to the 
circadian clock as well as high light stress in Synechococcus elongatus PCC 7942. ISPP 2012: 14th 
International symposium on Phototrophic Prokaryotes. August 5-10, 2012, Porto Palácio Congress Hotel & 
Spa (Porto, Portugal) 
 
★Yuji Inagaki. Recent progress in placing newly-discovered lineages of protists in the deep tree of eukaryotes. 
Center for Comparative Genomic and Evolutionary Bioinformatics meeting, August 6, 2012, Dalhousie 
University (Halifax, Canada) 
 
大林 翼，北川 航，深津 武馬，菊池 義智. Bacterial flagellar motility plays a pivotal role in an insect-microbe gut 
symbiosis. 14th International Symposium on Microbial Ecology. Aug 19-24 2012. Copenhagen, Denmark. 
 
Nakabachi A. Aphids acquired symbiotic genes from bacteria. The XXIV International Congress of Entomology. 
Aug 20 2012. Daegu, Korea. 
 
菊池義智, 早津雅仁, 細川貴弘, 永山敦士, 多胡香奈子, 深津武馬. Insecticide resistance governed by 
endosymbiontic bacteria. XXIV International Congress of Entomology. Aug 23 2012. Exco-Daegu Convention 
Center, Daegu, Korea.  
 
Nagamune, K., Tahara, M., Andrabi,S.B.A., Aonuma, H., and Kinoshita, T. “The effect of host GPI to 
Toxoplasma gondii infection.” Molecular Parasitology Meeting XXIII, Woods Hole, MA, USA, September 2012 
 
Fkshi, M., Aonuma, H., Matsubara, R., Tahara, M., Andrabi, S.B.A., and Nagamune, K. “The acidic organelle in 
extracellular Toxoplasma gondii.” Molecular Parasitology Meeting XXIII, Woods Hole, MA, USA, September 
2012 
 
Jeelani, G., Dan, S., Husain, A., Escueta-de Cadiz, Sugimoto, M., Soga, T., Suematsu, M., and Nozaki, T. 
Metabolome of encystation in Entamoeba histolytica. Metabolomics of Protozoan parasites. Glasgow, U.K., Sep 
10-14, 2012. 
 
Chiba, Y., Dan, S., Makiuchi, T., Jeelani, G., Soga, T., and Nozaki, T. Organelle metabolomics of Entamoeba 
histolytica. Metabolomics of Protozoan parasites. Glasgow, U.K., Sep 10-14, 2012. 
 
Nozaki, T. Evolution of the mitochondria under anaerobic conditions: Function and import machinery of the 
highly divergent mitochondrion-related organelle in the parasitic protozoan Entamoeba histolytica. The 11th 
Awaji International Forum on Infection and Immunity, Awaji, Japan, Sep 11-14, 2012.  
 
Tomoko Kubori, Takuya Kuroda, Katsumi Imada and Hiroki Nagai: Legionella DotI and DotJ form a multimeric 
subcomplex associated with the core complex of the Dot/Icm type IVB secretion system. The 11th Awaji 
International Forum on Infection and Immunity, Awaji, Hyogo, Sep 11-14, 2012 
 
Yamamoto M. ｢Essential role of interferon-γ-inducible p65 GTPases in host cellular innate immunity against 
Toxoplasma gondii｣ The 11th Awaji International Forum on Infection and Immunity (Awaji Yumebutai 
International Conference Center on Awaji Island, Hyogo, Japan, September 11th-14th, 2012) 
 
Nakabachi A, Ueoka R, Oshima K, Teta R, Mangoni A, Gurgui M, Oldham NJ, van Echten-Deckert G, Okamura 
K, Yamamoto K, Inoue H, Ohkuma M, Hongoh Y, Miyagishima SY, Hattori M, Piel J, Fukatsu T. Functions and 
evolution of a dual bacterial symbiosis in a serious citrus pest, Diaphorina citri. The 28th Annual Meeting of the 
Japanese Society of Microbial Ecology. Sep 20-21 2012. Toyohashi, Japan. 
 
Kuwahara H, Nakanishi S, Nakabachi A, Hongoh Y. Extremely large genome size of the flagellated protists in 
termite guts. The 28th Annual Meeting of the Japanese Society of Microbial Ecology. Sep 20-21 2012. Toyohashi, 
Japan. 
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Mimuro	 H.	 Crosstalk between Helicobacter pylori and Host Cells.	 9th International Conference of Flow 
Dynamics, ICFD. Sep 21 2012. 仙台,宮城 
 
Nozaki, T., Nakada-Tsukui, K., Furukawa, A., and Marumo, K. A novel class of transporters that mediate 
lysosomal trafficking in Entamoeba histolytica. International Coference of Tropical Medicine and Malaria. T. Rio 
de Janeiro, Brazil, Sep 23-27, 2012. 
 
Andree Hubber, Craig Roy and Hiroki Nagai: Survey of host GTPases co-opted by the bacterial pathogen 
Legionella pneumophila, Small GTPases at Different Scales: Proteins, Membranes, Cells, Suzhou, China, Sep. 
24-28, 2012 
 
Toriyama, K.: Genome barriers between mitochondria and nuclei exemplified by cytoplasmic male 
sterility/fertility restoration in rice. 10th International Congress on Plant Molecular Biology, Jeju, Korea, October 
21-26, 2012（招待講演） 
 
Kano, T., Kazama, T., Toriyama, K.: Analysis of mitochondrial genes causing pollen abortion and restorer of 
fertility genes in Oryza rufipogon. 10th International Symposium on Rice Functional Genomics, Chiang Mai, 
Thailand, November 26-29, 2012(ポスター発表) 
 
Kiyotaka Hara “Novel glutathione production using engineered Saccharomyces cerevisiae.” The 18th 
Symposium of Young Asian Biological Engineers’Community (2012) Korea 
 
Nozaki, T. Evolution of the mitochondria under anaerobic conditions: Function and import machinery of the 
highly divergent mitochondrion-related organelle in Entamoeba histolytica. Joint International Tropical Medicine 
Meeting. Bangkok, Thailand, Dec 12-14, 2012. 
 
Nozaki, T. A novel beta barrel transporter in the mitosome of Entamoeba histolytica. XVII Seminar on Amebiasis 
2013, Merida, Mexico, Mar 1-5, 2013.  
 
Nakada-Tsukui, K., Tomii, K., Marumo, K., Sato, E., Takashima, E., Shiba, T., Horton, P., Tsuboi, T., Harada, S., 
and Nozaki, T. Unique lysosomal targeting system in Entamoeba histolytica. XVII Seminar on Amebiasis 2013, 
Merida, Mexico, Mar 1-5, 2013. 
 
 
平成 25 年度  
 
Masato Nakai. A novel TIC translocon-associated import motor? EMBO Conference "From Structure to 
Function of Translocation Machines", April 13-17, 2013, Hotel Valamar Lacroma (Dubrovnik, Croatia) 
 
Matsuzaki M, Hata M, Masuda I, Kita K Randomly-fragmented linear DNA molecules constitute mitochondrial 
genome of Perkinsus marinus. Annual meeting for CIFAR Integrated Microbial Biodiversity program  2013 年 5
月 14 日（ウィスラー・カナダ） 
 
★Yuji Inagaki. The enigmatic discobid Tsukubamonas globosa: phylogenomic analysis and mitochondrial 
genome sequence. 2013 Meeting of Canadian Institute for Advanced Research, Integrated Microbial 
Biodiversity Program, May 14-17, 2013, Four Seasons Hotel (Whistler, Canada) 
 

★Yuji Inagaki. The genes encoding elongation factor 1α and elongation factor-like protein co-exist in distantly 
related eukaryotic genomes. 2013 Meeting of Canadian Institute for Advanced Research, Integrated 
Microbial Biodiversity Program, May 14-17, 2013, Four Seasons Hotel (Whistler, Canada) 
 
★Ryoma Kamikawa. Pedinophytes are easy: Origin and diversity of green-colored plastids in dinoflagellates. 
2013 Meeting of Canadian Institute for Advanced Research, Integrated Microbial Biodiversity Program, 
May 14-17, 2013, Four Seasons Hotel (Whistler, Canada) 
 
Ishida K, Matsuo J, Hayashida K, Sekizuka T, Kuroda M, Takeuchi F, Nagai H, Sugimoto C, Yamaguchi H. A 
unique genome feature of an amoebal endosymbiotic primitive chlamydia, Neochlamydia, showing intimate 
mutualistic interaction with Acanthamoeba. ASM 113th General Meeting: Denver Colorado, May 18-21, 2013 
 
Matsuo J, Okude M, Hayashi Y, Nakamura S, Yamaguchi H. Cell-to-cell transfer of amoebal endosymbiotic 
primitive chlamydiae via cytokinesis: a model. ASM 113th General Meeting: Denver Colorado, May 18-21, 2013 
 
Yamane C, Yamazaki T, Hayashi Y, Matsuo J, Nakamura S, Yamaguchi H. Incomplete developmental cycle of 
amoebal endosymbiotic primitive chlamydia Parachlamydia into human immortal HEp-2 cells at low culture 
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temperature. ASM 113th General Meeting: Denver Colorado, May 18-21, 2013 
 
Yamazaki T, Matsuo J, Nakamura S, Yamaguchi H. Ureaplasma parvum stimulation prompts Chlamydia 
trachomatis growth in HeLa cells treated with IFN-γ. ASM 113th General Meeting: Denver Colorado, May 18-21, 
2013 
 
Fkshi, M., Sakura, T., Tahara, M., Aonuma, H., Matsubara, R., Andrabi, S.B.A., and Nagamune, K. “The Acidic 
organelle in extracellular Toxoplasma gondii.” 12th International Congress on Toxoplasmosis, Oxford, UK, June 
2013 
 
Mitsumasa Hanaoka, Takayuki Kawakami, Daichi Satoh, Hiroyuki Ando, Gaku Fujii, Sousuke Imamura and Kan 
Tanaka. Roles of the possible photosensory two-component system in the chloroplasts of Cyanidioschyzon 
merolae. International Symposium of Plant Photobiology (ISPP) 2013 conference, June 3-7, 2013, 
University of Edinburgh (Edinburgh, UK) 
 
Kenzaka T, Kinuko K, Kitayama A, Tani K. Promotion of mutation by extracellular nucleic acids in Escherichia 
coli. 12th Symposium on Bacterial Genetics and Ecology 
Jun 9-13 2013. Ljubljana, Slovenia. 
 
★Sohta Ishikawa, Yuji Inagaki, Tetsuo Hashimoto, Mitsuhisa Sato. Efficient parallelization of the 
maximum-likelihood phylogenetic inference with the non-homogeneous substitution model. Evolution 2013, 
June 21-25, 2013, Meeting and Conference Center (Snowbird, Utah, USA) 
 
Yamamoto M「Immunological interface between host and a protozoan parasite Toxoplasma gondii」FORUM 
GRADUATE SCHOOLS INFECTION & IMMUNITY BIOLOGIE-MEDECINE (Geneva, Switzerland, June 28, 
2013) 
 
Symposium: Nagamune, K.  “Extracellular Maturation in Toxoplasma gondii of Plant-like Vacuoles, Essential 
Organelles of Apicomplexan Parasites.” International Symposium on Matryoshka-type Evolution of Eukaryotic 
Cells, July 2013, Kyoto 
 
Tomoko Kubori, Takuya Kuroda, Xuan Thanh Bui, Yumiko Uchida, Katsumi Imada and Hiroki Nagai: 
“Characterization of Legionella DotI and DotJ subcomplex reveals a VirB8-like structure essential for type IV 
secretion function.” Gordon Research Conference on Microbial Adhesion & Signal Transduction, Salve Regina 
University, Newport RI, USA, July 21-26, 2013 
 
★Ryoma Kamikawa. Reductive evolution of mitochondrion-related organelles in a monophyletic lineage. 
International Symposium on Matryoshka-type Evolution of Eukaryotic Cells, July 25, 2013, Kyoto Garden 
Palace (Kyoto, Japan) 
 
Ohkuma M. Metabolic coordinations between termite-gut cellulolytic flagellates and their endosymbiontic 
bacteria. ICOP XIV International Congress of Protistology. Jul 2013. Vancouver, Canada. 
 
Ohkuma M. Symbioses between termite-gut cellulolytic flagellates and their associated bacteria. 3rd 
RIKEN-Liverpool Symposium. Jul 2013. Liverpool, UK. 
 
Santos, H, Makiuchi, T., Imai, K, Tomii, K., Horton, P, and Nozaki, T. A novel mitosomal beta barrel protein in 
Entamoeba histolytica. International Congress of Protistology XIV, Jul 28-Aug 2, 2013, Vancouver.  
 
Kolisco M, Kamikawa R, Andersson JO, Hashimoto T, Inagaki Y, Aimpson AGB, Roger AJ. The origin of the 
Giardia mitosome demystified: comparative analyses of predicted organellar proteomes across free-living and 
parasitic metamonads. International Congress of Protistology (ICOP) XIV, Jul 28-Aug 3, Vancouver, Canada 
(2013). 
 
Nishimura Y, Kamikawa R, Hirasawa T, Yubuki N, Hashimoto T, Inagaki Y. An intron-rich mitochondrial cox1 
gene of the katablepharid Roombia sp. NY0200．International Congress of Protistology (ICOP) XIV, Jul 28-Aug 
3, Vancouver, Canada (2013). 
 
Hirakawa Y., Akiyama M. and Ishida K. The plastid division machinery of complex algae, chlorarachniophytes. 
ICOP XIV, 28 July – 2 August 2013, Vancouver, Canada. 
 
★Yuki Nishimura, Ryoma Kamikawa, Teruhito Hirasawa, Naoji Yubuki, Tetsuo Hashimoto, Yuji Inagaki. An 
intron-rich mitochondrial cox1 gene of the katablepharid Roombia sp. NY0200. International Congress of 
Protistology (ICOP) XIV, July 28-Aug 3, 2013, Westin Bayshore Hotel (Vancouver, Canada) 
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★Yuji Inagaki, Ryoma Kamikawa, Matthew Brown, Yuki Nishimura, Yoshihiko Sako, Aaron A. Heiss, Naoji 
Yubuki, Ryan Gawryluk, Alastair G.B. Simpson, Andrew J. Roger, Tetsuo Hashimoto. The genes encoding 
EF-1α and EFL genes co-exist in diverse distantly related eukaryotes. International Congress of Protistology 
(ICOP) XIV, July 28-Aug 3, 2013, Westin Bayshore Hotel (Vancouver, Canada) 
 
★Yuji Inagaki, Ryoma Kamikawa, Takuya Matsumoto. Pedinophyte-origin of the non-canonical plastids in the 
dinoflagellate genus Lepidodinium. International Congress of Protistology (ICOP) XIV, July 28-Aug 3, 2013, 
Westin Bayshore Hotel (Vancouver, Canada) 
 
★Naoji Yubuki, Tomás Pánek, Akinori Yabuki, Ivan Cepicka, Kiyotaka Takishita, Yuji Inagaki, Brian S Leander. 
Morphological identities of two MAST-13 (marine stramenopile) environmental sequence clades. International 
Congress of Protistology (ICOP) XIV, July 28-Aug 3, 2013, Westin Bayshore Hotel (Vancouver, Canada) 
 
★Yuji Inagaki. Progress in placing newly discovered protist lineages in the deep tree of eukaryotes: 
Tskuubamonas globosa and Palpitomonas bilix. International Congress of Protistology (ICOP) XIV, July 
28-Aug 3, 2013, Westin Bayshore Hotel (Vancouver, Canada) 
 
★Martin Kolisko, Ryoma Kamikawa, Jan O Andersson, Tetsuo Hashimoto, Yuji Inagaki, Alastair GBE Simpson, 
Andrew J Roger. The origin of the Giardia mitosome demystified: comparative analyses of predicted organellar 
proteomes across free-living and parasitic metamonads. International Congress of Protistology (ICOP) XIV, 
July 28-Aug 3, 2013, Westin Bayshore Hotel (Vancouver, Canada) 
 
Akinori Yabuki, Takashi Toyofuku, Kiyotaka Takishita. Ribosomal RNA gene laterally transferred from a 
perkinsid alveolate to Ciliophrys infusionum (stramenopiles, Dictyochophyceae). International Congress of 
Protistology (ICOP) XIV, July 28-August 3, 2013, Westin Bayshore Hotel (Vancouver, Canada) 
 
Yamamoto M 「A protozoan parasite Toxoplasma gondii manipulates host cell functions by effector molecules」
The XIVth International Congress of Protistology, Symposium 7 (Vancouver, Canada, July 28-Aug 2, 2013) 
 
Matsuzaki M, Hata M, Masuda I, Kita K Mitochondrial genome of oyster pathogen Perkinsus marinus is 
composed of randomly-fragmented linear DNA molecules. International Congress of Protistology XIV  2013年 7
月 29 日（バンクーバー・カナダ） 
 
Kawafune K, Hongoh Y, Hamaji T, Sakamoto T, Kurata T, Hirooka S, Shin-ya Miyagishima SY and Nozaki H. 
“Different rickettsial bacteria invading Volvox carteri by endosymbiosis and horizontal gene transfer”. Second 
International Volvox Conference. Jul 31-Aug 3 2013. University of New Brunswick, Fredericton, New Brunswick, 
Canada. 
 
Presentation Prize 受賞 : Sakamoto, H., Nagamune, K., Kita, K. and Matsuzaki, M. “Characterization of 
secondary plastid membrane transporter homologs in Perkinsus marinus.” International Colloquium on 
Endocytobiology and Symbiosis, August 2013, Halifax, Canada 
 
★Chihiro Sarai, Kazuya Takahasi, Ryoma Kamikawa, Yuji Inagaki, Mitsuyosi Iwataki. Morphologies and 
phylogenetic characteristics of two novel dinoflagellates with green-colored chloroplasts. 10th International 
Congress of Phycology (IPC 10), August 4-10, 2013, The Renaissance Orlando (Orlando, Florida, USA) 
 

★Soichirou Satoh, Mitsuhiro Matsuo, Hisayuki Kudo, Yoshiharu Yamamoto, Junichi Obokata. Possible roles of 
ATG initiation codon in the maintenance and alternation of the transcriptome in the plant genome: Hints for 
elucidating the molecular basis of EGT. 12th International Colloquium on Endocytobiology and Symbiosis, 
August 18-22, 2013, Dalhousie University (Halifax, Canada) 
 
Suzuki S. and Ishida K. Nucleomorph genome sequencies of Partenskyella glossopodia reveals subsequent 
chromosomal expansion. 12th International Colloquim on endocytobiology and symbiosis, 18 - 22 August, 2013, 
Halifax, Canada 
 
Mitsumasa Hanaoka, Takayuki Kawakami, Daichi Satoh, Hiroyuki Ando, Misato Anma, Gaku Fujii, Sousuke 
Imamura and Kan Tanaka. Endosymbiotic evolution of light responses in chloroplasts. 12th International 
Colloquium on Endocytobiology and Symbiosis, August 18-22, 2013, Dalhousie University (Halifax, Canada) 
 
Hata M, Masuda I, Kita K, Matsuzaki M Perkinsus marinus mitochondrial genome is mixture of randomly 
fragmented linear DNAs. 12th International Colloquium on Endocytobiology and Symbiosis  2013 年 8 月 20 日

（ハリファックス・カナダ） 
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Sakamoto H, Hata M, Kita K, Matsuzaki M Characterization of secondary plastid membrane transporter 
homologs in Perkinsus marinus. 12th International Colloquium on Endocytobiology and Symbiosis  2013 年 8
月 22 日（ハリファックス・カナダ） 
 
Tahara, M., Fkshi, M., Sakura, T., Matsubara, R., Yamano, A., Yamagishi, J., and Nagamune, K. 
“Primaquine-resistance in Toxoplasma gondii is associated with the mutations in chloroquine resistance 
transporter (CRT), which are different from chloroquine resistance in Plasmodium falciparum.” Molecular 
Parasitology Meeting XXIV, Woods Hole, MA, USA, September 2013 
 
Tomoko Kubori, Takuya Kuroda, Yumiko Uchida, Katsumi Imada, Hiroki Nagai: “Characterization of Legionella 
DotI and DotJ subcomplex reveals a VirB8-like structure essential for type IV secretion.” The 12th Awaji 
International Forum on Infection and Immunity, Awaji, Hyogo, Sep. 10-13, 2013 
 
Hiroki Nagai, Tomoko Kubori, Masafumi Koike, Saori Higaki and Shin-ichi Aizawa: Interdomain protein transport: 
a key strategy employed by bacterial pathogens and symbionts. The 12th Awaji International Forum on Infection 
and Immunity, Awaji, Hyogo, Sep. 10-13, 2013 
 
Masato Nakai. New evolutionary insights into the chloroplast protein import system. 12th International Forum 
on Infection and Immunity, September 10-13, 2013, Awaji Umebutai International Conference Center (Awaji, 
Japan) 
   
Kumiko Nakada-Tsukui, Emi Sato, Tomoyoshi Nozaki, Functional analysis of the AIG1 family proteins that were 
originally identified as virulence-related genes in comparative genomic analysis in Entamoeba histolytica. The 
10th Japan-Taiwan Symposium on Vaccine Preventable Diseases and Vector-Borne Diseases & Cooperative 
Project Report, September 12-13, 2013, Tokyo, Japan 日台シンポジウム 
  
Ryo Kashima, Mitsumasa Hanaoka and Kan Tanaka. The dark-induced transcriptional activation mechanism of 
gifA/B in Synechococcus elongatus PCC 7942. EMBO/EMBL symposium: New Approaches and Concepts 
in Microbiology, October 14-16, 2013, EMBL (Heidelberg, Germany) 
 
Nakabachi A. Novel toxin isolated from a pest insect kills cancer cells. The Irago Conference 2013. Oct 25 2013. 
Tahara, Japan. 
 
