
 

 

ゲノムスケールの DNA設計・合成による細胞制御技術の創出 

  2020年度採択研究代表者 

2022年度 

年次報告書

 

鈴木 志野 

 

 

宇宙航空研究開発機構 宇宙科学研究所 

准教授 

 

 

超還元環境ゲノムの代謝・遺伝機能再現から紐解く初期生命進化 

 

 

主たる共同研究者： 

清水 義宏 （理化学研究所 生命機能科学研究センター チームリーダー） 

  



 

 

研究成果の概要 

本研究においては、初期地球類似環境に生きる微生物群集のゲノム情報に基づき、初期的なエ

ネルギー代謝システム、遺伝システムの理解を深化させることを目指している。これまで初期地球

類似環境から得られた微生物のもつアセチル CoA 経路は単純化されていることを示してきたが、

その単純化したシステムが蛇紋岩化反応サイトに広く分布すること、その単純化した経路に残る遺

伝子群の多くは、概ね生命共通祖先が持つと想定される 300 個程度の遺伝子からなる経路である

ことなどを明らかにし、この経路が初期的経路の痕跡である可能性を示した。現在この単純なアセ

チル CoA経路にコードされる鍵遺伝子を発現させ、特性解析を進めている。 

また、遺伝子システムに関しては、リボソームを対象とした進化学的・数理統計学的解析から、

Candidate Phyla Radiation （CPR）のリボソームの生合成因子が大きく欠損していること、リボソーム

の構造と生合成関連遺伝子は共進化していること、リボソーム生合成因子は CPR と他のバクテリア

とはかなり初期の段階で分岐していることなどを見出した。また、CPR の転写システムの機能モジュ

ール合成に関しては、前年度に構築したシグマ因子およびコア酵素の活性の測定が可能となる無

細胞翻訳系 PURE system と転写システムを融合させた系を用い、CPR 由来のシグマ因子・コア酵

素が機能可能なプロモータ領域の探索を行っている。翻訳システムの機能モジュールの合成およ

び機能解析については、大腸菌リボソームの再構成研究をベースとした研究を進展させている。

昨年度までに構築した、生理的な条件下でのリボソーム再構成条件を用い、再構成させたリボソー

ムを構造的特性解析に供することで、生理的条件下におけるリボソーム生合成の分子的基盤の解

析を行っている。 
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