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§１．研究成果の概要 

 

 本研究では、原始生命の進化に着想を得て、人工細胞内で異なる遺伝子の断片を集積し、効率

良く複製・機能する長鎖ゲノムを自発的に進化させる技術を開発する。これにより、任意の遺伝子

をコードした長鎖ゲノムの取得やそれら遺伝子の進化的改良が可能になると期待される。また同時

に、進化によって自発的に複雑化する人工細胞も世界に先駆けて実現できる。 

 この目的を達成するためには、複数の短鎖ゲノムに対してそれらが融合した長鎖ゲノムが進化で

選択される条件を理解することが必要である。昨年度は、長鎖ゲノムの選択条件を実験により検討

する際の足掛かりとして、選択実験を模擬した理論モデルを構築し、シミュレーションによって長鎖

ゲノムが選択可能な条件を絞り込むことができた。本年度は主に、実際にこの実験検証に向けた

人工長鎖 RNA ゲノムの改良を行った。具体的には、人工長鎖 RNA を人工細胞内で十分に駆動さ

せるために、その起動技術である再構成型無細胞翻訳系の組成最適化、および進化工学技術に

よる RNA の複製能力の改善を行った。現在、これらの実験系を用いて本当に進化によって長鎖ゲ

ノムが選択可能であるかを検証している。また同時に、進化によって長鎖ゲノムが自発的に出現し、

人工細胞が複雑化していくのかどうかも検証している段階である。 
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