Nozaki, T. Evolution of mitochondrion-related organelles in parasitic protists under anaerobic conditions. The 4th 
International Symposium on Dynamics of Mitochondria, Oct 28-Nov 1, 2013, Okinawa. 
 
Santos, H, Makiuchi, T., Imai, K, Tomii, K., Horton, P, and Nozaki, T. A novel mitosomal beta barrel protein in 
Entamoeba histolytica. The 4th International Symposium on Dynamics of Mitochondria, Oct 28-Nov 1, 2013, 
Okinawa. 
 
Tomoko KUBORI, Takuya KURODA, Xuan Thanh BUI, Yumiko UCHIDA, Katsumi IMADA and Hiroki NAGAI: 
Characterization of Legionella DotI and DotJ subcomplex reveals VirB8-like structure essential for type IV 
secretion system, The 8th international conference on Legionella, Melbourne, Australia, Oct 29-Nov 1, 2013 
 
Andree Hubber and Hiroki Nagai: “Analysis of Dot/Icm-dependent recruitment of Rab GTPases to the Legionella 
pneumophila-containing vacuole”, The 8th international conference on Legionella, Melbourne, Australia, Oct 
29-Nov 1, 2013 
 
Hiroki Nagai, Tomoko Kubori, Masafumi Koike, Saori Higaki, Shin-ichi Aizawa, Takuya Kuroda, Miki Kinoshita, 
Yumiko Uchida and Katsumi Imada. Structural analysis of the type IVB secretion system. The 8th international 
conference on Legionella, Nov. 1, 2013 (Melbourne, Australia) 
 
Toriyama, K., Igarashi, K., Okazaki, M., Motomura, K., Kazama, T.: Comparative study on cytoplasmic male 
sterility-associated genes, orf79, orf113, orf352, derived from Oryza rufipogon. 7th International Rice Genetics 
Symposium, Manila, Philippines, November 5-8, 2013  (ポスター発表) 
 
Igarashi, K., Kazama, T., Motomyra, K., Toriyama, K.: Determination of 5' and 3' ends of orf113 RNA associated 
with RT98-type cytoplasmic male sterility in rice. 7th International Rice Genetics Symposium, Manila, Philippines, 
November 5-8, 2013  (ポスター発表) 
 
Yamamoto M「Selective and Strain-specific NFAT4 activation by a Toxoplasma gondii polymorphic Dense 
Granule Protein GRA6」International Symposium TCUID2013 Toward Comprehensive Understanding of 
Immune Dynamism (Suita, Osaka, Japan, November 18-20, 2013) 
 
Hiroki Nagai, Tomoko Kubori, Masafumi Koike, Saori Higaki and Shin-ichi Aizawa, “Structural analysis of a type 
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IV secretion system core complex essential for bacterial virulence.”, Cold Spring Harbor Asia meeting on 
Bacterial Infection and Host Defense, Nov. 19, 2013, (18-22) Suzhou, China 
 
Ishida K Evolution through a secondary endosymbiosis. Commemorative Symposium for the 29th International 
Prize for Biology: Influences and Impacts of Evolutionary Biology. 2013 年 11 月 21 日（九州大学・福岡） 
 
Kiyotaka Hara “Novel glutathione production using engineered Saccharomyces cerevisiae.” ACB2013 (2013) 
India 
 
Kiyotaka Hara “Novel glutathione production using engineered yeast.” 3RD Asian Symposium on Innovative 
Bio-Production (2013) Singapore 
 
Nozaki, T. Unique evolution of mitochondrion-related organelles in the enteric protozoon Entamoeba histolytica: 
a potential target for drug development. 16th International Conference on Emerging Infectious Diseases in the 
Pacific Rim-US-Japan Cooperative Medical Sciences Program, Parasitic Diseases Panel Meeting, Feb 9-12, 
2014, Dhaka. 
 
Nozaki, T. Evolution of mitochondrion-related organelles in parasitic protists under anaerobic conditions. 33rd 
Yonsei Tropical Medicine Symposium “Recent Progress on Cell Biologyof Protozoan Parasites”, Institute of 
Tropical Medicine, Yonsei University College of Medicine, Feb 20, 2014, Seoul. 
 
Fumito Maruyama “Diversification mechanism of group A streptococcus revealed by comparative genomic 
analysis of multiple isolates” The 12th Japan-Korea International Symposium on Microbiology. 2014.3.24-25. 
Tokyo, Japan. 
 
Maruyama F. Diversification mechanism of group A streptococcus revealed by comparative genomic analysis of 
multiple isolates. The 12th Japan-Korea International Symposium on Microbiology. Mar. 24-25, 2014. Tokyo, 
Japan 
 
 
平成 26 年度  
 
Masato Nakai. Unraveling the mechanism of protein transport across the chloroplast inner envelope membrane. 
East Asian Cell Biology Conference "focusing on the protein trafficking and protein targeting to various 
organelles", April 3, 2014, Pohan Univeristy of Science and Technology (Pohang, South Korea) 
 
Masato Nakai. The evolution of the chloroplast protein import system. A DYNAMO LABEX SYMPOSIUM 
"Evolution, biogenesis and dynamics of energy transducing membranes", April 10, 2014, Maison des 
Oceans, Institut Oceanographique (Paris, France)  
 
Masato Nakai. Reevaluation of the involvement of the "old" Tic proteins in chloroplast protein import.  16th 
Annual Meeting of The French Society of Photosynthesis, April 14-15, 2014, (Paris, France) 
 
Yamamoto M, Ma JS, Ohshima J, Sasai M. 「Activation of host NFAT by a Toxoplasmagondii polymorphic 
dense granule protein plays an important role in virulence mediated by the local infection」WHIP 2014 18th 
Annual Woods Hole ImmunoParasitology Conference (Marine Biological Laboratory, Woods Hole, MA, USA, 
April 27-30, 2014) 
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September 5-10, 2015, Hotel-Conference Center Sylken Al-Andalus Palace & the "Reina Mercedes" Scientific 
Campus of the University of Seville (Seville, Spain) 
 
★Kounosuke Morita, Goro Tanifuji, Takuro Nakayama, Ryoma Kamikawa, Chihiro Sarai, Kazuya Takahashi, 
Mitsunori Iwataki, Yuji Inagaki. Comparative genome analysis of pedinophyte plastids and the 
pedinophyte-derived plastids in two dinoflagellates Lepidodinium chlorophorum and strain MRD-151. VII 
ECOP-ISOP Joint Meeting, September 5-10, 2015, Hotel-Conference Center Sylken Al-Andalus Palace & the 
"Reina Mercedes" Scientific Campus of the University of Seville (Seville, Spain) 
 
★Ryoma Kamikawa. The dynamics of mitochondrial metabolism in a cercozoan capable of growth in aerobic and 
low-oxygen consitions. VII ECOP-ISOP Joint Meeting, September 5-10, 2015, Hotel-Conference Center Sylken 
Al-Andalus Palace & the "Reina Mercedes" Scientific Campus of the University of Seville (Seville, Spain) 
 
Sakamoto H, Kita K, Matsuzaki M Development of a drug selection system for transfection of the oyster parasite 
Perkinsus marinus (Alveolata). VII European Congress of Protistology in partnership with International Society of 
Protistologists  2015 年 9 月 9 日（セビリア・スペイン）   
 
Matsuzaki M, Kuroda M, Masuda I, Sakamoto H, Sakamoto K, Inaoka DK, Kita K Mitochondrial respiratory chain 
of an oyster parasite Perkinsus marinus. VII European Congress of Protistology in partnership with International 
Society of Protistologists  2015 年 9 月 9 日（セビリア・スペイン） 
 
Murakami T, Segawa T, D Bodington, Takeuchi N, P Labarca, G B Sepulveda,  Kohshima S, YHongoh Y 
"Survey of the glacier invertebrates and their gut microbiota". 6th International Conference on Polar and Alpine 
Microbiology (PAM2015) . Sep 6-9 2015. České Budějovice, Czech 
 
Tomoko Kubori, Xuan Thanh Bui, Andree HUBBER and Hiroki Nagai: Legionella RavZ plays a role in preventing 
ubiquitin recruitment to bacteria-containing vacuoles. Sep. 8-11, 2015, The 14th Awaji International Forum on 
Infection and Immunity, Awaji, Hyogo 
 
Hubber A, Coban C, Matsuzawa T, Kubori T and Nagai H: LC3-associated phagocytosis restricts an intracellular 
bacterial pathogen in a process that involves both TLR2 signaling and ROS. Sep. 8-11, 2015, The 14th Awaji 
International Forum on Infection and Immunity, Awaji, Hyogo 
 
Mimuro H. “Helicobacter pylori infection and microRNA”. The 14th Awaji International Forum on Infection and 
Immunology.Sep 10 2015. 淡路夢舞台国際会議場, Hyogo, Japan. 招待講演 
 
Yamamoto T, Takano N, Ishiwata K, Suematsu M「Carbon monoxide regulates directional biotransformation of 
glucose via protein arginine methylation」第 10 回 World Congress for Microcirculation (世界微小循環学会)、2015
年 9 月 27 日、国立京都国際会館、京都市（招待講演） 
 
Maruyama S, Aihara Y, Yamaguchi T, Yamaguchi K,Shigenobu S, Takahashi H,  Kawata M, Ueno N, 
Minagawa J.Transcriptomic responses to elevated temperature in cnidarian-dinoflagellate endosymbiosis. 2nd 
International Symposium 'Matryoshka-type Evolution of Eukaryotic Cells'. Sep 28 - Oct 2, 2015. University of 
Tsukuba, Tsukuba, Japan. (poster) 
 
Ohkuma M. CO2- and N2-fixing endosymbionts of termite-gut cellulolytic protists. 2nd International Symposium 
and 4th Annual Research Meeting on Matryoshka-type Evolution of Eukaryotic Cells. Sep 28 - Oct 2, 2015. 
University of Tsukuba, Tsukuba, Japan. 
 
Izawa K, Kuwahara H, Kihara K, Nathan Lo, Yuki M, Ohkuma M, Hongoh Y. Comparative genome analysis of 
intracellular Endomicrobium symbionts among distinct host protist species in the termite gut. 2nd International 
Symposium and 4th Annual Research Meeting on Matryoshka-type Evolution of Eukaryotic Cells. Sep 28 - Oct 2, 
2015. University of Tsukuba, Tsukuba, Japan. 
 
Kinjo Y, Hongoh Y, Ohkuma M, Tokuda G. Alternative nutrient source in the hindgut correlates with 
endosymbiont genome decay in Cryptocercus cockroaches. 2nd International Symposium and 4th Annual 
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Research Meeting on Matryoshka-type Evolution of Eukaryotic Cells. Sep 28 - Oct 2, 2015. University of 
Tsukuba, Tsukuba, Japan. 
 
Nagura Y, Harada M, Izawa K, Murakami T, Ohkuma M, Kuwahara H, Hongoh Y. Evolution of verrucomicrobia 
from ectosymbionts to endonuclear symbionts of protists in the termite gut. 2nd International Symposium and 
4th Annual Research Meeting on Matryoshka-type Evolution of Eukaryotic Cells. Sep 28 - Oct 2, 2015. 
University of Tsukuba, Tsukuba, Japan. 
 
A Pramono, Yamada Y, Kuwahara H, Mabuchi T, Kitade O, Nathan Lo, Toyoda A, Ito T, Ohkuma M, Hongoh Y. 
Comparative genomics of the nitrogen-fixing endosymbionts of the cellulolytic protists Pseudotrichonympha spp. 
in the gut of termites. 2nd International Symposium and 4th Annual Research Meeting on Matryoshka-type 
Evolution of Eukaryotic Cells. Sep 28 - Oct 2, 2015. University of Tsukuba, Tsukuba, Japan. 
 
D Starns, Yuki M, Kuwahara H, Hongoh H, A Darby, Ohkuma M. Investigations into the roles of symbiotic 
treponemes in the gut of the higher termite Nasutitermes takasagoensis. 2nd International Symposium and 4th 
Annual Research Meeting on Matryoshka-type Evolution of Eukaryotic Cells. Sep 28 - Oct 2, 2015. University of 
Tsukuba, Tsukuba, Japan. 
 
Yuki M, Kuwahara H, D Starns, Izawa K, Hongoh Y, Ohkuma M. Single-cell genomics of Bacteroidales 
ectosymbionts of termite-gut protists. 2nd International Symposium and 4th Annual Research Meeting on 
Matryoshka-type Evolution of Eukaryotic Cells. Sep 28 - Oct 2, 2015. University of Tsukuba, Tsukuba, Japan. 
 
Fumito Maruyama “Similarity, dissimilarity and robustness of micro-ecosystem in intractable polymicrobial 
infectious disease” International Seminars “Brazil-Japan cooperation in microbiology and marine sciences”. 
2015.9.30. Rio de Janeiro, Brazil. 
 
Maruyama F. Similarity, dissimilarity and robustness of micro-ecosystem in intractable polymicrobial infectious 
disease. International Seminars“Brazil-Japan cooperation in microbiology and marine sciences. Sep. 30, 2015. 
Rio de Janeiro, Brazil 
 
Hiroki Nagai, Interdomain protein transfer as a critical mechanism for survival of intracellular bacteria. 2015 
International Meeting of "Matryoshka-type Evolution", Sep. 30 – Oct. 2, 2015, Tsukuba University. 
 
Tokuda G.: Genomic transitions of the intracellular symbiont during evolution of the wood-feeding cockroaches, 
Cryptocercus spp. 2nd International Symposium on Matryoshka-type Evolution of Eukaryotic Cells. Sep 30 - Oct 
2, 2015. University of Tsukuba, Tsukuba, Japan 
 
Kawafune K, Kuwahara H, Hongoh Y, Sakamoto T, Kurata T, Hirooka S, Miyagishima S, Matsuzaki M and 
Nozaki H. “Genome sequence and glycolysis pathway of the rickettsial endosymbiont of the green alga”. 2nd 
International Symposium & 4th Annual Research Meeting on Matryoshika-type Evolution of Eukaryotic Cells. Sep 
30 - Oct 2, 2015. University of Tsukuba, Tsukuba, Japan 
 
Takahashi T, Nishida T, Saito C, Yasuda H and Nozaki H. “Ultra-high voltage electron microscopy of primitive 
algae illuminates 3D ultrastructures of the first photosynthetic eukaryote”. 2nd International Symposium & 4th 
Annual Research Meeting on Matryoshika-type Evolution of Eukaryotic Cells. Sep 30 - Oct 2, 2015. University of 
Tsukuba, Tsukuba, Japan 
 
Arakaki Y, Sugasawa M, Matsuzaki R, Kawai-Toyooka H and Nozaki H. “Incipient multicellular organisms in two 
separate lineages of the Volvocales”. 2nd International Symposium & 4th Annual Research Meeting on 
Matryoshika-type Evolution of Eukaryotic Cells. Sep 30 - Oct 2, 2015. University of Tsukuba, Tsukuba, Japan 
 
★Yuji Inagaki. Green alga-derived nucleomorphs in dinoflagellate cells. 2nd International Symposium on 
Matryoshka-type Evolution of Eukaryotic Cells, September 30-October 2, 2015, University of Tsukuba 
(Tsukuba, Japan) 
 
Soichirou Satoh, Takayuki Hata, Naoto Takada, Makoto Tachikawa, Mitsuhiro Matsuo, ★Junichi Obokata. 
Molecular basis of the EGT and HGT: How do newly emerged/introduced protein-coding sequences in the 
eukaryotic genome become transcriptionally active? 2nd International Symposium on Matryoshka-type 
Evolution of Eukaryotic Cells, September 30-October 2, 2015, University of Tsukuba (Tsukuba, Japan) 
 
Fumihiko Takeuchi, Tsuyoshi Sekizuka, Yumiko Ogasawara, Hiroshi Yokoyama, Ryoma Kamikawa, Yuji Inagaki, 
Tomoyoshi Nozaki, Yoshiko Sugita-Konishi, Takahiro Ohnishi, ★Makoto Kuroda. Phylogenetic analysis of a 
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★Ryoma Kamikawa, Yuji Inagaki. Convergent evolution of carbon metabolisms after loss of photosynthesis. 2nd 
International Symposium on Matryoshka-type Evolution of Eukaryotic Cells, September 30-October 2, 
2015, University of Tsukuba (Tsukuba, Japan) 
 
★Kounosuke Morita, Goro Tanifuji, Takuro Nakayama, Ryoma Kamikawa, Chihiro Sarai, Kazuya Takahashi, 
Mitsunori Iwataki, Yuji Inagaki. Plastid genome reduction in two separate dinoflagellate lineages bearing 
pedinophyte-derived plastids. 2nd International Symposium on Matryoshka-type Evolution of Eukaryotic 
Cells, September 30-October 2, 2015, University of Tsukuba (Tsukuba, Japan) 
 
★Keitaro Kume, Shun Takabayashi, Ryoma Kamikawa, Goro Tanifuji, Yuji Inagaki, Tetsuo Hashimoto. 
Prediction and comparison of the metabolism of mitochondrion-related organelles in free-living fornicate 
organisms. 2nd International Symposium on Matryoshka-type Evolution of Eukaryotic Cells, September 
30-October 2, 2015, University of Tsukuba (Tsukuba, Japan) 
 
★Eriko Matsuo, Yuki Nishimura, Yuji Inagaki. Impact of endosymbiotic gene transfer on plastid metabolic 
pathways in dinoflagellates with haptophyte-derived plastids. 2nd International Symposium on 
Matryoshka-type Evolution of Eukaryotic Cells, September 30-October 2, 2015, University of Tsukuba 
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Masato Nakai. Evolution of the chloroplast protein import system. 2nd International Symposium on 
Matryoshka-type Evolution of Eukaryotic Cells, September 30-October 2, 2015, University of Tsukuba 
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Fumiaki Ihara, Maki Nishimura, Motamed Elsayed Mahmoud, Yoshikage Muroi, Naoaki Yokoyama, Kisaburo 
Nagamune, Yoshifumi Nishikawa. Toxoplasma gondii infection in mouse impairs long-term fear memory 
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Eukaryotic Cells", 2015 年 9 月 30 日～10 月 2 日、筑波大学・大学ホール A 
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International Symposium Matryoshka-type Evolution of Eukaryotic Cells, 2015 年 10 月 1 日-10 月 2 日 筑波大学	

大学会館
 

 
Aikawa S., “Development of bioprocess using symbiotic algae producing maltose”, 2nd International Symposium 
on Matryoshka-type Evolution of Eukaryotic Cells, Oct. 2nd, 2015, Tsukuba, Japan「招待講演」 
 
Kaori Ishikawa, Shun Katada, Takayuki Mito, Takaya Ishihara, Naotada Ishihara, Kazuto Nakada. 
Mitochondrial fission is important to prevent disease phenotypes induced by a pathogenic mtDNA mutation. 
Molecular Mitochondria –Joint Seminar of Young Finnish-Japanese Mitoscientists. 2015/10/5. Helsinki, Finland 
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Herbert J. Santos, Kenichiro Imai, Takashi Makiuchi, Kentaro Tomii, Paul Horton, Akira Nozawa, Mohamed 
Ibrahim, Yuzuru Tozawa, and Tomoyoshi Nozaki. A novel mitosomal β-barrel outer membrane protein in 
Entamoeba. Seminar on Amebiasis, Campeche, Oct 13-16, 2015. 
 
