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研究成果の概要（和文）：RNA-seq解析により，嫌気性自由生活型のストラメノパイル生物Cantina marsupialis
が有する退化ミトコンドリアの代謝機能を推定した。その結果，ハイドロジェノソームで機能する酵素が退化ミ
トコンドリア内で機能していることが示唆された。その一方で好気性ミトコンドリアに普遍的に存在する酵素群
がの退化ミトコンドリア内で機能していることも示唆された。また,電子伝達系では複合体IIを構成するサブユ
ニットをコードする転写産物のみ検出された。C. marsupialisの退化ミトコンドリアでは複合体IIはコハク酸デ
ヒドロゲナーゼとして機能していると考えられる。

研究成果の概要（英文）：The biochemical characteristics of an mitochondrion-related organelles 
(MROs) in the free-living anaerobic protist Cantina marsupialis, which represents an independent 
lineage in stramenopiles, were inferred based on RNA-seq data. We found transcripts for proteins 
known to function in one form of MROs, the hydrogenosome. In addition, MROs in C. marsupialis were 
also shown to share several features with canonical mitochondria, including amino acid metabolism 
and an "incomplete" tricarboxylic acid cycle. Transcripts for all four subunits of complex II (CII) 
of the electron transport chain were detected, while there was no evidence for the presence of 
complexes I, III, IV, or F1Fo ATPase. CII in MROs of C. marsupialis may function as succinate 
dehydrogenase rather than as fumarate reductase.

研究分野：原生生物学
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１．研究開始当初の背景 
これまで，マイトソームのような「ミトコン
ドリアの成れの果てオルガネラ」には多くの
研究者が注目し，その機能や進化に関する知
見が得られてきているが，その一方でミトコ
ンドリアからの縮退過程における初期段階
への理解は大きく立ち遅れていた。この問題
を解決するためには，縮退過程の初期段階に
あるミトコンドリアを持つ生物を研究対象
とすることが必要である。近年，ストラメノ
パイルと呼ばれる系統群に属し，嫌気性の腸
管寄生原虫である Blastocystisは，トリコモナ
スのハイドロジェノソームやランブル鞭毛
虫のマイトソームとは明らかに異なる退化
ミトコンドリアを保持していることが示さ
れた。その退化ミトコンドリアにはオルガネ
ラゲノムおよび比較的明瞭なクリステ構造
が存在するだけではなく，MRO 内膜をまた
いだプロトン密度勾配の形成によって生じ
る膜電位も確認されており，典型的なミトコ
ンドリアの特徴が認められていた。 
 
２．研究の目的 
申請者らは真核生物の一大グループである
ストラメノパイル系統群に属する自由生活
型の嫌気性原生生物Cantina marspialisの培養
株確立に成功した。C. marspialis の細胞内に
は，比較的明瞭なクリステ構造が確認される
ものの，明らかに退化なミトコンドリアが存
在していた。そこで本研究では C. marspialis
の退化ミトコンドリア内で機能すると予想
されるタンパク質をコードする遺伝子を網
羅的に探索し，その情報を基に当該オルガネ
ラの全代謝系を推定することとした。さらに，
典型的なミトコンドリア，および他の嫌気性
真核生物が有する様々な縮退段階にある退
化ミトコンドリアの機能と比較することで，
C. marspialis のオルガネラがミトコンドリア
縮退過程のどの段階にあるかを分子レベル
で検証することとした。 
 
３．研究の方法 
C. marspialis の核ゲノムにコードされ（細胞
質で翻訳され）退化ミトコンドリアへ輸送さ
れて機能するタンパク質を同定することに
よって，C. marspialisのMRO内で働く代謝系
を推定した。具体的には大規模発現遺伝子解
析（RNA-Seq）を行った後，相同性検索，分
子系統解析および輸送シグナル配列の検出
によって探索した。推定された本生物の退化
ミトコンドリアの代謝系と，典型的ミトコン
ドリアおよび既知の嫌気性真核生物が有す
る退化ミトコンドリアの代謝系とを比較す
ることによって，C. marspialis の退化ミトコ
ンドリアは，その進化の過程でどのような機
能を消失したのか，あるいは獲得したのかを
把握した。さらに，HPLC を用いて C. 
marspialis の退化ミトコンドリア内で機能す
るキノンの同定も行った。 
 

４．研究成果 
RNA-seq解析により，C. marsupialisが有する
退化ミトコンドリアの代謝機能を推定した
結果，退化ミトコンドリアの一種であるハイ
ドロジェノソームでピルビン酸代謝に関与
することが知られているピルビン酸:フェレ
ドキシン酸化還元酵素，鉄ヒドロゲナーゼお
よび酢酸:コハク酸 CoA 転移酵素が退化ミト
コンドリア内で機能していることが示唆さ
れた。さらに，アセチル CoA合成酵素もその
退化ミトコンドリア内に存在することが示
唆された。その一方で，アミノ酸代謝，鉄硫
黄クラスター生合成，（部分的）TCA回路等，
好気性ミトコンドリアに普遍的に存在する
酵素群が退化ミトコンドリア内で機能して
いることも示唆された。また，電子伝達系で
は複合体 I，III，IV，F1F0-ATP合成酵素をコ
ードする転写産物は検出されなかったが，複
合体 IIを構成するサブユニットをコードする
転写産物は検出された。HPLC 解析によりキ
ノン分析を行ったところ，ユビキノンが検出
された。これまでに多くの嫌気性（あるいは
嫌気耐性）真核生物において，電子伝達物質
として低酸化還元電位を有するロドキノン
が検出されており，複合体 IIはフマル酸還元
酵素として働くことが報告されている。しか
し，今回検出されたユビキノンが有する高い
酸化還元電位を考慮すると，C. marsupialisの
退化ミトコンドリアでは，複合体 IIはコハク
酸デヒドロゲナーゼとして機能していると
考えられる。さらに酸素呼吸を行わない退化
ミトコンドリアを有する生物では通常存在
しないと考えられてきたミトコンドリア特
有のリン脂質「カルジオリピン」の合成を行
う酵素をコードする遺伝子が C. marsupialis
において検出された。興味深いことに，それ
は真核生物において２タイプ存在すること
が知られているカルジオリピン合成酵素（pld
タイプと capタイプ）のうち，これまでスト
ラメノパイル生物には存在しないと考えら
れてきた pld タイプのカルジオリピン合成酵
素をコードする遺伝子であった。 

 
図. Cantina marspialisが有する退化オルガネ
ラの代謝マップ 
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