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研究成果の概要（和文）：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・ミトコンドリアなどのオルガネラは細菌の内部共生によって生まれ、真核生物に革新的な代謝
機能を与えた。本研究は(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から広く検出し、共生を可能とす
る仕組みを理解する、(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を解明する、(3)「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、(4) オルガネラ移植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確立することを目指し研究を展開し成果を生んだ。

研究成果の概要（英文）：Evolution of eukaryotes and organelles is one of the most fundamental topics of 
biology. Plastids and mitochondria are derived from endosymbiosis between bacteria and ancestral 
eukaryotes (most likely archeae), and gave significant metabolic advantages to eukaryotes. This study 
aimed at (1) identification of various primary and secondary (endo)symbiosis in nature and elucidation of 
shared fundamental mechanisms, (2) elucidation of physiological functions and mechanisms of quality 
control of such endosymbiosis-derived organelles, (3) establishment of a new paradigm of 
“endosymbiosis-driven evolution of eukaryotes”, which we named “Matryoshka-type evolution”, and (4) 
development of synthetic biological methods that allow artificial evolution of cell functions, such as 
addition of new metabolic functions to organelles and organelle manipulation/transfer.

研究分野：生化学・細胞生物学・感染症・寄生虫学・原生生物学・代謝・小胞輸送・病原機構・創薬
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１．研究開始当初の背景 
	 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・ミトコンドリアな
ど真核生物に固有のオルガネラの進化は、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
の説では細胞に共生した細菌が宿主に支配
され、自身のゲノムを失い「隷属」させられ
ることにより、オルガネラが成立するとされ
る。しかしながら、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、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。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。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・空間的に理解することを目指した。 

 
２．研究の目的 
本研究では以下の大目的を設定した。 
(1) オルガネラ進化につながる一次・二次
共生関係を生物界から広く検出し、共生を

可能とする仕組みを理解する(2) 進化過程
にある共生・寄生オルガネラの機能と維持

機構を解明する 
(3) 「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 
(4) オルガネラ移植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

確立する 
	 この領域では、更に、これまで融合する

ことの少なかった、生物多様性の解明を目

指す原生生物・藻類学、有用生物(系・生態
系)の作出を目指す生命・生態系工学、環境
生物学、感染症学などの研究領域の融合を

図り、共生体やオルガネラが宿主や環境を

支配・隷属する寄生現象を観察することに

よって、真核生物の進化学に新しい視点を

与え、新しい生物学領域を創出することを

目的とした。さらに、本研究は、光合成、

無機物固定などの機能を付加した新しい

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。 
	  
３．研究の方法 
背景で述べた領域の総合的目的達成に向

けて、総括班として班全体の統一性を高め

るために、以下の活動を予定した。 
(1) 領域班会議：研究領域全体の目標を常に
再認識するとともに、研究の進捗に従って整
理し直し、克服すべき課題・問題点を領域全
体で議論することで、具体的解決策をグルー
プとしてつくることを中心目標に備え、領域
班会議を開催する。 
(2) 研究支援活動：ゲノミクス・メタゲノミ
クス支援、タンパク質合成支援、系統解析支
援、イメージング支援、バイオリソース支援
の５つの支援体制を構築し、計画研究および
公募研究を含めた領域全体の推進を強力に
支援する。これらの支援活動は、特に研究体
制を構築中の若手研究者への支援環境を提
供することとなる。 
(3) シンポジウムの企画・運営：国際シンポ
ジウムを開催し、研究成果の公開を行うとと
もに、国内外の先端的研究者の本領域への積
極的取り込みを図る。また、若手研究者の参
加および発表を推進し、国内外の先端的研究
へ接する機会を与える。 
(4) 広報・アウトリーチ活動：ホームページ
およびニュースレターにより、社会に対して
研究成果の積極的公表を行う。また市民セミ
ナーを開催し社会への成果の浸透を積極的
に行う。 
 
４．研究成果 
(1) 研究支援の成果 
a. ゲノム・メタゲノム解析支援：領域内で重
要研究項目を選定し、これまで 5 年間に 19
件を次世代シーケンシング解析支援（総括班
予算より）を行った。更に、計画班員黒田ら
を中心として 5件の共同研究を実施。 
b. 画像解析支援：ライブイメージング、電子
顕微鏡解析に関して 15件の共同研究を支援。 
c. タンパク質合成支援：10件の 71種類の組
換えタンパク質合成をコムギ胚芽無細胞合
成系により支援 
d. 統計・系統解析支援、バイオリソース支
援：支援班石田らから A01, B02, B03に自由
生 活 性 Entamoeba や Paulinella 
chromatophora, 新奇ストラメノパイル生物, 
Acanthamoeba 等の計 10 件を供与。計画班
稲垣・橋本らを中心に進化系統解析の支援・
共同研究 20件を行った。 
(2)国際学会の成果 
i. IUMS2011(International Union of 
Microbiological Societies), Sapporo, 
2011.9.6-10 において本領域共催のワークシ



 

 

ョップを開催した。以下セッション
名”Diversification and Evolution of Protozoan 
Organelles"(野崎), "Biology of Malaria" (金子), 
"Unique Metabolic Pathway of Parasites"(永
宗), "Legionella"(永井)。（参加者数約 160名） 
ii. Nagasaki Symposium on Malaria Biology 
2011, Nagasaki, 2011.11.16-17 において本
領域共催のワークショップを開催した。(参加
者数 51名) 
iii. Protist2012(国際進化原生生物学会と国際
原 生 生 物 学 会 共 催 に よ る 国 際 会 議 ), 
2012.7.29-8.3, Osloにて領域主催したシンポ
ジウム”Matryoshka-type evolution of cells”を
開催した。（参加者数 150名） 
iv. 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。
（参加者数 124名） 
v. XIV International Congress of Protistology, 
2013.7.28-8.2, Vancouver にてシンポジウ
ム”Organelles and Endosymbionts”を企画・
共催。（参加者数約 250名） 
vi. 12th Awaji Internationl Forum on Infection 
and Immunity, 2013.9.10-13, Awajiにてセッ
ション”Evolution of Organelles”を共催。（参
加者数約 150名） 
vii. 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（参加者
数約 120名）。 
viii. The 13th International Colloquium on 
Endocytobiology and Symbiosis, 
H28.9.11-14, Kyoto（予定） 
(3) 国内学会の成果 
第 34 回日本分子生物学会(H23.12.13-16, 横
浜)、第 76回日本植物学会大会(H24.9.15-17, 
姫路)、日本進化学会(H25.8.28-30, つくば)、
第 36回日本分子生物学会(H25.12.3-6, 神戸)
などの学会等にてシンポジウム・ワークしシ
ョップを 21件主催・共催した。 
(4) アウトリーチ活動 
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
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。 
i. 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」１〜１５（H25.3.29- 
H27.9.12にかけて、計 15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（各回ともにファシリテータ
ー：木原久美子） 
ii. 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 
iii. 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 
iv. 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。 
v. 日本原生動物学会主催の「原生動物フェス
ティバル」, 2012.11.23を共催（一般公開・
参加費無料）。 
vi. 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。 
vii.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。 
viii. 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。 
ix. 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）。 
x. 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。 
(5) 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。 
(6) ニュースレター 



 

 

これまで 7号を刊行した。H28年度以降も発
行を続ける予定である。 
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