Somlata, Kumiko Nakada-Tsukui, Kentaro Tomii and Tomoyoshi Nozaki. Analyzing role of BAR domain proteins 
in Entamoeba histolytica. Seminar on Amebiasis, Campeche, Oct 13-16, 2015. 
 
Takashi Makiuchi, Herbert J. Santos, Tomoyoshi Nozaki, Hiroshi Tachibana. Analysis of the fission mechanism 
of mitosomes in Entamoeba histolytica. Seminar on Amebiasis, Campeche, Oct 13-16, 2015. 
 
Ghulam Jeelani, Yoko Chiba, Tomoyoshi Nozaki. Exploring the polyamine pathway in the enteric protozoan 
parasite Entamoeba histolytica. Seminar on Amebiasis, Campeche, Oct 13-16, 2015. 
 
Herbert J. Santos, Ghulam Jeelani, Mihoko Mori, Kazuro Shiomi, and Tomoyoshi Nozaki. Screening of microbial 
metabolites for inhibitors of cysteine biosynthesis pathway in Entamoeba histolytica. Seminar on Amebiasis, 
Campeche, Oct 13-16, 2015. 
 
Dan H, Nakabachi A. RNA interference approach to analyze functional role of a gene highly expressed in the 
symbiotic organ of the Asian citrus psyllid, Diaphorina citri. The Irago Conference 2015. Oct 23 2015. Tahara, 
Japan. 
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Yamada T, Hamada M, Sugino A, Okamura K, Nakabachi A. Differential toxicity of a novel polyketide diaphorin 
to various organisms. The Irago Conference 2015. Oct 23 2015.  Tahara, Japan. 
 
Takahiro Nakamura. PPR motif as a New DNA/RNA Binding Module for Genome/transcriptome Editing. 
Conference on Transposition and Genome Engineering 2015, November 17-20, 2015, Nara Kasugano 
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Takahiro Nakamura. PPR motif as a New DNA/RNA Binding Module for Genome/transcriptome Editing. 
International Symposium on Plant Genome Engineering, November 28, 2015, University of Tsukuba 
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Fumito Maruyama “Evolution of Phage Selfishness by CRISPR in Diverse Bacteria and Archaea” 5th 
international workshop: Advances in Science and Technology of Bioresources. 2015.12.2-4. Pucon, Chile. 
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international workshop: Advances in Science and Technology of Bioresources. Dec.2-4, 2015. Pucon, 
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Eri Hirasawa, Kan Tanaka and Sousuke Imamura. Overexpression of glycerol-3-phosphate acyltransferase 
improves TAG productivity in a unicellular red alga Cyanidioschyzon merolae. 6th International Singapore Lipid 
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6th International Singapore Lipid Symposium/6th Asian Symposium on Plant Lipids, 3th December, 2015, 
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Fumito Maruyama “What we learn from evolutionary strategies of bacteria in the point of view of original niche.”, 
“What makes micro-ecosystem robust revealed by metagenomic information” International Seminar on Applied 
Microbial Ecology. 2015.12.16. Temuco, Chile. 
 
Maruyama F. What we learn from evolutionary strategies of bacteria in the point of view of original 
niche..,“What makes micro-ecosystem robust revealed by metagenomic information. International 
Seminar on Applied Microbial Ecology. Dec.16, 2015. Temuco, Chile 
 
Tomoyoshi Nozaki. Endoplasmic reticulum-resident Rab8A GTPase is involved in phagocytosis in the protozoan 
parasite Entamoeba histolytica. 18th International Conference on Emerging Infectious Diseases, The U.S. – 
Japan Cooperative Medical Sciences Program, Bethesda, U.S.A., January 13-14, 2016. 
 
Masahiro Yamamoto「IFN-γ-inducible cell-autonomous immunity to intracellular pathogens」The 7th International 
Symposium of IFReC（Grand Front Osaka, Osaka, Japan, January 21-22, 2016） 
 
Fumito Maruyama “Strategy of group A streptococci to adapt inside host cell” International Symposium on 
Intracellular Pathogens 2016.2.5. Yamaguchi, Japan. 
 
Maruyama F. Strategy of group A streptococci to adapt inside host cell. International Symposium on 
Intracellular Pathogens. Feb. 5, 2016. Yamaguchi, Japan 
 
★Euki Yazaki, Takashi Shiratori, Tetsuo Hashimoto, Ken-ichiro Ishida, Yuji Inagaki. 153 genes phylogenetic 
analysis indicated a new single-celled eukaryote, strain SRT308, as a deep-branching Euglenozoan. Genome 
Evolution in Mishima, March 28-29, 2016, National Institute for Genetics (Mishima, Japan) 
 
 
平成 28 年度  
 
Hiroki Nagai and Tomoko Kubori: Type IVB Secretion System as an Essential Tool for Intracellular Life. The 13th 
Korea - Japan International Symposium on Microbiology (XIII-KJISM). May 13, 2016, Gyeong Ju, South Korea 
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Fukuda S. Gut micrbiota-derived metaboiltes shape host physiological homeostasis. International Conference 
on Beneficial Microbes 2. May 31-June 2, 2016. Duangchanok Conference Hall, Phuket, Thailand. 
 
Tanifuji G, Takabayashi S, Kume K, Takagi M, Inagaki Y, Hashimoto T. The draft genome of Kipferlia bialata 
reveals that the gain of function contributes the massive reductive evolution in Metamonada. Protists2016, June 
6-10, Moscow, Russia (2016). 
 
★Takashi Shiratori, Euki Yazaki, Yuji Inagaki, Tetsuo Hashimoto, Ken-ichiro Ishida. Characterization of strain 
SRT308; a new heterotrophic flagellate basal to Euglenozoa. Protist-2106 Moscow Forum, June 6-10, 2016, 
Lomonsov Moscow State University (Moscow, Russia) 
 
★Eriko Matsuo, Yuji Inagaki. Trends in endosymbiotic gene transfer on plastid metabolic pathways in 
dinoflagellates with non-canonical plastids. Protist-2106 Moscow Forum, June 6-10, 2016, Lomonsov Moscow 
State University (Moscow, Russia) 
 
★Goro Tanifuji, Sun Takabayashi, Keitaro Kume, Mizue Takagi, Yuji Inagaki, Tetsuo Hashimoto. The draft 
genome of Kipferlia bialata reveals that the gain of function contributes the massive reductive evolution in 
Metamonada. Protist-2106 Moscow Forum, June 6-10, 2016, Lomonsov Moscow State University (Moscow, 
Russia) 
 
★Takuro Nakayama, Yuji Inagaki. Cyanobacterial genes in the nuclear genome of a diatom bearing N2-fixing 
cyanobacterial endosymbionts: Potential factors involved in the host-endosymbiont partnership. Protist-2106 
Moscow Forum, June 6-10, 2016, Lomonsov Moscow State University (Moscow, Russia) 
 
Sakamoto H, Hirakawa Y, Ishida K, Kita K, Matsuzaki M Development of a multiple-drug selection system for 
dual-transfection of the oyster parasite Perkinsus marinus. Protist 2016   2016 年 6 月 7 日（モスクワ・ロシア） 
 
J. Matsuo, T. Fukumoto, T. Okubo, S. Nakamura, K. Akizawa, H. Shibuya, C. Shimizu, H. Yamaguchi. Amoebal 
endosymbiont, Protochamydia isolated from a hospital can induce proinflammatory cytokine IL-8. ASM microbe 
2016, June 16-20, 2016, Boston USA. 
 
C. Maita, T. Yamazaki, J. Matsuo, S. Nakamura, T. Okubo, H. Nagai, H. Yamaguchi. Impact of Amoebal 
Endosymbiont Neochlamydia on Host Defense against Harmful Legionella Infection and Its Defense Mechanism. 
ASM microbe 2016, June 16-20, 2016, Boston USA. 
 
菊池義智. Gut Symbiotic Bacteria in Stink Bugs Confer Pesticide Resistance. ASM Microbe 2016. Jun 17 2016. 
Boston Convention and Exhibition Center, Boston,USA. 
 
Aikawa S．Inokuma K．Hasunuma T．Kondo A., “Direct and high-productive conversion from a cyanobacterium 
Arthrospira platensis to ethanol”, Metabolic Engineering 11, Jun. 26th, 2016, Awaji Island, Japan 
 
Nozaki, H., Mahakham, W., Athibai, S., Takusagawa, M. and Misumi, M. “Establishing new strains of Volvox for 
future studies of biodiversity and evolution”, The 69th Yamada Conference 17th International Conference on the 
Cell and Molecular Biology of Chlamydomonas. Jun 26-Jul 1 2016. Kyoto International Conference Center, 
Kyoto, Japan. 
 
Kawai-Toyooka H, Hamaji T, Uchimura H, Suzuki M, Toyoda A, Noguchi H, Minakuchi Y, Fujiyama A, 
Miyagishima SY and Nozaki H. “Evolution of volvocine mating-type/gender-specific genes deduced from de 
novo genome sequencing of isogamous Yamagishiella and anisogamous Eudorina”. The 69th Yamada 
Conference 17th International Conference on the Cell and Molecular Biology of Chlamydomonas . Jun 26 –Jul 1 
2016. Kyoto International Conference Center, Kyoto, Japan. 
 
Yamashita S, Arakaki Y, Kawai-Toyooka H, Hirono M and Nozaki H. “velopmental analysis of the spheroidal 
colony formation in Astrephomene (Volvocales, Chlorophyta)”. The 69th Yamada Conference 17th International 
Conference on the Cell and Molecular Biology of Chlamydomonas . Jun 26 –Jul 1 2016. Kyoto International 
Conference Center, Kyoto, Japan. 
 
Sousuke Imamura. Nitrogen deficiency responses and its regulation in Cyanidioschyzon merolae, 1st 
Cyanidioschyzon merolae Symposium, 4th July, 2016, Tokyo 
 
Nishimura Y, Amagasa T, Inagaki Y, Hashimoto T, Kitagawa H.  A system for supporting phylogenetic analyses 
over alignments of next generation sequence data. 10th International Conference on Complex, Intelligent, and 
Software Intensive Systems (CISIS-2016), Jul 6-8, Fukuoka, Japan (2016). 
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Yuki Nishimura, ★Toshiyuki Amagasa, Yuji Inagaki, Tetsuo Hashimoto, Hiroyuki Kitagawa. A system for 
phylogenetic analyses over alignments of next generation sequence data. 10th International Conference on 
Complex, Intelligent, and Software Intensive Systems. July 6-8, 2016, Fukuoka Institute of Technology 
(Fukuoka, Japan) 
 
Shinzato N, Aoyama H, Saitoh S, Naruo N, Nakano K, Shimoji M, Shinzato M, Satou K, Teruya K, Hirano T, 
Yamada T, Park S, Kamagata Y. Complete genome sequence of the intracellular bacterial symbiont 'TC1' in the 
anaerobic ciliate Trimyema compressum. 16th International symposium on microbial ecology. Aug 21-26 2016. 
Montreal. 
 
Fukumoto, J., Sakura, T., Matsubara, R., Nagamune, K.  “Elucidating the mechanism of host mitochondrial 
recruitment of Toxoplasma gondii.” The 13th International Colloquium on Endocytobiology and Symbiosis, 
September 2016, Kyoto 
 
Tomoko Kubori and Hiroki Nagai. Manipulation of the host ubiquitin system by Legionella Deubiquitinases. Sep. 
6-9, 2016, The 15th Awaji International Forum on Infection and Immunity, Awaji, Hyogo 
 
Masahiro Yamamoto「Mechanism of IFN-γ-inducible cell-autonomous immunity to intracellular pathogens」The 
15th Awaji International Forum on Infection and Immunity (Awaji Yumebutai International Conference Center on 
Awaji Island, Hyogo, Japan, September 6th-9th, 2016) 
 
Hirayasu K, Saito F, Suenaga T, Shida K, Arase N, Oikawa K, Yamaoka T, Murota H, Chibana H, Nakagawa I, 
Kubori T, Nagai H, Nakamaru Y, Katayama I, Colonna M, Arase H.	  Microbially cleaved immunoglobulins are 
sensed by the innate immune receptor LILRA2. 15th Awaji International Forum on Infection and Immunity,	
2016/09/08,	 Awaji island, Japan 
 
Herbert H. Santos, Ken-ichiro Imai, and Tomoyoshi Nozaki. Discovery of lineage-specific mitosomal membrane 
proteins in Entamoeba histolytica. The 13th International Colloquium on Endocytobiology and Symbiosis. Kyoto, 
Japan, Sept 10-14, 2016 
 
★Euki Yazaki, Takashi Shiratori, Tetsuo Hashimoto, Ken-ichiro Ishida, Yuji Inagaki. A phylogenomic study 
placed a previously undescribed eukaryote, strain SRT308, at the base of the Euglenozoa clade. 13th 
International Colloquium on Endocytobiology and Symbiosis, September 10-14, 2016, Kyoto Prefectural 
University (Kyoto, Japan) 
 
★Goro Tanifuji, Ryoma Kamikawa, Christa E. Moore, Tyler Mills, Yuji Inagaki, Tetsuo Hashimoto, John M. 
Archibald. Plastid comparative genomics elucidates multiple independent losses of photosynthesis in 
Cryptomonas (Cryptophyta). 13th International Colloquium on Endocytobiology and Symbiosis, September 
10-14, 2016, Kyoto Prefectural University (Kyoto, Japan) 
 
Kevin Wakeman, ★Takuro Nakayama, Goro Tanifuji, Eriko Matsuo, Brian Leander, Yuji Inagaki. Phylogenetic 
positions of marine gregarines Selenidium terebellae and Lecudina tuzetae, and molecular evidence of their 
remnant nonphotosynthetic plastids (apicoplasts). 13th International Colloquium on Endocytobiology and 
Symbiosis, September 10-14, 2016, Kyoto Prefectural University (Kyoto, Japan) 
 
★Eriko Matsuo, Yuji Inagaki. Differential impacts of plastid replacement on plastidal biosynthetic pathways in 
dinoflagellates with non-canonical plastids, Karlodinium veneficum and Lepidodinium chlorophorum. 13th 
International Colloquium on Endocytobiology and Symbiosis, September 10-14, 2016, Kyoto Prefectural 
University (Kyoto, Japan) 
 
★Ryosuke Miyata, Takuro Nakayama, Goro Tanifuji, Yasuhiko Chikami, Kensuke Yahata, Yuji Inagaki. 
Gregarine-like apicomplexan parasite isolated from the intestinal tract of a centipede Scolopocryptops 
rubiginosus. 13th International Colloquium on Endocytobiology and Symbiosis, September 10-14, 2016, 
Kyoto Prefectural University (Kyoto, Japan) 
 
★Ryoma Kamikawa, Stefan Zauner, Daniel Moog, Goro Tanifuji, Ken-ichiro Ishida, Shigeki Mayama, Tetsuo 
Hashimoto, John M Archibald, Andrew J Roger, Uwe-G Maier, Hideaki Miyashita, Yuji Inagaki. Loss of the 
Calvin Benson cycle in non-photosynthetic plastids. 13th International Colloquium on Endocytobiology and 
Symbiosis, September 10-14, 2016, Kyoto Prefectural University (Kyoto, Japan) 
 
★Mitsuhiro Matsuo, Atsushi Katahata, Soichirou Satoh, Motomichi Matsuzaki, Mami Nomura, Ken-ichiro Ishida, 
Yuji Inagaki, Junichi Obokata. Evolutionary roles of SL-trans-splicing in the primary endosymbiosis. 13th 
International Colloquium on Endocytobiology and Symbiosis, September 10-14, 2016, Kyoto Prefectural 
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University (Kyoto, Japan) 
 
★Soichirou Satoh, Takayuki Hata, Naoto Takada, Makoto Tachikawa, Mitsuhiro Matsuo, Junichi Obokata. 
DMA-barcode technology reveals integration-dependent stochastic transcription activation of transgenes in the 
plant genome: Its implication for the molecular basis of EGT and HGT. 13th International Colloquium on 
Endocytobiology and Symbiosis, September 10-14, 2016, Kyoto Prefectural University (Kyoto, Japan) 
 
Jeelani G, Mori M, Shiomi K, Nozaki T. Functional analysis of cysteine biosynthetic pathway in enteric protozoan 
parasite Entamoeba histolytica. The 7th EMBO meeting 2016, Sept 10-13, 2016, Mannheim, Germany. 
 
Matsuzaki M, Sakamoto H, Hata M, Masuda I, Nagamune K, Kita K Conformation of mitochondrial DNA in the 
oyster parasite Perkinsus marinus. The 13th International Colloquium on Endocytobiology and Symbiosis  2016
年 9 月 12 日（京都市・日本） 
 
Sakamoto H, Hirakawa Y, Ishida K, Kita K, Matsuzaki M Development of dual-transfection system in Perkinsus 
marinus. The 13th International Colloquium on Endocytobiology and Symbiosis   2016 年 9 月 12 日（京都市・

日本） 
 
Endoh R, Ohkuma M. Transport of yeast consortium by the forest pest ambrosia beetle Platypus quercivorus 
(Platypodidae, Coleoptera). The 14th International Congress on Yeasts, Sep 12-13 2016. Hyogo, Japan.  
 
Herbert H. Santos, Ken-ichiro Imai, and Tomoyoshi Nozaki. Discovery of lineage-specific mitosomal membrane 
proteins in Entamoeba histolytica. 2016 (27th) Annual Molecular Parasitology Meeting. Woods Hole, 
Massachusetts, USA, Sept 18-22, 2016 
 
Aikawa S., Tomohisa H., Kondo A., “Enhancement of glycogen production from cyanobacteria via metabolic 
engineering”, The 4th Asia-Oseania Algae Innovation Summit, Sep. 20th, 2016, Wuhan, China「招待講演」 
 
Tokuda G. Genomic and metabolic transitions of the intracellular symbiont during evolution of the wood-feeding 
cockroaches, Cryptocercus spp. XXV International Congress of Entomology (ICE2016). Sep 25-30 2016. 
Orlando, FL, USA. 
 
Nakabachi A. Aphid gene of bacterial origin encodes a protein transported to Buchnera. The XXV International 
Congress of Entomology. Sep 26 2016. Orlando, FL, USA.（招待講演） 
 
Hirayasu K, Saito F, Suenaga T, Shida K, Arase N, Oikawa K, Yamaoka T, Murota H, Chibana H, Nakagawa I, 
Kubori T, Nagai H, Nakamaru Y, Katayama I, Colonna M, Arase H. Microbially cleaved immunoglobulins are 
sensed by the innate immune receptor LILRA2. 16th Annual Meeting of the Society for Natural Immunity, 
2016/10/03, Taormina, Italy 
 
Fukuda S. Gut micrbiota-derived metaboiltes shape host physiological homeostasis. 2016 International 
Conference of the Korean Society for Molecular and Cellular Biology. Oct. 12-14, 2016. 14th. COEX, Seoul, 
Korea, 
 
Ishikawa K, Katada S, Ogasawara E, Homma Y, Ishihara T, Mito T, Mihara K, Hayashi JI, Ishihara N, Nakada K. 
The importance of mitochondrial fission in preventing disease phenotypes induced by a pathogenic mtDNA 
mutation. The 13th Conference of Asian Society for Mitochondrial Research and Medicine [ASMRM] and The 
16th Conference of Japanese Siciety of Mitochondrial Research and Medicine [J-mit]. 2016/10/30-11/1. TKP ガ

ーデンシティ品川 (東京都・品川区). 
 
Jeelani G, Nozaki T. Metabolomic analysis of Entamoeba. AMOEBAC Review meeting, Nov 1-2, 2016. Indian 
National Science Academy, New Delhi, India. 
 
Fumito Maruyama “Vibrio sp., Algal bloom, and Next”. graduate course: Comparative microbial genomics and 
Taxonomy. 2016.11.21. UFRJ, Rio de Janeiro, Brazil. 
 
Maruyama F. Vibrio sp., Algal bloom, and Next.. graduate course: Comparative microbial genomics and 
Taxonomy. Nov. 21, 2016. UFRJ, Rio de Janeiro, Brazil 
 
Fumito Maruyama “Robustness of soil bacterial community against chemical disturbance” PGPR Latin America. 
2016 2016.11.28. Pucon, Chile. 
 
Maruyama F. Robustness of soil bacterial community against chemical disturbance. PGPR Latin America. Nov. 
28, 2016. Pucon, Chile 
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Fumito Maruyama “The earth Vibrio project: collections from normal to extreme environments: the NEXT” 
International Seminar on Applied Microbial Ecology. 2016.12.5. Temuco, Chile. 
 
Maruyama F. The earth Vibrio project: collections from normal to extreme environments: the NEXT. International 
Seminar on Applied Microbial Ecology. Dec.5, 2016. Temuco, Chile 
 
Masahiro Yamamoto 「Interferon-induced activation of cell-autonomous immunity against vacuolar pathogens」
S11. Vaccine and Infectious Disease, The 45th Annual meeting of the Japanese Society for Immunology 
(Okinawa Convention Center, Okinawa, Japan, December 5-7, 2016) 
 
Tomoko Kubori and Hiroki Nagai. Manipulation of the host ubiquitin system by Legionella Deubiquitinases. T4SS 
2016, Dec. 8-11, 2016, Schloss Hirschberg, Germany. 
 
Hiroki Nagai. T4BSS: a pivotal tool to establish intracellular lifestyle of bacteria. T4SS 2016, Dec. 8-11, 2016, 
Schloss Hirschberg, Germany. 
 
Yoshifumi Nishikawa: Brain manipulation by intracellular parasite, Toxoplasma gondii．The annual Joint 
International Tropical Medicine Meeting (JITMM2016)、2016 年 12 月 9 日、Amari Watergate、タイ（バンコク） 
 
Fumito Maruyama . “How can bacterial community keep its resilience?” and 2. “What we should learn from Vibrio 
spp. in the normal environments”. Strengthening postgraduate training capacities for innovation and science 
competition Acuácas the University of Antofagasta. 2016.12.12-13. Antofagasta, Chile. 
 
Maruyama F. How can bacterial community keep its resilience?. and  What we should learn from Vibrio spp. in 
the normal environments. Strengthening postgraduate training capacities for innovation and science competition 
Acuácas the University of Antofagasta. Dec.12-13, 2016. Antofagasta, Chile 
 
Hamaji T, Kawai-Toyooka H, Uchimura H, Suzuki M, Toyoda A, Noguchi H, Minakuchi Y, Fujiyama A, 
Miyagishima SY and Nozaki H. “Comparative genomics of isogamous and anisogamous volvocine algae reveals 
molecular evolutionary insights into sex specific genes”. Advanced Genome Science International Symposium 
"The Start of New Genomics". Jan10-11 2017. Ito International Research Center, Hongo Campus of University 
of Tokyo, Tokyo, Japan. 
 
Herbert H. Santos, Ken-ichiro Imai, and Tomoyoshi Nozaki. Discovery of lineage-specific mitosomal membrane 
proteins in Entamoeba histolytica. U.S.-Japan Cooperative Medical Sciences Program (USJCMSP), 19th 
International Conference on Emerging Infectious Diseases in the Pacific Rim. Seoul, South Korea. February 
7-10, 2017 
 
(5)	国内学会 
	

平成23年度	

	

牧内貴志、見市文香、津久井久美子、野崎智義	Entamoeba マイトソームにおけるタンパク質輸送機構の解析第

80 回日本寄生虫学会大会・第 22 回日本臨床寄生虫学会大会,	July	17-18,	2011,	Tokyo	

	

中鉢淳、吸汁性昆虫とゲノミクス.	住友化学株式会社	 健康・農業関連事業研究所講演会、2011.7.25、	兵庫	

	
★小保方潤一．ゲノム科学から見た植物園．京都府立大学大学院生命環境科学研究科公開シンポジウム：大学と

植物園連携の新しい形を探る	 2011 年 8 月 20 日	 京都府立大学（京都市・京都府）	

	

Hirai	M.	Male	fertility	of	malaria	parasite	is	determined	by	GCS1,	a	plant-type	reproduction	factor.	

Malaria	Mini-symposium	（2011 年 9 月 6 日。於：長崎大学熱帯医学研究所）	

	

Hirai	M.	Male	fertility	of	malaria	parasite	is	determined	by	GCS1,	a	plant-type	reproduction	factor.	

Biology	of	Malaria.	IUMS	2011	(2011 年 9 月 8 日。於：北海道札幌市)	

	

野崎智義	 マトリョーシカ型進化原理	 分子寄生虫ワークショップ XIX	October	21-23,	2011、神戸.	

	
★小保方潤一．植物ゲノムの謎を解く！光を食べる生き物たち．京都府立大学公開講座「桜楓講座」	 2011 年

10 月 29 日	 京都府立大学（京都市・京都府）	
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★稲垣祐司，矢吹彬憲，神川龍馬．新奇真核微生物からの大規模配列データで変貌し続ける，我々の真核生物大

系統像．第 31 回微生物系統分類研究会	 2011 年 11 月 25 日	 理化学研究所和光地区（和光市・埼玉県）	
	

★稲垣祐司，中山卓郎，笠井文絵，大河内直彦．珪藻細胞中の窒素固定に特化したオルガネラ「楕円体」：オル

ガネラ獲得過程理解にむけた新たなモデル．第 34 回日本分子生物学会	 2011 年 12 月 13-16 日	 パシフィコ横

浜（横浜市・神奈川県）	

	

松崎素道	 貝類寄生虫パーキンサスが明らかにするオルガネラ進化の最終局面．第 81 回日本寄生虫学会大会			

2012 年 3 月 23 日（西宮）	

	

牧内貴志,	見市文香,	津久井久美子,	野崎智義	高度に進化した Entamoebaマイトソームのタンパク質輸送機構	

第 81 回日本寄生虫学会大会	March	23-24,	2012,	Nishinomiya,	Hyogo.	

	

津久井久美子,	坪井久美子,	古川敦,	山田陽子,	野崎智義	A	novel	class	of	cysteine	protease	receptors	that	

mediate	lysosomal	transport.	第 81 回日本寄生虫学会大会	March	23-24,	2012,	Nishinomiya,	Hyogo.	

	

黒田誠	 新下痢原性寄生虫クドアの発見	 第 81 回日本寄生虫学会	 (西宮市	 2012 年 3 月 23-24 日)	

	

平成 24 年度	

	

田中寛, 今村壮輔. 紅藻シゾン Cyanidioschyzon merolae における代謝制御研究, 第 3 回日本光合成学会, 2012
年 6 月 1 日, 東京工業大学（横浜） 
	

中井正人．Uncovering	the	protein	translocon	at	the	chloroplast	inner	envelope．第 12 回日本蛋白質科

学会年会	 2012 年 6 月 20 日	 名古屋国際会議場（名古屋市・愛知県）	

	

中鉢淳、オルガネラ化する昆虫細胞内共生細菌たち.	東京大学大学院	生物科学セミナー、2012.7.4、	東京	

	

竹内史比古、関塚剛史、野崎智義、大西真、小西良子、大西貴弘、黒田誠。ナナホシクドアの退化したミトコ

ンドリアゲノムが明らかにする、ミクソゾアの左右相称動物起源。日本進化学会第１４回大会（八王子市	 2012

年 8 月）	

	
★小保方潤一．マトリョーシカ型進化とゲノム．日本植物学会第 76 回大会	 2012 年 9 月 14-17 日	 兵庫県立大

学書写キャンパス（姫路市・兵庫県）	

	

松崎素道	 マトリョーシカ型進化の最終段階．日本植物学会シンポジウム「マトリョーシカ型進化と植物:	そ

の多様性から分子基盤まで」日本植物学会第 76 回大会		2012 年 9 月 15 日（姫路）		

	

石田健一郎,	皿井千裕,	白戸秀,	鈴木重勝,	平川泰久	 二次共生のマトリョーシカ型進化．日本植物学会シン

ポジウム「マトリョーシカ型進化と植物:	その多様性から分子基盤まで」日本植物学会第 76 回大会	 2012 年 9

月 15 日（兵庫県立大学姫路書写キャンパス・兵庫）	

	

中井正人．一次共生進化の初期過程でのタンパク質輸送装置の確立・進化．第 76 回日本植物学会年会	 2012

年 9 月 15 日	 兵庫県立大学（姫路市・兵庫県）	

	
★神川龍馬，矢吹彬憲，橋本哲男，西村祐貴，稲垣祐司．新奇真核微生物がもたらす新しい真核生物大系統像．

第 28 回日本微生物生態学会	 2012 年 9 月 19-22 日	 豊橋技術科学大学（豊橋市・愛知県）	
	

★稲垣祐司，神川龍馬，中山卓郎，谷藤吾朗，橋本哲男．細胞共生体由来オルガネラ進化に関する新たな展開．

第 28 回日本微生物生態学会	 2012 年 9 月 19-22 日	 豊橋技術科学大学（豊橋市・愛知県）	

	

菊池義智、Symbiotic	gut	bacteria	confer	insecticide	resistance、第28回日本微生物生態学会大会、2012.9.22、

愛知	

	

シンポジウム：松原立真、永宗喜三郎	 “アピコンプレクサ生物の植物ホルモンとその生理機能”	 第 45 回

日本原生動物学会大会	2012 年 11 月、兵庫県姫路市	
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シンポジウム：永宗喜三郎、福士路花	 “アピコンプレクサ生物の滑走運動とカルシウム・シグナリング”	 第

45 回日本原生動物学会大会	2012 年 11 月、兵庫県姫路市	

	

Hirai	M.	Sexual	reproduction	of	malaria	parasites;	A	critical	target	for	antimalarial	strategy 第 2

回国際シンポジウム International	Symposium	on	the	Mechanisms	of	Sexual	Reproduction	in	Animals	and	

Plants	(Joint	Meeting	of	the	2nd	Allo-authenticaion	Meeting	and	the	5th	Egg-coat	Meeting	(MCBEEC))		(2012

年 11 月 12 日-16 日	於：ホテル名古屋グランドパレス)	

	

中鉢淳、アブラムシによるオルガネラ様共生細菌の獲得.	第45回日本原生動物学会大会シンポジウム、

2012.11.23、	兵庫	

	

松崎素道	 カキの寄生虫パーキンサスの極限まで縮退した色素体．第 45 回日本原生動物学会大会		2012 年 11

月 23 日（姫路）			

	

見市文香．赤痢アメーバ“マイトソーム”の硫酸活性化経路．第 45 回日本原生動物学会 2012 年 11 月 23-25 日	

兵庫県立大学書写キャンパス（姫路・兵庫県）	

	

Nagai,	H.,	Interdomain	protein	transport:	a	critical	strategy	employed	by	bacterial	pathogens	and	

symbionts、第 35 回日本分子生物学会年会,	福岡国際会議場・マリンメッセ福岡（福岡県）,	December	13,	2012.	

	

平井誠	 マラリア原虫をやっつける。その驚異、生態、新たな対策。	

早稲田大学トップランナーズレクチャー・コレクションオブサイエンス（2012 年 12 月 14 日	 於：早稲田大学）	

	

野崎智義	寄生生物ミトコンドリアの特性～嫌気環境下における多様化.	J-mit,	“Mitochondrial	Diversity:	

shall	we	find	out	her	multiple	faces”	(日本ミトコンドリア学会),	Tsukuba,	Ibaraki,	Dec	19-21,	2012.	

	

原清敬「光駆動 ATP 再生小胞の創製」	 第 45 回原生動物学会	(2012)	

	

ワークショップ：田原美智留、Syed	Bilal	Ahmad	Andrabi、青沼宏佳、木下タロウ、永宗喜三郎	 “トキソプ

ラズマ感染における宿主細胞膜マイクロドメインの役割”	 第 82 回日本寄生虫学会大会	2013 年 3 月、東京	

	

ワークショップ：永宗喜三郎、喜屋武向子、山本徳栄、山野安規徳、Asis	Khan、L.	David	Sibley	 “本邦に

おけるトキソプラズマ分離株の分子タイピング”	 第 82 回日本寄生虫学会大会	2013 年 3 月、東京	

	

見市文香,	宮本智文,	Ghulam	Jeelani,	原博満,	野崎智義,	吉田裕樹	赤痢アメーバマイトソーム硫酸活性化経

路の生理的意義の解明	第６回寄生虫感染免疫研究会、日本、立山,	Mar	8-9,	2013	

	

Andree	Hubber	and	Hiroki	Nagai:	PI4KIIIa	is	important	for	targeting	of	multiple	PI4P-binding	Legionella	

effectors,	第 86 回日本細菌学会総会国際シンポジウム,幕張メッセ（千葉県）,	2013.3.18-20	

	
★稲垣祐司，皿井千裕，神川龍馬，高橋和也，岩滝光儀．渦鞭毛藻類における緑色葉緑体の起源と多様性．第 15

回植物オルガネラワークショップ	 2013 年 3 月 20 日	 オルガホール（岡山市・岡山県）	

	

中井正人．葉緑体内包膜の新奇な蛋白質輸送装置：葉緑体進化の新たなる謎．第 15 回植物オルガネラワークシ

ョップ	 2013 年 3 月 20 日	 オルガホール（岡山市・岡山県）	

	

野澤彰，戸澤譲．コムギ無細胞翻訳系を利用した膜輸送体蛋白質の機能解析系の構築．第 54 回日本植物生理学

会年会シンポジウム	 2013 年 3 月 21-23 日	 岡山大学（倉敷市・岡山県）	

	

大林翼・北川	航・孟憲英・鎌形洋一・深津武馬・菊池義智、泳げ、Burkholderia!〜ホソヘリカメムシ共生細菌

は鞭毛を使って共生器官に辿り着く〜、第57回日本応用動物昆虫学会大会、2013.3.28、神奈川	

	

会田学・永山敦士・澤岻哲也・扇谷悟・菊池義智、カンシャコバネナガカメムシにおける内部共生系のキャラク

タリーゼーション、第57回日本応用動物昆虫学会大会、2013.3.28、神奈川	

菊池義智、Bok-Luel	Lee、深津武馬	共生細菌の感染がホソへリカメムシ消化管の形態変化を引き起こす、第57

回日本応用動物昆虫学会大会、2013.3.29、神奈川	

	

平成 25 年度	
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丸山史人	"バクテリア多株ゲノム解析から見えた種特異的進化機構"	第 38 回 GCOE 談話会.	2013.4.12.	東京大

学医科学研究所、東京.	

	

壁谷如洋	、第 26 回つくば藻類・プロティストフォーラム	 筑波大学	 2013 年 4 月 22 日	タイトル：細胞内共

生と共生体細胞周期制御	

	

菊池義智、ホソヘリカメムシは細菌を取り込んで農薬に強くなる！、(一財)バイオインダストリー協会(JBA)主

催講演会「バイオリソースの新しい風」、2013.5.20、東京	

	
★稲垣祐司．新奇生物種の単離と大規模分子系統解析が解明（？）する真核生物の多様性と系統関係．お茶の水

大学大学院生命情報学副専攻公開セミナー・第 39 回バイオインフォマティックスへの招待	 2013 年 6 月 27 日	

お茶の水大学（文京区・東京都）	

	

ワークショップ：松尾恵梨子、神川龍馬、矢崎裕規、田原美智留、佐倉孝哉、永宗喜三郎、稲垣祐司	 “Karenia

属渦鞭毛藻における進化的起源の異なる葉緑体型 GAPDH の進化と細胞内局在”	 第 15 回日本進化学会	2013 年

8 月、つくば	

	
★中山卓郎，神川龍馬，谷藤吾朗，John	M.	Archibald，稲垣祐司．窒素固定オルガネラ？	-	珪藻細胞内共生シ

アノバクテリアに見るゲノム縮小進化．第 15 回日本進化学会	 2013 年 8 月 28-30 日	 筑波大学（つくば・茨城

県）	

	
★皿井千裕，神川龍馬，高橋和也，稲垣祐司，岩滝光儀．紅（アカ）からミドリへのお色直し―渦鞭毛藻類にお

ける緑藻類由来葉緑体の獲得―	 第 15 回日本進化学会	 2013 年 8 月 28-30 日	 筑波大学（つくば・茨城県）	

	
★松尾恵梨子，神川龍馬，矢崎裕規，田原	美智留，佐倉孝哉，永宗喜三郎，稲垣祐司．Karenia属渦鞭毛藻にお

ける進化的起源の異なる葉緑体型 GAPDH の進化と細胞内局在．第 15 回日本進化学会	 2013 年 8 月 28-30 日	 筑

波大学（つくば・茨城県）	

	

菊池義智、共生ダイナミクスによる昆虫の農薬抵抗性進化、日本進化学会第１５回大会シンポジウム「進化的原

動力としての共生」、2013.8.30、筑波	

	

見市文香,	宮本智文,	原博満,	野崎智義,	吉田裕樹	赤痢アメーバ“マイトソーム”の硫酸活性化経路の生化

学的解析	第 86 回日本生化学会大会、日本、横浜、Sep	11-13,	2013	

	

津久井久美子、丸茂このみ、佐藤映美、野崎智義	 赤痢アメーバで	見つかった新規システインプロテアーゼ輸

送受容体の解析	 第 86 回日本生化学会大会	 神奈川県横浜市	 2013 年 9 月 11 日～13 日		 口頭発表（ワーク

ショップ）	

	

中井正人．葉緑体タンパク質輸送と光合成超分子複合体の形成．第 77 回日本植物学会年会	 2013 年 9 月 14 日	

札幌	 北海道大学高等教育推進機構（札幌市・北海道）	

	

菊池義智、害虫の殺虫剤抵抗性を決める腸内共生微生物、日本植物脂質科学研究会主催の第２６回植物脂質シン

ポジウム、2013.9.15、札幌	

	

菊池義智、Evolutionary	innovation	through	endosymbiosis、International	Symposium	on	Molecular	and	

Phenotype	Evolution、2013.9.24、札幌	

	

丸山史人、“CRISPR/Casシステム:その生物における意味とゲノム編集”	The	115th	RIKEN	BRC	SEMINAR、2013.9.25.	

理化学研究所、千葉	

	

丸山史人、“原核生物における獲得免疫であるCRISPRの基礎と真核ゲノム編集技術への応用の現状”	ヤクルト

中央研究所、2013.9.26、東京	

	

見市文香、宮本智文、原博満、野崎智義、吉田裕樹	赤痢アメーバ”マイトソーム”の硫酸活性化経路の生化学

的解析	第 11 回分子寄生虫・マラリア研究フォーラム,	Oct	2-3,	2013,	Nagasaki	

陳内理生、原田哲也、河合高生、黒田誠、竹内史比古、久米田裕子。ミトコンドリア DNA を標的としたナナホ

シクドア検出法の開発。第 34 回日本食品微生物学会総会。（江戸川区	 2013 年 10 月）	
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中鉢淳、昆虫の細胞内に棲むオルガネラ様共生細菌たち.	第44回中部化学関係学協会支部連合秋季大会、

2013.11.2、	静岡	

	
★神川龍馬．"王道"から外れた葉緑体進化：渦鞭毛藻類や珪藻類を例に．藻類懇話会	 2013 年 11 月 9 日	 奈良

女子大学（奈良市・奈良県）	

	

丸山史人、“投稿論文A	to	Z”	 微生物生態学会若手交流会、2013.11.22、鹿児島	

大林翼・北川航・孟憲英・二河成男・田中みち子・鎌形洋一・深津武馬・菊池義智、ホソヘリカメムシにおける

Burkholderia共生細菌の特異的感染機構の解明、第29回日本微生物生態学会大会、2013.11.23-25、鹿児島	

	

竹下和貴・二河成男・柴田朋子・前田太郎・西山智明・重信秀治・長谷部光泰・深津武馬・菊池義智、ホソヘリ

カメムシ共生細菌Burkholderia	sp.	RPE64株の比較ゲノム解析、第29回日本微生物生態学会大会、2013.11.23-25、

鹿児島	

	

菊池義智、昆虫−微生物共生系における分子基盤の解明に向けて、第29回日本微生物生態学会大会シンポジウム

「共生の生物学〜微生物との素敵な出会い」、2013.11.24、鹿児島	

	

ワークショップ：永宗喜三郎	 “寄生・共生におけるゾンビ化機構の分子生物学的解析”	 第 36 回日本分子

生物学会	2013 年 12 月、神戸	

	

ワークショップ：田原美智留、Syed	Bilal	Ahmad	Andrabi、青沼宏佳、木下タロウ、永宗喜三郎	 “トキソプ

ラズマによる宿主細胞ゾンビ化タンパク質群（ロプトリー蛋白質群）注入における宿主細胞膜マイクロドメイ

ンの役割”	 第 36 回日本分子生物学会	2013 年 12 月、神戸	

	

菊池義智、害虫に農薬抵抗性を賦与する共生細菌の発見、第36回日本分子生物学会大会ワークショップ「寄生・

共生におけるゾンビ化機構の分子生物学的解析」、2013.12.5、神戸	

	
★神川龍馬．嫌気環境下におけるミトコンドリアの縮退進化：フォルニカータ生物群を例に．2013 年度日本分子

生物学会	 2013 年 12 月 5 日	 ポートピアホテル（神戸市・兵庫県）	

	

牧内	貴志、見市	文香、津久井	久美子、橘	裕司、野崎	智義	 Entamoeba マイトソームのタンパク質輸送機構	

第 36 回日本分子生物学会年会	 神戸,	Dec	5,	2013	

	

中井正人．葉緑体タンパク質輸送装置の確立・進化．第 36 回日本分子生物学会年会	 2013 年 12 月 5 日	 神戸

国際会議場（神戸市・兵庫県）	

	

丸山史人	“原核生物における獲得免疫の種特異的ゲノム進化・生態学的意義”	第 90 回	東北大学生態適応セミ

ナー.	2013.12.18.	宮城.	

	

西川義文	:	Brain	manipulation	by	intracellular	parasite,	Toxoplasma	gondii.第２回マトリョーシカ型生

物学研究会・公開国際シンポジウム,	2013 年,	京都.	

	

原清敬「出芽酵母を用いたグルタチオンの生産」平成 25 年度開発型企業連携研究会(2013)	

	

丸山史人、“我々の生活における環境微生物学入門”	千葉大、2年生講義、千葉大学園芸学部,	2014.1.10、千

葉	

	

春田伸、微生物エコシステムの形成と多様性維持の機構、京都セミナー「非線形現象の数理を考える」、2014.1、

京都	

	

永井宏樹、久堀智子、Xuan	Bui	Thanh、小池雅文、桧垣沙緒里、相沢慎一	“ヒト病原菌レジオネラの病原因子輸

送装置”分子遺伝学シンポジウム 2014	新しい生命像を導いた大腸菌遺伝学の系譜、2014 年 3 月 1 日、京都大学

北部総合教育研究棟・益川ホール(京都)	

	

華岡光正．色素体分化と概日時計機構を支える核と葉緑体間のシグナル伝達．第 16 回植物オルガネラワークシ

ョップ．2014 年 3 月 17 日	 富山大学五福キャンパス（富山市・富山県）	
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中村	崇裕，八木祐介．	PPR	motif:	オルガネラ研究から RNA/DNA 操作ツールの開発へ．第 55 回日本植物生理

学会年会	 2014 年 3 月 19 日	 富山大学五福キャンパス（富山市・富山県）	

	

鳥山欽哉・風間智彦、イネ細胞質雄性不稔性／稔性回復に見られるミトコンドリア RNA のプロセッシング	 第

55 回日本植物生理学会シンポジウム、富山、2014 年 3 月 19 日	 （招待講演）	

	

久堀	智子，永井	宏樹,	“Structural	analysis	of	a	type	IV	secretion	system	core	complex	essential	for	

bacterial	virulence”	第 87 回日本細菌学会総会,	2014 年 3 月 26 日(26-28)、タワーホール船堀（東京）	

	

丸山史人	“口腔病原細菌ゲノム情報から紐解く恒常性破綻機構解析”	第 87 回	日本細菌学会総会.	2014.3.26-28.	

東京.	

	

中鉢淳、昆虫ゲノム上の細菌由来水平転移遺伝子群.	第87回日本細菌学会総会、2014.3.26、	東京	

大林翼・二橋亮・鎌形洋一・深津武馬・菊池義智、ホソヘリカメムシ共生器官特異的に発現するシステインリッ

チタンパク質の発見、第５８回日本応用動物昆虫学会大会、2014.3.26-28、高知	

	

竹下和貴・二河成男・柴田朋子・前田太郎・西山智明・長谷部光泰・	深津武馬・重信秀治・菊池義智、ホソヘ

リカメムシ‐Burkholderia共生系における共生因子の探索、第５８回日本応用動物昆虫学会大会、2014.3.26-28、

高知	

	

西郁美・仲山賢一・鎌形洋一・菊池義智、ホソヘリカメムシ‐Burkholderia共生系の成立における糖鎖の役割、

第５８回日本応用動物昆虫学会大会、2014.3.26-28、高知	

	

見市文香,	宮本智文,	Ghulam	Jeelani,	原博満,	野崎智義,	吉田裕樹	赤痢アメーバ“マイトソーム”が産生す

るコレステロール硫酸の機能解析	第 83 回日本寄生虫学会大会、日本、松山、Mar	28-29,	2014	

	

平成 26 年度	

	

丸山史人	"多次元的解析により見えつつある A 群レンサ球菌の新常識"	平成 26 年度第 1 回環保研セミナー、神

戸市環境保険研究所.	2014.4.16.	兵庫.	

	

丸山史人、“微生物相互作用解析を通じたヒトの疾患および健康とのつながりに関する研究とその展望”	ライ

オン大学院講演会、2014.5.7.	株式会社ライオン平井研究所、東京	

	

菊池義智、ホソヘリカメムシにみる進化的イノベーションとしての内部共生、第22回九州昆虫セミナー、

2014.5.12、佐賀	

	

丸山史人、“細菌ゲノム・細菌叢解析より紐解く慢性感染症の実態と新展開”	2014.5.23.	カルピス株式会社、

神奈川	

	

中村	崇裕．ゲノム編集の新しい DNA/RNA 結合モジュール、PPR モチーフ．ゲノム編集ワークショップ「ゲノム

編集の現状と可能性」	2014 年 5 月 23 日	 九州大学（福岡市・福岡県）	

	

荒瀬	 尚,	 	病原体とペア型レセプター,	 	第 31 回日本産婦人科感染症研究会	 学術集会,	 2014/06/08,	 	

神戸国際会議場（兵庫）	

	

津久井久美子、丸茂このみ、中野由美子、野崎智義	(2014)	寄生性原虫赤痢アメーバにユニークなリソソーム

酵素輸送受容体群.	Unique	lysosomal	targeting	receptors	in	enteric	protozoan	parasite	Entamoeba	

histolytica.	第 66 回日本細胞生物学会大会.	シンポジウム「比べてみよう：細胞ダイナミクスの共通性と独

自性」	2014 年 6 月 11 日-13 日.	奈良.	

	

中村	崇裕．ゲノム編集と新しい DNA/RNA 結合モジュール、PPR モチーフ．第 32 回	日本動物細胞工学会	シンポ

ジウム	「日本のバイオ医薬品開発を支える先端技術」	 2014 年 6 月 20 日	 キャンパス・イノベーションセン

ター（港区・東京都）	

	

中村	崇裕．ゲノム編集と新しい DNA/RNA 結合モジュール、PPR モチーフ．第 51 回	化学関連支部合同九州大会	

2014 年 6 月 28 日	 北九州国際会議場（北九州市・福岡県）	
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シンポジウム：永宗喜三郎	 “新たな抗トキソプラズマ薬開発へ向けて：始めの一歩”	 第 54 回日本先天異

常学会学術集会	2014 年 7 月、神奈川県相模原市	

	

山本雅裕	 「トキソプラズマ原虫と宿主の免疫学的攻防」平成 26 年度	 遺伝子病制御研究所研究集会	 （北海

道大学遺伝子病制御研究所、北海道、平成 26 年 7 月 3 日-4 日）	

	

丸山史人	“Genome	information	clarifies	the	backstage	of	polymicrobial	infection”	感染症特別講演会	

共催:北海道大学人獣共通感染症リサーチセンター、日本細菌学会北海道支部.	2014.7.25.	北海道.	

	

山本雅裕	 「トキソプラズマ原虫の免疫寄生虫学」	 第 16 回免疫サマースクール 2014	 in	小豆島	 （リゾー

トホテルオリビアン小豆島、香川、平成 26 年 7 月 28 日-31 日）	

	

守屋繁春、バイオマスとシロアリ共生原生生物	日本動物学会大会、2014.8、仙台	

	

案浦	健,	荒木	球沙,	Franke-Fayard	BM,	Janse	CJ,	浅井史敏,	Khan	SM,	Heussler	VT,	嘉糠	洋陸肝内型マラ

リア原虫と宿主の“鬩ぎ合い”分子メカニズム	 （招待）、第８回細菌学若手コロッセウム 2014 年 8 月 6 日-8

月 8 日	 ホテルニセコ	 いこいの村	

	

中村	崇裕．ゲノム編集と植物育種における現状．九州農業研究発表会	 2014 年 9 月 4 日	 九州大学（福岡市・

福岡県）	

	

徳田岳・菊地淳、昆虫消化系におけるセルロース代謝メカニズム。第66回日本生物工学会大会（シンポジウム）、

2014.9.9-11、札幌	

	

今井譲．Mitochondrial	quality	control	by	the	gene	products	of	early-onset	Parkinson's	disease．第 37

回日本神経科学大会		 2014 年 9 月 11-13 日	 パシフィコ横浜（横浜市・神奈川県）	

	
★稲垣祐司，西村祐貴，神川龍馬，谷藤吾朗，中山卓郎，橋本哲男．大規模配列データで解明される新奇真核微

生物系統とそのオルガネラゲノム．日本植物学会第 78 回大会	 2014 年 9 月 12-14 日	 明治大学生田キャンパス

（川崎・神奈川県）	

	
★稲垣祐司．新たな細胞内共生体獲得に伴うゲノムの進化．日本遺伝学会第 86 回大会	 2014 年 9 月 17-19 日	 長

浜バイオ大学（長浜市・滋賀県）	

	

菊池義智、ホソヘリカメムシにみる昆虫腸内共生の遺伝的基盤、第11回昆虫病理研究会シンポジウム、2014.9.18、

富士	

	

中村	崇裕．ゲノム編集の概念と技術の現状．平成 26 年度日本水産学会秋季大会	ミニシンポジウム	水産物に

おけるゲノム編集の現状と展望	 2014 年 9 月 19 日	 九州大学（福岡市・福岡県）	

	

今井	賢一郎，深沢嘉紀，富井	健太郎，Paul	Horton．Improved	prediction	of	mitochondrial	presequence	for	

detecting	undiscovered	mitochondrial	proteins．第 52 回日本生物物理学会年会	 2014 年 9 月 25 日	 札幌コ

ンベンションセンター（札幌市・北海道）	

	

山本雅裕、大嶋淳、Lee	Youngae、笹井美和	「インターフェロン-γ 誘導性 GTPase によるトキソプラズマ原虫

殺傷機構について」第 87 回日本生化学会大会	 シンポジウム	 （京都国際会議場、京都、平成 26 年 10 月 15

日	

	

西郁美・仲山賢一・鎌形洋一・菊池義智、ホソヘリカメムシ腸内に発達する糖タンパク質とBurkholderia定着の

関係、環境微生物系学会合同大会2014、2014.10.21-24、浜松	

	
★稲垣祐司．珪藻細胞内の非光合成性シアノバクテリア共生体の起源と進化．環境微生物系学会合同大会 2014

サテライト研究集会『植物を住処とする微生物の生態』	 2014 年 10 月 25 日	 クランパレス浜松（浜松市・静

岡県）	

	

新垣陽子、豊岡博子、野崎久義	“緑藻ボルボックス目	"シアワセモ"	で探る多細胞化の初期過程”	「若手の会

シンポジウム〜真核生物のスーパーグループを渡り歩く〜」第47回日本原生生物学会大会、2014.10.31〜11.2、

仙台	
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学校教員向けシンポジウム：永宗喜三郎	 “寄生、共生、マトリョーシカ	〜細胞共生と進化〜”	 第 47 回

日本原生生物学会大会	2014 年 11 月、仙台	

	

ワークショップ：松原立真、小嶋美紀子、榊原均、永宗喜三郎	 “マラリア原虫が産生する植物ホルモンと脳

マラリア重症化：マウスマラリア原虫をモデルとした研究例”	 第 37 回日本分子生物学会	2014 年 11 月、横浜	

	

中村	崇裕．PPR タンパク質を用いたゲノム編集技術開発.	 植物ゲノム編集ワークショップ	 2014 年 11 月 4 日	

倉敷市芸文館アイシアター（倉敷市・岡山県）	

	

荒瀬	 尚,	 	ペア型レセプターを介した宿主病原体相互作用,	 	千葉大学感染症グローバルネットワークフォ

ーラム 2014,	 2014/11/05,	 	千葉大学医学部記念講堂（千葉）	

	

風間智彦・鳥山欽哉、ミトコンドリアゲノムタイプと核遺伝子の組み合わせによって決まるイネの花粉発達	 国

立遺伝学研究所オルガネラゲノム研究集会、三島、2014 年 11 月 7 日（招待講演）	

	

野崎久義、“ボルボックスの仲間を用いて探るメスとオスの進化”自然史学会連合講演会「第一線の研究者が語

る進化の謎」、2014.11.23、茨城	

	

津久井久美子、丸茂このみ、富井健太郎、野崎智義、Ligand	heterogeneity	of	the	cysteine	protease	binding	

protein	family	in	the	parasitic	protist	Entamoeba	histolytica 腸管寄生性原虫赤痢アメーバにおけるリソ

ソーム酵素輸送受容体分子ファミリー(CPBF)のリガンド多様性とドメイン構造の解析	 第37回日本分子生物学

会年会	 2014 年 11 月 25～27 日,	神奈川県横浜市	 ポスター発表	

	

今井	賢一郎，深沢嘉紀，富井	健太郎，Paul	Horton．Human	mitochondrial	proteome	analysis	by	novel	

mitochondrial	targeting	signal	prediction．第 37 回日本分子生物学会年会	 2014 年 11 月 26 日	 パシフィ

コ横浜（横浜市・神奈川県）	

	

今井	賢一郎，深沢嘉紀，富井	健太郎，Paul	Horton．新規ミトコンドリア局在化シグナル予測手法を用いたヒ

トのミトコンドリアプロテオーム解析．第 14 回日本ミトコンドリア学会年会	2014 年 12 月 4 日九大医学部百年

講堂（福岡市	 福岡県）	

	

荒瀬	 尚,	 ペア型レセプターPILR による糖鎖認識を介した免疫制御機構,	第 12 回糖鎖学コンソーシアムシン

ポジウム,	 2014/12/04,	 東京医科歯科大学鈴木章夫記念講堂（東京）	

	

中鉢淳、昆虫と融合するオルガネラ様共生細菌たち.	第162回日本昆虫学会・第99回日本応用動物昆虫学会合同

東海支部会、2014.12.6、静岡	

	

今村壮輔.	藻類バイオ燃料生産に向けた分子生物学的アプローチ,	化学工学会	 2014年度開発型企業の会,	2014

年 12 月 12 日,	東京工業大学	

	

今村壮輔.	単細胞紅藻	Cyanidioschyzon	merolae	における窒素同化系とその制御,	微細藻類研究会 2014,	2014

年 12 月 22 日,	岡崎	

	

原清敬「合成生物工学による光駆動ミトコンドリアの創製」第 66 回日本細胞生物学会大会	(2014)	

	
★石井健一郎，神川龍馬，宮下英明．海産珪藻類が形成する休眠期細胞の分類．第 14 回日本分類学会連合	総会・

公開シンポジウム	 2015 年 1 月 10-11 日	 国立科学博物館上野本館（台東区・東京都）	

	

永井宏樹、レジオネラ病原性の分子基盤、平成 26 年度第 24 回学会賞受賞者特別講演会、2015 年 1 月 29 日、北

里大学	 (東京)	

	

石川香．ミトコンドリア・ワールド～Parasite	EVE の真実～．関東プロティスト倶楽部－微生物進化 2015－、

2015/2/27．つくば（招待講演）	

	

丸山	史人	“完全ゲノム配列決定経験者が PacBio	RS	Ⅱを使って思うところ”	第 9 回日本ゲノム微生物学会	

2015.3.7.	兵庫.	
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野崎久義、“緑藻ボルボックスの仲間から探る雌雄性の進化”第84回日本寄生虫学会大会サテライトシンポジウ

ム「第28回分子生物学・生理生化学研究会」、	2015.3.20、東京	

	

丸山史人	“自然生態から病原細菌を捉えてわかる展望”	京都大学野生動物研究センター異分野ゼミ.	2015.3.24.	

京都.		

	

丸山史人	“A	群レンサ球菌の宿主細胞内適応機構”	第 88 回	日本細菌学会総会	2015.3.26.	岐阜.	

	

永井	宏樹、久堀	 智子、Xuan	Thanh	Bui,	相沢慎一、今田	 勝巳,	レジオネラ病原性に必須な IV 型分泌装置の

構造生物学,	第 88 回日本細菌学会総会ワークショップ,	2015 年 3 月 26	(26-28)	日、長良川国際会議場	 (岐阜)	

	

山口博之.	原始的なクラミジアとアカントアメーバとの共生様式から学ぶ.	第 88 回日本細菌学会総会,	2015 年

3 月 26	(26-28)	日、長良川国際会議場	 (岐阜)	

	

本郷裕一、ゲノムから解き明かすシロアリ腸内複合共生系」日本農芸化学会2015.度大会、2015.3.29、岡山	

	

平成 27 年度	

	

今井譲．Neurodegenerative	mechanism	of	Parkinson’s	disease-associated	kinase	LRRK2．第 56 回日本神

経学会学術大会	 2015 年 5 月 22 日	 朱鷺メッセ（新潟市・新潟県）	

	

山本雄広「アルギニンメチル化を介したがん細胞のエネルギー代謝制御機構」東北大学医学部酸素医学コアセ

ンター特別セミナー、2015 年 5 月 28 日、東北大学医学部、仙台市（招待講演）	

	

丸山史人	“CRISPR から病原細菌の進化を捉える”	国立感染症研究所学友会セミナー.	2015.6.5.	東京.	

	

山本雄広、高野直治、石渡恭子、伊藤真衣、末松	誠「メチオニン代謝に起因するがん細胞の解糖系の制御機構」

第 3 回がんと代謝研究会、2015 年 7 月 16-17 日、金沢市（招待講演）	

	

大熊盛也、シロアリ共生微生物群集の代謝機能と共生機構	日本農芸化学会薮田セミナー、静岡大学大学院工学

研究科化学バイオ工学専攻キックオフシンポジウム「生物間コミュニケーション研究の最前線」、2015.8、浜松	

	

中村	崇裕．PPR タンパク質を利用した DNA/RNA 操作技術の開発．第 5 回合成生物学シンポジウム	 2015 年 8 月

5 日	 神戸大学統合研究拠点コンベンションホール（神戸市・兵庫県）	

	
★皿井千裕，谷藤吾朗，中山卓郎，神川龍馬，高橋和也，石田健一郎，岩滝光儀，稲垣祐司．ヌクレオモルフを

もつ 2 種の未記載渦鞭毛藻：「真核－真核型」細胞内共生を介した葉緑体成立過程を解き明かす新たなモデルと

して．日本進化学会第 17 回大会	 2015 年 8 月 20-23 日	 中央大学後楽園キャンパス（文京区・東京都）	

	

中鉢淳、動物界のオルガネラ進化.	日本進化学会第17回大会ワークショップ「Endosymbiosis	and	

organellogenesis」、2015.8.21、東京	

	

山本雅裕	 「S3	宿主免疫系によるトキソプラズマ原虫の排除機構とその破綻の分子機構」第 27 回	 日本比較

免疫学会学術集会	 シンポジウム	（小浜市働く婦人の家、福井、2015 年 8 月 23 日）	

	

中村	崇裕．PPR モチーフを利用したカスタム DNA/RNA 結合タンパク質の設計とゲノム編集での利用．第 6 回

Molecular	Cardiovascular	Conference	II	 2015 年 9 月 4 日	 ヒルトン福岡シーホーク（福岡市・福岡県）	

	

山本雅裕	 「CS2-3	トキソプラズマ病原性因子による免疫ハイジャック機構」第 158 回日本獣医学会学術集会	

シンポジウム	 （北里大学獣医学部、青森、2015 年 9 月 7 日）	

	

丸山史人,	中川一路	“非遺伝子領域 CRISPR を用いた高解像度タイピング法の現状と展望”	第 158 回日本獣医

学会.	2015.9.8.	青森.	

	

阪口雅郎．小胞体トランスロコンによる新生鎖のハンドリング．第 53 回日本生物物理学会年会	 2015 年 9 月

13-15 日	金沢大学（金沢市・石川県）	

	

平井誠・池田恵美・橘真一郎・美田敏宏『高頻度突然変異マラリア原虫を活用した薬剤耐性機構解明への挑戦』
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第 75 回日本寄生虫学会東日本支部大会	(2015 年 9 月 26 日。於：東京・LEN	貸会議室	御茶ノ水ニコライ堂前),		

	
★小保方潤一．生物間の多様性と柔らかなゲノム．第 13 回積水化学自然に学ぶものづくりフォーラム	 2015 年

10 月 14 日	 イイノホール・カンファレンスセンター（千代田区・東京都）	

	

高野博嘉．コケ植物の葉緑体を取り囲む藍藻由来の細胞壁構成要素ペプチドグリカン．第 30 回日本微生物生態

学会	 2015 年 10 月 17-20 日	 土浦市亀城プラザ（土浦市・茨城県）	

	

丸山史人	“ファージと獲得免疫システム CRISPR の割り切れない関係とその生態学的意義”	第 30 回微生物生態

学会.	2015.10.20.	茨城.	

	

丸山史人	“微生物生態学的アプローチから紐解く「病原」細菌ゲノムの適応戦略”.	第 6 回愛媛微生物学ネッ

トワークフォーラム.	2015.10.24.	愛媛.	

	

春田伸、環境で生きる細菌たち－Two	heads	are	better	than	one?－、光合成若手＆植物脂質若手ジョイントセ

ミナー2015「階層領域越境突破～転写制御から生態系まで～」、2015.10、東京	

	

案浦	健,	荒木	球沙,	Franke-Fayard	BM,	Janse	CJ,	浅井	史敏,	川合	覚,	Khan	SM,	Heussler	VT,	野崎	智義、

細胞内・寄生原虫による“宿主ハイジャック生物学	”の解明	 （招待）、第 9 回細菌学若手コロッセウム、20

１5 年 11 月 23 日-11 月 25 日	 KKR	ホテル敬天閣	

	

案浦	健,	荒木	球沙,	Franke-Fayard	BM,	Janse	CJ,	浅井	史敏,	Khan	SM,	Heussler	VT,	野崎	智義、肝内型

マラリア原虫-宿主間“鬩ぎ合い”分子メカニズムの解明	 （提案採択型ワークショップ）、BMB2015（第 38 回

日本分子生物学会年会、第 88 回日本生化学会大会	合同大会）2015	年 11 月 30 日-12 月 4 日	 神戸ポートピア

ホテル、他	

	

ワークショップ：永宗喜三郎、山野安規徳、福本隼平、喜屋武向子、正谷達謄、松尾智英、松井利博、村上麻

美、高島康弘、佐倉孝哉、松原立真	 “日本におけるトキソプラズマの分子系統と病原性”	 第 38 回日本分子

生物学会年会・第 88 回日本生化学会大会合同大会	 2015 年 12 月、神戸	

	

徳田岳、食材性昆虫と微生物との栄養共生。BMB2015（第38回日本分子生物学会.会・第88回日本生化学会大会合

同大会）、2015.12.1-4	 神戸	

	

深沢嘉紀，小田	俊之，富井	健太郎，今井	賢一郎．真核生物におけるミトコンドリアタンパク質輸送機構の動

的な進化．BMB2015	 2015 年 12 月 1-4 日	 神戸ポートピアアイランド（神戸市・兵庫県）	

	

中井正人．	 Chloroplast	Protein	Import	System．BMB2015	日本生化学会・日本分子生物学会	合同大会	 2015

年 12 月 2 日	 ポートピアホテル（神戸市・兵庫県）	

	

石川香、橋爪脩、清水章文、三藤崇行、中田和人、林純一．マウスミトコンドリア DNA の突然変異がコントロ

ールする表現型～核外ゲノムの変異によるインパクト～．第 28 回日本分子生物学会年会・第 88 回日本生化学

会大会合同大会（BMB2015）、2015/12/3．神戸（招待講演）	

	

山本雅裕「インターフェロン γ 誘導性 GTPase によるトキソプラズマ寄生胞の破壊制御機構」第 38 回日本分子

生物学会年会、第 88 回日本生化学会大会	合同大会	 ワークショップ	 3W26	(神戸商工会議所、兵庫、2015 年

12 月 3 日)	

	

西川	義文：脳を操る細胞内寄生体：トキソプラズマ．分子生物学・生化学合同大会 BMB2015	 	BMB2015 ワーク

ショップ：4W10	「感染を制御せよ！微生物と宿主の“覇権争い”生物学」，2015 年 12 月 4 日，神戸ポートピア

ホテル:南館地下 1 階	トパーズ（第 10 会場）	

	

鳥山欽哉、イネの花粉発育不全に見られるミトコンドリアと宿主のせめぎあい、第 38 回日本分子生物学会年会

ワークショップ（神戸、2015 年 12 月 4 日）（招待講演）	

	

石田健一郎、鈴木重勝、平川泰久	 二次共生による葉緑体獲得に伴う細胞進化．ワークショップ「寄生、共生

が駆動する多様な生物進化」BMB2015	 2015 年 12 月 4 日（神戸ポートアイランド・兵庫）	
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大熊盛也、シロアリ腸内の原生生物の細胞内で効率的に働く共生細菌（Endosymbioses	and	efficient	metabolic	

interactions	with	termite-gut	cellulolytic	protists）第38回日本分子生物学会	第88回日本生化学会大会	 合

同大会	 ワークショップ「はたらく細胞内共生体」、	2015.12、神戸	

	

中村	崇裕．PPR タンパク質を利用した次世代型ゲノム編集技術．第 8 回 DNA 鑑定学会大会	 2015 年 12 月 9 日	

発明会館（港区・東京都）	

	

大熊盛也、日本進化学会第17回大会ワークショップ”Endosymbiosis	and	Organellogenesis”シロアリ腸内の原

生生物細胞内の細菌の共生と進化大熊盛也	 2015.12.	東京	

	

原清敬「共生細胞工学による有用物質生産」BMB2015（日本生化学会）（2015）	

	

山本雄広「メチオニン代謝に起因するがん細胞の糖代謝制御機構」第３２回臨床フリーラジカル会議、2016 年

1 月 29 日、京都・烟河、京都府亀岡市（招待講演）	

	

丸山史人	“環境コレラ菌	(Vibrio	cholerae)	ゲノム多様性とゲノム疫学”	京都府立大学生命環境科学研究科	マ

ケレレ大学獣医畜産防疫学部交流協定締結記念,	ウガンダセミナー.	2016.1.31.	京都.	

	

丸山史人、“微生物群集に「たおやかさ」をもたらすダークマター”	長崎大	第８８回	先端新興感染症病態制

御学特論、2016.2.12、長崎.		

	

丸山史人	“最も複雑な土壌の微生物集団と恒常性の維持”	岡山大学資源植物科学研究所拠点共同研究ワークシ

ョップ「微小生態系の構成原理~Wet/Dry 双方からのアプローチによる理解と制御の試み」	2016.2.15.	岡山.	

	

野崎久義、“愛するだけであればメスとオスはいらない”東京都立大学/首都大学東京・八畳会平成28.新.会特

別講演会、2016.2.27、東京	

	

ワークショップ：高島康弘、川原史也、永宗喜三郎、戸田なつき、鬼頭克也	 “実験感染ニワトリにおける抗

トキソプラズマ抗体の産生状況”	 第 85 回日本寄生虫学会大会	 2016 年 3 月、宮崎	

	

ワークショップ：喜屋武向子、高良武俊、岡野祥、永宗喜三郎	 “沖縄県におけるトキソプラズマ感染実態調

査と感染要因の推定”	 第 85 回日本寄生虫学会大会	 2016 年 3 月、宮崎	

	

国際シンポジウム：永宗喜三郎	 “Plant	hormones	and	apicomplexan	parasites”	 第 89 回日本細菌学会総

会	 2016 年 3 月、大阪	

	

永井	 宏樹、偶然による病原菌	 レジオネラ、共生・寄生生物学シンポジウム、2016 年 3 月 5 日、筑波大学	

	

中鉢淳、農業害虫から見つかったオルガネラ様防衛共生体.	第10回日本ゲノム微生物学会.会シンポジウム「微

生物の新規機能を探る」、2016.3.5、東京	

	

荒瀬	 尚,	ペア型レセプターを介した宿主病原体相互作用,	東京大学医科学研究所ー千葉大学真菌医学研究セ

ンター	 共同利用・共同研究拠点事業	 平成 27 年度	 成果報告会	 特別講演,	 2016/03/15,	 	東京大学医科

学研究所（東京）	

	

見市	文香、野澤	彰、吉田	裕樹、戸澤	譲、野崎	智義、赤痢アメーバ“マイトソーム”の PAPS 輸送体の同定、

第 85 回日本寄生虫学会大会、宮崎、March	19-20,	2016.	

	

本郷裕一、ゲノムから読み解くシロアリ腸内難培養微生物群集の多重共生機構」第89回日本細菌学会総会、

2016.3.24、岡山	

	

菊池義智、Evolutionary	innovation	through	symbiotic	association	with	microorganisms、日本昆虫学会第

76回大会・第60回日本応用動物昆虫学会大会合同大会、2016.3.27、大阪	

	

平成 28 年度	

	

山本雅裕「インターフェロン γ による細胞内寄生性病原体の排除機構」第 81 回日本インターフェロン・サイ

トカイン学会学術集会	（長崎大学、長崎、2016 年 5 月 13 日-14 日）	
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丸山史人、“複合感染症に見られるゲノム・メタゲノムレベルでの共創機構”	兵庫医科大学	 平成28年度特別

講義	 第1回、2016.5.17、兵庫.		

	

福田真嗣、腸内環境の制御による新たな健康維持基盤技術の創出	 第16回日本抗加齢医学会総会ランチョンセミ

ナー、2016.6.10-12、神奈川	

	

平井	 誠、マラリア原虫の受精と薬剤耐性：マラリア制圧のための作用点、第 1073 回生物科学セミナー	2016

年 06 月 15 日(Wed)		16:50-18:35		理学部 2 号館	 講堂		

	

福田真嗣、	 腸内環境の制御による疾患予防・治療基盤技術の創出	 第59回日本腎臓学会学術総会、2016.6.17-19、

神奈川	

	

福田真嗣、	 腸内環境を標的とした新たな疾患予防・治療戦略	 第68回日本ビタミン学会、2016.6.17-18、富山	

	

福田真嗣、	 もう一つの臓器、腸内細菌叢の機能に迫る	 第34回日本肥満症治療学会学術集会、2016.7.1-2、東

京	

	

福田真嗣、	 腸内環境を標的とした新たな疾患予防・治療戦略	 フォーサム2016、2016.7.1-3、東京	

	

福田真嗣、	 メタボロゲノミクスによる腸内細菌叢の機能理解とその制御	 第43回BMSコンファレンス、

2016.7.4-6、静岡	

	

福田真嗣、	 腸内細菌叢由来代謝物質がもたらす生体恒常性維持機構	 第27回日本生体防御学会学術総会、

2016.7.7-9、福岡	

	

本郷裕一、「シロアリと絶対共生する腸内微生物群集の進化と機能」第27回日本生体防御学会総会、2016.7.8、

福岡	

	

中鉢淳、キジラミから見つかったオルガネラ様共生細菌の産生する新規毒性ポリケチド.	第63回トキシンシンポ

ジウム、2016.7.16、山形	

	

丸山史人	“ビブリオプロジェクトー地球規模での水の衛生微生物学的安全性を保証する”	第二回	LaMer 共同利

用研究集会「遺伝子汚染の新しい視点:	環境中の抗菌剤耐性菌・耐性遺伝子の動態解明とそのリスク評価へむけ

て」	2016.7.27.	愛媛.	

	
★矢崎裕規，白鳥峻志，久米慶太郎，橋本哲男，石田健一郎，稲垣祐司．真核生物進化の空白を埋める！分子系

統解析が解き明かすプロティストの系統関係．日本進化学会第 18 回大会	 2016 年 8 月 25-28 日	 東京工業大学

大岡山キャンパス（目黒区・東京都）	

	
★中山卓郎，神川龍馬，谷藤吾朗，稲垣祐司．窒素固定はじめました	－	Rhopalodia 科珪藻に見る細胞内共生進

化．日本進化学会第 18 回大会	 2016 年 8 月 25-28 日	 東京工業大学大岡山キャンパス（目黒区・東京都）	

	
★神川龍馬．インビジブル：色を捨てた"藻類"たち．日本進化学会第 18 回大会	 2016 年 8 月 25-28 日	 東京工

業大学大岡山キャンパス（目黒区・東京都）	

	

石田健一郎、塚越智夏、中村篤史、野村真未、萩野恭子、中山卓郎	 一次共生、二次共生に伴う藻類の細胞進

化．シンポジウム「植物の進化」日本進化学会第１８回東京大会	 2016 年 8 月 26 日（東京工業大学大岡山キャ

ンパス・東京）	

	

福田真嗣、	 茶色い宝石が切り拓く病気ゼロの社会	 第109回発酵学懇話会、2016.8.26、大阪	

大林翼、菊池義智、カメムシとBurkholderia細菌を結ぶ共生戦略とは？、日本進化学会第18回東京大会、2016.8.26、

東京	

	

福田真嗣、	 腸内環境の制御による疾患予防・治療基盤技術の創出	 第33回糖尿病Up・Date賢島セミナー、

2016.8.27-28、三重	

	

寄生虫分科会シンポジウム：永宗喜三郎	 “アピコンプレクサと植物ホルモン”	 第 159 回日本獣医学会学
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術集会、2016 年 9 月、神奈川県藤沢市	

	

猪原史成、西村麻紀、室井善景、Mahmoud	Motamed、横山直明、永宗喜三郎、西川義文：トキソプラズマ感染に

よるマウスの恐怖記憶固定の障害は大脳皮質および扁桃核における機能異常が引き起こす．第１５９回日本獣

医学会学術集会，寄生虫分科会若手ゼミナール，2016 年 9 月 6 日，日本大学・湘南キャンパス	

	

永井	 宏樹、レジオネラ、アメーバ、そしてヒト、第 159 回日本獣医学会学術集会、2016 年 9 月 6 日、日本大学

藤沢キャンパス	

	

野崎久義、“ボルボックスの仲間を用いた多細胞化と雌雄性の進化”第４回細胞凝集研究会、2016.9.9、札幌	

	

新垣陽子・宮城島進也・豊岡博子・野崎久義、“ゲノム情報を用いた緑藻ボルボックス系列における多細胞化初

期段階の比較解析”シンポジウム「Sex	in	water	and	on	land〜ゲノム解析から見えてきた性の多様性と共通性

〜」、日本植物学会第80回大会、2016.9.16〜18、沖縄	

	

山本荷葉子・森稔幸・浜地貴志・豊岡博子・野崎久義、“ボルボックス雌雄異体・同体種の進化の分子遺伝学的

基盤の解明をめざして”シンポジウム「Sex	in	water	and	on	land〜ゲノム解析から見えてきた性の多様性と共

通性〜」、日本植物学会第80回大会、2016.9.16〜18、沖縄	

	

川舩かおる、桑原宏和、坂本智昭、倉田哲也、廣岡俊亮、宮城島進也。野崎久義、本郷裕一	“緑藻共生リケッ

チアのゲノムから植物細胞内への共生メカニズムを探る”	シンポジウム「次世代シークエンス×藻類学＝次世

代藻類学」、日本植物学会第80回大会、2016.9.16〜18、沖縄	

	

福田真嗣、	 腸内環境の制御による新たな疾患予防・治療基盤技術の創出	 第89回日本生化学会、2016.9.25-27、

宮城	

	

福田真嗣、	 プロバイオティクスの可能性	 第18回ダノン健康栄養フォーラム、2016.10.8、東京	

	

福田真嗣、	 腸内細菌叢由来代謝物質による生体恒常性維持機構	 第10回メタボロームシンポジウム、

2016.10.19−21、山形	

	

福田真嗣、	 茶色い宝石から紐解く腸内微生物生態系の真実	 日本微生物生態学会第31回大会、2016.10.22−25、

神奈川	

	

丸山史人	“医科微生物生態学の創成に関する研究–	そして次に何を目指すのか–”	日本微生物生態学会.	

2016.10.23.	神奈川.	

	

菊池義智、カメムシ類の腸内共生細菌に関する研究〜垂直伝播を伴わない昆虫内部共生系の発見、そしてその発

展〜、日本微生物生態学会第31回大会、2016.10.24、横須賀	

	

永井	 宏樹、レジオネラの分泌装置とエフェクターから紐解く感染細胞内での卓越した宿主細胞支配機構、第 31

回日本微生物生態学会大会、2016 年 10 月 25 日、横須賀市	

	
★神川龍馬．Lumière	et	obscurité	～光合成能の喪失がもたらす真核生物進化～	 水圏微生物のエネルギー利

用戦略とその相互作用に関する研究会	 2016 年 11 月 3-4 日	 国立遺伝学研究所（三島市・静岡県）	

	

野崎久義、“ユーグレナの過去と未来”ユーグレナ研究会第32回研究集会、2016.11.5、東京大学農学部、東京	

	

福田真嗣、	 腸内細菌叢由来代謝物質がもたらす生体修飾機構	 日本食品免疫学会第12回学術大会、2016.11.9−

10、東京	

	

中鉢淳、アブラムシ-ブフネラ間共生の理解を目指して.	日本動物学会第87回沖縄大会シンポジウム「新興モデ

ル昆虫『アブラムシ』研究の最前線」、2016.11.17、	沖縄	

	

福田真嗣、	 もう1つの臓器、腸内細菌叢の機能に迫る	 第29回日本総合病院精神医学会学術総会、2016.11.25−

26、東京	

	

平井誠・池田恵美・橘真一郎・美田敏宏	 『高頻度突然変異マラリア原虫を用いた薬剤耐性機構解明への挑戦』
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シンポジウム「生殖系列変異から捉える生物進化」第 39 回日本分子生物学会年会（2016 年 11 月 30 日。於：パ

シフィコ横浜）	

	

福田真嗣、	 腸内環境制御が切り拓く疾患予防・治療の新地平	 第39回日本分子生物学会、2016.11.30−12.2、

神奈川	

	

福田真嗣、	 もう1つの臓器、腸内細菌叢の機能に迫る	 第61回日本新生児生育医学会学術集会、2016.12.1−3、

大阪	

	

福田真嗣、	 腸内環境の制御による新たな疾患予防・治療戦略	 第8回泌尿器抗加齢医学研究会、2016.12.11、

大阪	

	

福田真嗣、	 腸内環境の制御による新たな疾患予防・治療戦略	 第20回日本病態栄養学会、2017.1.13−15、京都	

	

福田真嗣、	 腸内環境の制御による新たな疾患予防・治療戦略	 第12	回トランスレーショナルリサーチワーク

ショップ、2017.1.17、東京	

	

今村壮輔. 藻類油脂生合成のチェックポイントキナーゼ TOR, 公開シンポジウム、光合成科学：エネルギーとバ

イオマス, 2017 年 1 月 28 日, 東京工業大学（東京） 
	

福田真嗣、	 もう1つの臓器、腸内細菌叢の機能に迫る	 第84回日本心身医学会東北地方大会、2017.2.11、宮城	

	

福田真嗣、	 茶色い宝石が切り拓く病気ゼロの社会	 第19回日本神経消化器病学会公開市民講座、2017.2.11、

宮城	

	

本郷裕一、「1細胞ゲノムとメタゲノムから読み解くシロアリ腸内多重共生系」平成28.度EIIRISプロジェクト研

究成果報告会－バイオ情報技術の社会応用－、2017.3.10、愛知	

	

福田真嗣、	 健康長寿社会の実現に向けた腸内微生物生態系の制御	 第64回日本生態学会、2017.3.14-18、東京	

	
★松尾充啓，潟端篤，水口洋平，野口英樹，豊田敦，藤山秋佐夫，鈴木穣，佐藤壮一郎，中山卓郎，神川龍馬，

野村真未，稲垣祐司，石田健一郎，小保方潤一．真核光合成生物はどのように生まれたか？—	光合成有殻アメ

ーバのゲノム解析から見えてきた一次細胞内共生進化の初期プロセス．第 19 回植物オルガネラワークショップ	

2017 年 3 月 15 日	 鹿児島大学郡元キャンパス（鹿児島市・鹿児島県）	

	
★神川龍馬．光合成能喪失に伴う葉緑体ゲノム進化．第 90 回日本細菌学会総会	 2017 年 3 年 19-21 日	 仙台国

際センター（仙台市・宮城県）	

	

見市文香．Unique	role	of	Entamoeba	mitosomes:	contributing	for	adaptation	to	parasitic	lifestyle．第

90 回日本細菌学会総会 2017 年 3 月 19-22 日	 仙台国際	センター（仙台市・宮城県）	

	
★稲垣祐司．窒素固定珪藻と緑色渦鞭毛藻：一次共生と二次共生を解き明かす新しいモデルとして．蛋白研セミ

ナー“真核細胞のオルガネラ研究最前線”	 2017 年 3 月 21-22 日	 大阪大学蛋白質研究所（吹田市・大阪府）	

	

松崎	素道	なぜ共生由来オルガネラは DNA を維持するのか－貝類寄生虫に見る最後の抵抗．第 90 回日本細菌学

会総会		2017 年 3 月 21 日（仙台）			

	

野崎智義	 嫌気環境下でのミトコンドリア進化：硫酸活性化経路のミトコンドリアへの隔離はどうして起こっ

たのか？	蛋白研セミナー	“真核細胞のオルガネラ研究最前線”	2017 年 3 月 21 日～3 月 22 日、大阪大学蛋白

質研究所，吹田市，大阪府	

	

今村壮輔. 細胞質とオルガネラのリボソーム RNA 合成の協調機構, 大阪大学蛋白質研究所セミナー：真核細胞の

オルガネラ研究最前線, 2017 年 3 月 22 日, 大阪大学（大阪） 
	

(6) アウトリーチ  
総括班、計画班、公募班をあわせて、サイエンスカフェ 28 件、一般向け講演 17 件、その他のイベント 34 件を

開催し、一般への研究活動内容の周知および当領域関連分野への新たな学生の参入を促進した。また、領域の
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研究成果をわかりやすくまとめた一般向け書籍の発刊準備を行っている。	

当領域で行った主なアウトリーチ活動の概要は以下の通りである。	

	

1.本領域の研究を双方向コミュニケーションによって一般にアウトリーチする公式サイエンスカフェ「マトリ

ョーシカフェ」シリーズを開催した。研究期間中を通じて全 15 回に渡り各地で実施。研究者と参加者の物理的

距離を近くした実施形式を重んじ、１回当たり 15 名前後の小規模型サイエンスカフェとして、のべ参加人数お

よそ 250 名程度を記録し好評を博している。研究者と一般の方々との間の双方向コミュニケーションを目指し

たユニークな形式を採用し、サイエンスコミュニケーション分野でも話題になった。領域終了後も継続予定。

概要は以下の通り。	

「マトョーシカフェ」１〜１９（H25.3.29-	H29.2.18 にかけて、計 19 回、東京・京都・大阪・長崎など）表題

例（担当者）「マトリョーシカ生物の物語」守屋繁春；「クロレラと生きる動物たち」洲崎敏伸；「プレデターvs

マトリョーシカ	弱肉強食から共生へ」早川昌志；「マトリョーシカ生物のカラクリ工作」原清敬；「ばいきんま

んの毒針」永井宏樹；「赤血球をイボイボするマトリョーシカ生物」金子修；「貝の中で暮らすマトリョーシカ」

松崎素道；自作スマホ顕微鏡で”微生物”を撮ろう-マトリョーシカ生物の不思議-」早川昌志；植物細胞から

探る現在進行形のマトリョーシカ型進化	–未来のミドリムシは何色？-」野崎久義；「昆虫から学ぶマトリョー

シカ型進化	–虫の大繁栄を支える共生微生物の話-」菊池義智；「藻類の知られざる多様性-マトリョーシカ型進

化が創った生物多様性-」石田健一郎（各回ともにファシリテーター：木原久美子）	

	

2.つくば科学フェスティバル「生物ひろば」,	H23.11.12-13 及び H24.11.17-18,	二次共生により葉緑体を獲得

した生物等の展示。来訪者 200 人。ブース”マトリョーシカ型生物ってなに？”を開催。ブースではクイズ形

式で参加者に「マトリョーシカ生物」を紹介し。来訪者 300 名以上。二次共生により葉緑体を獲得した生物等

の展示	

	

3.サイエンス・カフェ「藻類から探る進化の謎」H24.9.2,	喫茶店 lamp（池袋）主催：早稲田大学政治学研究科

ジャーナリズムコース・サイエンスカフェ実行委員会	

	

4.サイエンスカフェ	「あなたの知らない寄生虫のセカイ〜トキソ、マラリア、マトリョーシカ〜」第 63 回バ

イオ e カフェ	H24.9、つくばを開催。	

	

5.日本原生動物学会主催の「原生動物フェスティバル」,	H24.11.23 を共催（一般公開・参加費無料）。	

	

6.細胞工学 32 巻「オモロいのは名前だけじゃない！〜マトリョーシカ型進化原理〜」（p	226-231,	H25）によ

り領域活動の報告。	

	

7.サイエンスカフェ「シロアリはマトリョーシカ！？」（東工大・大岡山）,	H25.2.27 を開催。	

	

8.H25.8.25「平成 25 年度ひらめき☆ときめきサイエンス」を神戸大学にて実施。	

	

9.H25.6.30,	H26.6.22,	H27.6.6-7 日本ミクロ生物研究会主催の「原生動物フェスティバル 2013」（大阪・奈良・

京都）を共催（一般公開・参加費無料）。	

	

10.プランクトンを見てみよう．つくば科学フェスティバル「生物ひろば」H25.11.9-10（つくばカピオ・つくば）	
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11.プランクトンを見てみよう！身近なミクロアドベンチャー．つくば科学フェスティバル「生物ひろば」

H26.11.8-9（つくばカピオ・つくば）	

	

12.藻類ハンターズ！〜プランクトンを探してみよう〜．つくば科学フェスティバル「生物ひろば」

H27.10.31-11.1（つくばカピオ・つくば）	

	

13.石田健一郎	 ぱくぱく藻類大進化-水中の植物が多様になたわけ-．日本科学未来館サイエンス・トーク（み

どりの学術賞関連イベント）	 H28.6.4（日本科学未来館・東京）	

	

14.めざせ！藻類マスター．つくば科学フェスティバル「生物ひろば」H28.11.12-13（つくばカピオ・つくば）	

	

15.H23-27 年度にマトリョーシカ型生物（ミドリゾウリムシ・ミドリマヨレラ・ミドリヒドラなど）を神戸大学

より全国の分譲希望者 340 名（延べ）に配布した。	

 
(7) 領域ホームページ  http://www.matryoshka-evolution.jp/ の URL を開設し、情報発信を行っている。	

 

(8) ニュースレター  これまで 8 号を刊行した。 

 
(9) その他  
	 若手教育セミナーとしてバイオインフォマティクス講習会を開催した（2012 年 7 月 22 日）。20 名の参加者を

迎え、“基本的な unix コマンドの習得”と Open	source	(無償)を最大限に活用した“次世代シークエンサー解読

リードの情報解析”を中心に講習を実施した。	
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9.	研究費の使用状況	

（１）主要な物品明細 

  

年度	 品名	 仕様・性能等	 数量	 単価（円）	 金額（円）	 設置(使用)研究機関	

２３	

	

	

	

	

	

	

	

	

	

	

	

	

	

	

	

	

	

	

	

	

	

	

	

	

	

	

	

	

	

	

	

	

	

２４	

	

	

	

	

２５	

	

	

２６	

	

	

	

	

	

	

高速共焦点

レーザース

キャン倒立

顕微鏡	

高圧凍結装

置	

次世代シー

クエンサー	

共焦点スキ

ャナユニッ

ト	

	

電動倒立顕

微鏡システ

ム１式	

レーザーラ

イン	

高機能プレ

ートリーダ

ー	

Ion	

Personal	

Genome	

Machineシス

テム	

レーザーラ

イン	 532nm	

倒立型リサ

ーチ顕微鏡

システム	

真空蒸着装

置	

正立顕微鏡	

	

EM-CCD カメ

ラセット	

電子増幅デ

ジタルカメ

ラ iXon3	

共焦点スペ

クトルイメ

ージャー	

カールツァイ

スマイクロイ

メ ー ジ ン グ	

共焦点顕微鏡

用レーザー	

	

LMS7LIVE	Vario	

Two	GB	488	

	

	

EM-PACT2	

	

MS-J-MN02	イルミ

ナ社製	 74	

横 河 電 機

CSU-X1-M1 ・ 固 体

レーザーコンバイ

ナシステム	

カールツァイス

Axio	ObserverZ1他	

	

405nm	Diode	Laser	

50mW	

モレキュラーデバ

イス	Spectra	Max	

M2	

米国ライフテクノ

ロジーズ社	 PGM−

４０CP		

	

	

ZEISS	75mW	for	

LIVE	

IX71-SET	

	

	

真空デバイス	

VE-2030	

独国カールツァイ

ス社 AxioImager	M2	

ニ コ ン 製	

DU897E-CS0-#BV	

(株)オプトライン	

DU-897E-CSO-#BV-	

OPLN	

LSM780	 Light	

Edition	

	

Diode	405nm,	HeNe	

633nm	

	

	

	

	

1	

	

	

	

1	

	

1	

	

1	

	

	

	

1	

	

	

1	

	

1	

	

	

1	

	

	

	

	

1	

	

1	

	

	

1	

	

1	

	

1	

	

	

1	

	

1	

	

	

1	

	

	

	

	

	

41,979,000	

	

	

	

19,530,000	

	

14,962,500	

	

14,070,000	

	

	

	

6,400,000	

	

	

5,881,386	

	

5,811,750	

	

	

4,998,000	

	

	

	

	

4,368,063	

	

3,935,400	

	

	

3,027,675	

	

3,311,700	

	

4,998,000	

	

3,604,882	

	

	

26,982,375	

	

	

4,990,000	

	

	

	

	

	

41,979,000	

	

	

	

19,530,000	

	

14,962,500	

	

14,070,000	

	

	

	

6,400,000	

	

	

5,881,386	

	

5,811,750	

	

	

4,998,000	
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3,311,700	
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3,604,882	

	

	

26,982,375	

	

	

4,990,000	

	

	

	

	

	

国立感染症研究所	

	

	

	

長崎大学	

	

国立感染症研究所	

	

大阪大学	

	

	

	

東海大学	

	

	

国立感染症研究所	

	

理化学研究所	

	

	

東京大学	

	

	

	

	

国立感染症研究所	

	

国立感染症研究所	

	

	

神戸大学	

	

東京大学	

	

大阪大学	

	

長崎大学	

	

	

国立感染症研究所	

	

	

国立感染症研究所	
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（２）計画研究における支出のうち、旅費、人件費・謝金、その他の主要なもの 
平成２３年度 
・旅費 
3/1-10：インド、デリー・カジュラホ、EMBO 主催国際会議/シンポジウムにて野崎ら 4 名が成果発表。1,135,182
円（B02 班） 
 
・人件費・謝金 
X00 班 領域事務補助（2 名）：2,677,251 円、B01 班 技術補助員（2 名）：2,950,694 円、B03 班 実験補助（2
名）：2,382,900 円、C01 班 実験補助（3 名）：1,043,740 円、C03 班 アウトリーチ活動補助（4 名）：403,789
円 
 
・その他 
次世代ゲノム・トランスクリプトーム解析：4,200,000 円（B03 班）、同 3,150,000 円（B01 班） 
 
平成２４年度 
・旅費 
7/29-8/4：ノルウェー・オスロ、Protist2012 にてワークショップ開催石田ら 4 名成果発表。1,451,950 円（B01
班） 
7/26-8/14：ノルウェー・オスロ、Protist2012 にてワークショップ開催稲垣ら 2 名成果発表。うち 1 名が同国ス
ピッツベルゲン島にて検体採取。654,444 円（X00 班） 
5/7-17：ギリシャ、2012FEBS/EMBO による MITO2012 にて野崎が成果発表。635,180 円（B02 班） 
7/29-8/9：ノルウェー・オスロ、Protist2012 にてワークショップ開催。同国スピッツベルゲン島にて検体採取。
565,600 円（B03 班） 
 
・人件費・謝金 
X00 班 実験補助及び領域事務補助（3 名）：5,379,804 円、A01 班 実験補助（1 名）：4,635,551 円、B01 班 ポ
スドク・実験補助（4 名）11,057,371 円、B02 班 ポスドク（1 名）：4,872,568 円、B03 班 ポスドク・実験補助
（3 名）：6,499,320 円、C01 班（2 名）実験補助：1,930,065 円、C02 班 ポスドク（1 名）：5,104,156 円、C03
班 ポスドク・実験・アウトリーチ活動補助（4 名）：5,855,743 円 
 
・その他 
次世代ゲノム・トランスクリプトーム解析：3,600,975 円（B02 班）、次世代ゲノム解析支援：4 件・計 2,310,000
円（X00 班）、電子顕微鏡修理費：1,890,000 円（C03 班）、次世代ゲノム解析：1,680,000 円（C01 班）、次世代
ゲノム解析：577,500 円（B02 班） 
 
平成２５年度 
・旅費 
5/23-31, 9/8-17, 10/16-26, 3/14-24：アマゾナス州立大学と共同でブラジル・アマゾン川（マナウス）にて守屋お
よび研究協力者１名ががバイオフィルムの季節変動の調査および検体採取。のべ５回 2,182,583 円（A02 班） 
8/17-24：カナダ・ハリファックス、第 12 回国際細胞共生学会で石田、松崎および研究協力者１名が成果発表。
1,190,582 円（B01 班） 
7/28-8/5：カナダ・バンクーバー、ICOPXIV で石田、松崎および研究協力者１名が成果発表。820,252 円（B01
班） 
メルボルン、第8回レジオネラ国際会議に永井および研究協力者２名が成果発表および情報収集。668,471円（A01
班） 
4/19-5/2：ブラジル・レシフェペルナンブコ大学で成果発表及び共同研究打ち合わせ。633,510 円(B02 班) 
9/7-14：米国・ウッズホール、第 24 回分子寄生虫学会にて永宗および研究協力者 1 名が成果発表。585,459 円(C01
班) 
 
・人件費・謝金 
X00 班 実験補助及び領域事務補助（3 名）：4,987,354 円、A01 班  実験補助（2 名）：7,138,697 円、A02 班 実
験補助（1 名）：840,383 円、B01 班 ポスドク・実験補助（3 名）：12,000,665 円、B03 班ポスドク・実験補助（4
名）：8,298,709 円、C01 班 実験補助（2 名）：4,719,245 円、C02 班 ポスドク・実験補助（3 名）：7,396,616
円、C03 班 ポスドク・実験補助（3 名）：8,627,750 円 
 
・その他 
次世代ゲノム・トランスクリプトーム解析：1,795,500 円（B03 班）、高速シークエンス解析：1,575,000 円（B01
班）、次世代ゲノム解析支援：2 件・計 1,493,625 円（X00 班）、次世代ゲノム解析：756,000 円（C01 班 
 
 
平成２６年度 
・旅費 
8/2-10：カナダ・バンフ、Protist2014 にて松崎および研究協力者１名が成果発表。1,046,936 円（B01 班） 
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8/6-17：メキシコ・メキシコシティ、第 13 回国際寄生虫学会にて野崎が招待講演。675,930 円（B02 班） 
9/16-21：フランス・パリ、パスツール研究所にギレン記念シンポにて成果発表及び研究打合せ。595,054 円（B02
班） 
6/24-7/2：チェコ・プラハ、CIFAR-IMB に野崎・稲垣 2 名参加。うち 1 名はチャールズ大学にて研究打合せ。564,760
円（X00 班） 
2/15-21：インド・コルカタおよびタイ・バンコク、野崎が嫌気原虫に関する研究合わせ。442,400 円（B02 班） 
 
・人件費・謝金 
X00 班 実験補助及び領域事務補助（4 名）：5,340,251 円、A01 班 ポスドク・実験補助（3 名）：8,631,838 円、
A02 班 ポスドク・実験補助（2 名）：6,127,579 円、B01 班 ポスドク・実験補助（4 名）：8,233,400 円、B02 班 
実験補助（1 名）：352,854 円、B03 班 ポスドク・実験補助（4 名）：9,127,303 円、C01 班ポスドク・実験補助
（4 名）：7,414,138 円、C02 班 ポスドク・実験補助（3 名）：7,141,555 円、C03 班 ポスドク・実験補助・アウ
トリーチ活動補助（6 名）：7,569,170 円 
 
・その他 
次世代ゲノム・トランスクリプトーム解析：1,048,284 円（B03 班）、次世代ゲノム解析：751,680 円（C01 班）、
次世代ゲノム解析支援：3 件・計 413,100 円（X00 班） 
 
平成２７年度 
・旅費 
9/28-10/5：つくば市、第 2 回マトリョーシカ型進化国際シンポジウム・第 4 回マトリョーシカ型生物学研究会へ
海外研究者 5 名招聘。1,302,080 円（X00 班） 
8/9-21 アマゾナス州立大学と共同でブラジル・アマゾン川（マナウス）にて守屋および研究協力者が検体採取。
のべ 2 回 1,165,690 円（A02 班） 
9/4-12：スペイン・セビリア、VII ECOP-ICOP にて松崎および研究協力者１名が成果発表。1,115,500 円（B01
班） 
9/19-27：米国・ウッズホール、第 26 回分子寄生虫学会にて永宗および研究協力者 1 名が成果発表。729,765 円
(C01 班) 
4/27-5/3：米国・アセンズおよびシャーロッツビル、第 25 回分子寄生虫シンポジウムで野崎および研究協力者 1
名が成果発表・研究打合せ。599,700 円（B02 班） 
5/10-21：インド・チャンディガールおよびコルカタにて野崎が嫌気原虫に係る研究打合せ。596,892 円（B02 班） 
 
・人件費・謝金 
X00 班 実験補助及び領域事務補助（3 名）：3,569,983 円、A01 班 ポスドク・実験補助（3 名）：8,069,731 円、
A02 班 ポスドク・実験補助（2 名）：1,194,349 円、B01 班 ポスドク・実験補助（4 名）：11,945,165 円、B02
班 実験補助（2 名）：1,313,000 円、B03 班 ポスドク・実験補助（4 名）：8,407,875 円、C01 班 ポスドク・実
験補助（2 名）：4,268,526 円、C02 班 ポスドク・実験補助（2 名）：7,517,941 円、C03 班 ポスドク・実験補助
（2 名）：6,118,995 円 
 
・その他 
次世代ゲノム・トランスクリプトーム解析：1,244,160 円（B03 班）、次世代ゲノム解析支援：7 件・計 3,656,880
円（X00 班）、PacBio RSIII を用いたシーケンス受託解析 2 件・計 1,001,160 円（A02 班） 
 
 
平成２８年度 
・	 旅費	
研究打合せ、マトリョーシカフェ 437,830 円	
	
・その他	

ニュースレターVol.8		416,880 円、マトリョーシカフェ会場使用料他	45,830 円	

	 	



 148 

10.	当該学問分野及び関連学問分野への貢献度	

	

当該学問分野の今後の継続的な発展：学会の設立	

本領域の成果が継続的な学問領域の創生に繋る成果として、H28.9 に正式に発足する日本共生寄生生物学会が挙
げられる。本学会は本領域の計画班員数名を発起人として、日本細胞共生学会、原生生物学会、藻類学会、細
菌学会、寄生虫学会、植物学会等の有志で立ち上げた。H28.3.5 には発足準備シンポジウムとして筑波大学で「共
生・寄生生物学シンポジウム」を開催した。これは国際学会組織 International	Society	of	Endocytobiology	and	
Symbiosis の国内支部として本学問領域の国際連携の強化に機能する。また、北米・欧州を中心とした藻類・原
生生物・生態学・海洋学研究の組織である CIFAR	(Canadian	Institute	for		Advanced	Research)との深い連携・
共同研究に発展した。同時に、本領域は国内の若手研究者の教育にも連携して積極的に取り組んだ。	

関連分野へのインパクト・波及効果	

＜報道等＞報道等による紹介は、各グループの研究成果の新聞報道はのべ 196 件以上おこなわれ、また国内外
のテレビや雑誌などでも広く研究成果が周知された。新聞・テレビ等の報道の総数と内訳は、国内では新聞報
道	126 件、雑誌報道	14 件、テレビ報道	13 件、その他報道	35 件であった。海外では新聞報道	1 件、雑誌報道	
5 件、テレビ報道	1 件、その他報道	1 件であった。主要な報道の概要は以下の通り。	

A 班の研究内容では、中鉢らの昆虫細胞内細菌共生の研究成果は「米国微生物学会」の podcast 番組で特集され、
Nature 誌の Research	Highlight 欄で紹介された。藤原らの鯨骨生態系の研究は NHK の国際放送で海外配信され
た。菊池らのホソヘリカメムシ共生体の研究は Science	News,	The	Scientist,	Discover	Magazine 等にて紹介
された。福田らの腸内フローラの研究が NHK スペシャルを始めとする各局で紹介されたほか、国内テレビで 9
件報道された。B 班の研究では、中井らが Science 誌に報告した新奇な葉緑体蛋白質輸送装置の発見が読売新聞
で紹介された。今居らが PLoS	Genet 誌に発表したミトコンドリアの選択的除去の仕組みの解明は日刊工業新聞
など 17 メディアで紹介された。今井らが Science 誌に発表したミトコンドリアタンパク質輸送装置の構造と機
能の解明は、科学新聞等で紹介された。石田らのポウリネラの殻構築に関する成果は朝日新聞デジタルに紹介
された。C 班の研究では、原らの光応答ミトコンドリアをもつ細胞の作製は、3 件の Web ニュースで取り上げら
れた。平井らの高い突然変異率を持つネズミマラリア原虫の作成は多くの新聞報道として配信された。荒瀬ら
の研究成果は日本経済新聞等や Nature	Reviews	Immunology 誌の Research	Highlight、Nature	Microbiology
誌の News	&	Views で紹介された。また領域のコンセプトや関連研究は、野崎により「寄生と共生で大進化！	書
き換えられる系統樹」(BS フジ「ガリレオ X」2014.10.12)で紹介された。また、領域のコンセプトは鳥山によ
り河北新報において紹介された。洲崎らのアウトリーチ活動が新聞報道で紹介された。	

一般書籍等による学問分野の普及	

1.	本領域の研究者による「内部共生に伴う進化」に関する研究内容 9 題目は、「生物の科学	遺伝」の特集とし
て紹介された。	

特集表題：「真核生物の共生由来オルガネラ研究最前線―広がり続ける多様性と機能」	
「生物の科学	 遺伝」特集企画	 NTS 株式会社、2016 年 3 月出版	

概要：真核細胞内のオルガネラのうち、ミトコンドリアと葉緑体は細胞内共生したバクテリア由来であり、
現存する真核生物の細胞体制、代謝、ゲノムの初期進化に重大な影響を与えたと考えられる。この特集では、
最近の研究により明らかとなったミトコンドリア、葉緑体の成立に伴う分子機構・ゲノムの進化に関する班
員らの最新の知見等を紹介した。	

2.	本領域の研究者により「細胞進化」に関する 12 題の解説を、「細胞工学」誌に 1 年間連載した。	

連載表題：「細胞進化の証人たち―細胞進化モデル生物図鑑」	
「細胞工学」特集企画	 学研メディカル秀潤社、2013 年 11 月−2014 年 10 月	

概要：オルガネラ成立の細胞内共生説、共生・寄生が現在進行中の生物に関して、細胞進化のモデルとなる
生物たちを取り上げ、細胞進化の過去・現在・未来の道筋を考察した。	

3.	また、領域全体の概念の普及に資する一般書籍の出版を予定している。以下概要である。	

書名：新しい共生のはなし—マトリョーシカ型の共生と進化—、共立出版、2017 年出版予定	

概要：生物の中に別の生物が共生する現象が多層的に起こることが進化の多様性を創発するという、マトリ
ョーシカ型の共生･進化原理について、高校〜大学教養レベルの一般向け紹介･解説書を出版する。	

領域主催・共催の国際・国内シンポジウム・ワークショップ・アウトリーチ活動	

本領域が主催・共催した学会等におけるシンポジウム・ワークショップは国際学会 8 件、国内学会等 21 件、ア
ウトリーチ活動は計 38 件である。	

以上、本領域は新しい分野・学問の流れを作りつつある。新しい学問領域創生の一定の役割を果たすと同時に，
今後、他の学問領域との更なる融合を目指すのに必要なコンセプトの定着が行われつつある。	
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11.	研究計画に参画した若手研究者の成長の状況	

	

【若手研究者育成への取組に関する活動】 
１．日本細胞共生学会若手の会として若手が自分たちで企画・運営する若手育成合宿の開催を支援  
・「第 1 回日本細胞共生学会若手の会」平成 24 年 11 月 7～8 日, 筑波大学下田臨海実験センター, 静岡県下田

市(20 名) 
・「第 2 回日本細胞共生学会若手の会」平成 25 年 9 月 21～22 日, 京都大学総合人間学部キャンパス, 京都府

京都市(27 名) 
・「(第 3 回)日本細胞共生学会若手の会」平成 26 年 7 月 11 日, 神戸大学瀧川記念学術交流会館, 兵庫県神戸市

(118 名、ただし第 3 回マトリョーシカ型生物学研究会との合同開催) 
２ .関連研究分野での若手育成企画の共催  
・「第 22 回分子寄生虫学ワークショップ・第 12 回分子寄生虫・マラリア研究フォーラム」平成 26 年 8 月 31

日～9 月 3 日, 帯広畜産大学原虫病研究センター, 北海道帯広市(65 名) 
・「第 23 回分子寄生虫学ワークショップ・第 13 回分子寄生虫・マラリア研究フォーラム」H27 年 8 月 30 日

～9 月 2 日, 帯広畜産大学原虫病研究センター, 北海道帯広市(61 名) 
３．若手を対象とした技術講習会の開催  
・「バイオインフォマティクス講習会」平成 24 年 7 月 22 日, 国立感染研究所, 東京都新宿区（20 名）。若手の

指導力向上を目的に、計画班の若手メンバーを対象に事前講習を行い、講習会当日に講習補助として参加。 
・「超解像顕微鏡講習会」平成 25 年 1 月 11 日, 長崎大学熱帯医学研究所, 長崎県長崎市（10 名） 
４．領域が主催する研究集会での若手研究者からのポスター発表奨励  
・領域班会議にて、若手によるポスター発表を奨励し、若手間の交流を深める交流会を企画した。 
５．若手研究者の国際学会での発表に対する参加支援および奨励  
・平成 25 年 5 月 14 日～17 日にカナダで開催された Canadian Institute For Advanced Research Integrated 

Microbial Biodiversity Program and the Tula Foundation UBC Centre For Microbial Diversity and Evolution
年会への参加者２名、平成 26 年 8 月 10～15 日にメキシコで開催された第 13 回国際寄生虫学会への参加

者１名への国際研究集会参加費・旅費支援を行った。 
・また、計画班研究に参画している多くのポスドク・大学院生にも総括班・各研究班から国際研究集会参加費・

旅費を支援した。例としては、平成 24 年 7 月 29 日～8 月 3 日にノルウェーで開催された国際原生生物学

会議へ 2 名、平成 25 年 7 月 28 日～8 月 2 日にカナダで開催された国際原生生物学会議へ 4 名、平成 25
年 8 月 18～22 日にカナダで開催された第 12 回国際細胞共生学会へ 3 名（ポスドクの坂本寛和がポスドク

部門発表賞受賞）、平成 26 年 6 月 21～26 日にポーランドでの ESF-EMBO Symposium へ 1 名、平成 26
年 6 月末、チェコでの CIFAR Integrated Microbial Biodiversity へ 2 名、平成 26 年 8 月、カナダ Protist2014
へ 1 名、平成 27 年 9 月、スペインでの国際原生生物学会議へ 4 名、他 3 件 3 名など。このうち 13 名は総

括班から旅費援助を行った。 
６．２ .関連研究分野での若手育成企画の共催  
・「第 22 回分子寄生虫学ワークショップ・第 12 回分子寄生虫・マラリア研究フォーラム」平成 26 年 8 月 31

日～9 月 3 日, 帯広畜産大学原虫病研究センター, 北海道帯広市(65 名) 
・「第 23 回分子寄生虫学ワークショップ・第 13 回分子寄生虫・マラリア研究フォーラム」H27 年 8 月 30 日

～9 月 2 日, 帯広畜産大学原虫病研究センター, 北海道帯広市(61 名) 
 
６．若手研究者のテニュアポジション獲得時の研究費支援  
・ポスドクから助教に、または特任助教から定員内助教に昇進した 6 名にスタートアップ支援として、消耗品

50 万円分の支援を行った。 
【参画した若手研究者の領域参加期間終了後の動向】 
・本領域研究に参画したポスドクの就職状況について、別添【様式 1-2】「（５）領域に関与したポスドク・Ｒ

Ａ等・若手研究者（～39 歳）の就職状況」を参照。 
・本領域に参画した博士課程大学院生（39 歳以下）のうち 22 名がポスドク、１名が特任助教、３名がテニュ

ア助教、１名がテニュア准教授となった。また、２名が企業での研究職についた。 
【参画した若手研究者の領域参加期間中・期間後の動向】 
・本領域に参画した時点で特任助教等のパーマネント職でなかった者（39 歳以下）のうち７名がテニュアの助

教や研究員となった。 
・３名の助教が講師・准教授レベルに、１名の講師が准教授に、１名の特任講師が特任准教授に、１名の准教

授が教授に昇任した（全員昇任時 39 歳以下）。 
【他の特記事項】 
・39 歳以下ではないが上記に加えて２名が准教授から教授へ昇進した。	
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12.	研究会	

 

第 1 回マトリョーシカ型生物学研究会,	H24.7.20-22,	(東京）（特別講演 1 件、口頭発表 43 件、ポスター発表

27 件）	

国際シンポジウム”Matryoshka-type	Evolution	of	Eukaryotic	Cells”,	第 2 回マトリョーシカ型生物学研究

会(マトリョーシカ生物の世界 2013),	2013.7.24-26,	(京都)	を開催。（シンポジウム 9 件、口頭発表 38 件、ポ

スター発表 35 件、参加者数 124 名）	

第 3 回マトリョーシカ型生物学研究会,	2014.7.11-13,	(神戸）（特別講演 1 件、口頭発表 49 件、ポスター発表

48 件、共催若手ワークショップ発表 5 件）	

第 2 回国際シンポジウム”Matryoshka-type	Evolution	of	Eukaryotic	Cells”,	第 4 回マトリョーシカ型生物

学研究会,	H27.9.30-10.2,	(つくば)	を主催（シンポジウム 16 件、ポスター発表 76 件、参加者数約 120 名）。	
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13.	総括班評価者による評価の状況	

	

総括班評価者による評価体制	

1.	黒岩常祥（日本女子大学理学部物質生物科学科研究員、東京大学名誉教授、前職	立教大学大学院理学研究

科特任教授、日本学士院会員、2011 年度文化功労者）	

2.	北潔（長崎大学大学院熱帯医学・グローバルヘルス研究科長、H28.3 まで東京大学大学院医学系研究科教授）	

上記２名の外部有識者による評価を受けている。年２回の班会議並びに国内研究会・国際シンポジウムの際に

は可能な限り、総括班会議と本会議への出席を依頼し、多くの総括班会議に出席し、研究の進捗に対する評価

や問題が生じた際の具体的な助言を受けた。また、本会議にも度々参加いただき、本領域の発展のために必要

な主にサイエンスに関する様々な議論や助言を得ることができた。	

	

本研究終了後の両評価者のコメントは以下の通りであった。	

領域の運営について	

多くの異なった分野からの科学者を集約し、学際的に新しい学問領域を作る意義は極めて高い。本領域は、領

域代表者のリーダーシップのもと、目標よりも高い成果を収めたと言える。背景となる研究対象・研究方法・

分野等が異なる研究者が班を形成する場合、往々にして分野の異なる良い研究の寄せ集めになりがちである。

しかし本領域では、専門分野を超えた多くの共同研究が展開され、多数の画期的成果が生み出された。領域代

表者は多様な分野の研究者をよくまとめ、積極的に共同研究を推し進めた。本研究領域が 5 年間に生み出した

英文論文の多くが本領域の複数の研究代表者の間の共同研究によることは、本領域の創出により、異分野の融

合が果たせた証拠である。また、本領域では支援班を使って、ゲノム・メタゲノム支援、タンパク質合成支援、

画像解析支援などを介して、有効に班員全体の研究を支えたといえる。特に、ゲノム支援では領域内から公募

で優れた研究提案をコンペで選考するなど、研究者間で切磋琢磨しながら領域全体の質の向上を目指して運営

された。若手育成に関しても、若手育成合宿の開催、海外への派遣援助、国際シンポジウム・サイエンスカフ

ェの開催等を通じて、積極的・介入的に努力したことも高く評価される。	

	

研究領域の科学の進展について	

領域の提案時に計画された研究項目はほぼ予定通りに実施されており、設定された目標に向かって着実に研究

が展開された。本領域から発表された成果の中には、Nature,	Science,	Proc	Natl	Acad	Sci	USA,	Mol	Biol	Evol

等に掲載されたものもある。本領域の特徴である学際的な共同研究による論文も今後掲載されると聞いており、

更なる評価が得られることが期待される。	

	 本領域の中には比較的計画通り展開し、多くの優れた分野もある一方で、技術的な困難が研究期間中に打破

できなかった分野も僅かにある。しかし、上手に展開できた研究項目の中には、間違いなくオルガネラ進化に

駆動された生命進化をミクロは分子レベルで、マクロはゲノムレベルで説明できる「原理」を創出したと言え

る成果を生んだ研究がいくつも存在する。本領域の中心コンセプトである進化原理の導出は、5 年の研究期間内

に一定のレベルで達成されたと評価することができる。	

	 本研究は多くの異なった分野を集めオルガネラ生物学、進化学の新しい領域を切り開こうとする野心的な新

領域であり、学問分野として花開き、進化原理へと結晶化するまでに少々時間がかかると考えられ、領域終了

後にもより優れた研究成果が生まれることが期待される。本領域を中心として新しい学会が組織されると聞い

ており、こうした展開はこのプロジェクトの成功を意味していると言える。	

	

本学問領域に関しての今後の要望	

本研究領域は若手研究者の育成にも努力した。その結果、今後新しい学問領域をリードしていく核となるべき
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優秀な若手研究者が育った。今後も新しい学会組織等を上手に利用し、若手研究者の育成を継続するべきであ

る。本領域が達成できなかったものには、豊富な EST・ゲノムデータに基づく真核生物の進化の原理のアルゴリ

ズム化、共生体間での代謝物をやり取りする輸送体などが挙げられる。今後、細胞内局在シグナル予測など大

量データを有効活用するための解析技術の開発、メタボロミクス等解析手法を加える事により、原理はより細

密化し発展すると期待される。また、現存生物を詳細に解析するだけでなく、試験内で共生と内部共生を作り、

人工マトリョーシカを実証する合成生物学・細胞工学的アプローチを更に進めることも、本学問領域の「出会

い・成立・発展」のうち発展の部分をさらに深化させるために極めて重要である。	

	

	
	


