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1. 研究の背景と達成目標 

太古、生命が光エネルギーを利用できるようになったことは生命の長い歴史において最も重大な事件の一つで

あるとともに、再生可能エネルギー利用技術開発などにおいて自然に学ぶ上でも、大いに注目されるべきイベン

トである。本研究では最先端技術を分野横断的に駆使し、太古の光エネルギー利用タンパク質プロテオロドプシ

ンを最新の情報技術と遺伝子合成技術によって現代に再現することで、太古、生命はどんな光を「見た」のか、と

いうロマンあふれる問いに迫ることを狙いとした。 

具体的には、以下の４つの達成目標を設定した。 

① プロテオロドプシンの遺伝子配列情報を網羅的に取得し、遺伝子情報ライブラリーを作成する。 

② 作成したライブラリー中から、タンパク質の構造を原子分解能で明らかにする X 線結晶構造解析に適したプ

ロテオロドプシン遺伝子を抽出し、無細胞タンパク質合成技術によってタンパク質を大量合成し、原子分解

能でその物理化学的構造を決定する。 

③ ライブラリーの遺伝子情報を用いてプロテオロドプシンの進化の歴史を情報科学的に推定し、祖先配列再構

築技術によって、最祖先型のプロテオロドプシンの遺伝子配列を推定、復元する。 

④ 推定された配列情報に基づき、全遺伝子合成技術を用いることで生命がその歴史上で初めて作り出した光

エネルギー利用タンパク質を合成、現代に再現する。 

2. 主な研究成果と社会、学術へのインパクト 

  

・ 世界最大規模のデータを含むプロテオロドプシン遺伝子情報ライブラリーを構築し、その成果として、海洋細

菌（Nonlabens marinus S1-08T）の遺伝子情報から、光エネルギーを用いて塩化物イオンを細胞内に運び入

れる新しい種類のロドプシンの発見に成功した。 

・ 海洋細菌Photobacterium由来プロテオロドプシン 3種を大腸菌無細胞タンパク質合成系で大量調製、いず

れも脂質メソフェーズ法で結晶化し、そのうち 1 種については 2.0 Å 分解能で結晶構造の精密化に成功し

た。 

・ 遺伝子情報ライブラリーを用いて、祖先配列再構築技術によって、最祖先型のプロテオロドプシンの遺伝子

配列を推定、復元することに成功した。 

・ 光の吸収の進化において重要であったと考えられるアミノ酸を特定するとともに、祖先遺伝子配列の推定を

行った。さらに、推定された祖先遺伝子配列情報に基づいたタンパク質合成に成功し、光吸収スペクトルの

測定に成功した。これにより、太古の光エネルギー利用タンパク質プロテオロドプシンを最新の情報技術と遺

伝子合成技術によって現代に再現することに成功し、“太古の生命が見た光”を解明した。 

3. 研究成果 

本研究でターゲットとしたプロテオロドプシンは、近年になって新たに発見された光エネルギー利用タンパク質

である。生命が光を利用するメカニズムとしては光合成系がよく知られているが、近年、このプロテオロドプシン

が海洋性細菌の間に想定されていた以上に広く分布していることが明らかになった（実に有光層の海洋性細

菌の 8 割に存在しているともされる）。これまで、我々の研究グループは、この膨大なプロテオロドプシンが実際

に光エネルギー利用機構として働いており、海洋生態系全体のエネルギー循環に対して極めて大きな役割を
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が推察された。また、プロトン輸送に関与する重要残基の同定と、その経路についての新たな知見を得ることが

できた。 

 

 

図３．X線結晶構造解析技術によって解明された立体構造 

 

最後に、作成した遺伝子情報ライブラリーを用いてプロテオロドプシンの進化の歴史を情報科学的に推定し、

近年開発された祖先配列再構築技術によって太古のプロテオロドプシンの遺伝子配列を推定、復元した。推

定された配列情報に基づき、やはり近年開発された全遺伝子合成技術を用いることで太古の光エネルギー利

用タンパク質を合成、現代に再現した。以上によって再現された太古のプロテオロドプシンについて、原子分

解能でのプロテオロドプシンの構造に基づき、光吸収スペクトルの解析を行った。これにより、“太古の生命が

見た光”を解明した。 

 

4. 今後の展開 
 

地球を特徴づける多様で豊かな生命はすべて、数十億年もの時間をかけて、母なる海に生まれた共通の祖先

から進化してきた。このはるかな生命の進化の歴史を辿ること、とりわけ、祖先の生命がどのような形質（特徴）を

持っていたかを詳細に明らかにすることは、「私たち生命はどこから来てどこへ行くのか」という、生命に関心を

持つ全ての人にとっての究極の問いに迫るための前提となる。さらには、今日の生命が持つ驚くべき様々な形

質がどのような過程を経て“洗練”されてきたのかを明らかにすることは、それらの性質を参考にして我々のもの

づくりに活かしていくための鍵となる情報をもたらす。 

 

生命の進化に関する研究は、化石情報の解析から始まった。ダーウィン以来、実際に化石情報からは生命の

進化に関する多くの知見が得られたが、化石の発見は地質の状態など理想的な条件が整った場合のみに留

ってきたほか、特に生命進化の出発点となる微生物の進化研究に関しては、化石情報から多くの情報を得るこ

とが原理的に困難であった。なかでも、代謝機能など私たちの生命活動の根幹を支えている分子レベルでの

機能活性に関して、過去の生命が持っていた形質を化石情報から詳細に推定することは不可能であった。そ

の後遺伝子解析技術の発達により、遺伝子情報を進化研究に用いることが可能になったものの、過去の生命

がどのような遺伝子を持っているかを推定し、現代にその分子レベルでの機能活性を再現することは依然とし



                                                             
 

 
 

て困難な課題であった。 

 

このような生命進化研究の潮流の中で、本研究によって、太古の生体分子の機能を直接研究するという方法論

が今後確立されていくことが期待される。プロテオロドプシン遺伝子をきっかけとして、本技術を様々な遺伝子

についても適用可能な技術として成熟させていくことで、分子レベルでも太古の生命の姿を推定できるようにな

れば、生命進化の歴史に直接迫ることが可能になっていくだろう。さらに、工学的な観点からは、現代の生命が

持つ効率的なエネルギー産生装置がどのように作り出されてきたのかという問いに対し、やはり分子レベルで

の直接的な手がかりが得られることになる。現在の生命は、いわば、数十億年という気の遠くなるような年月をか

けて洗練に洗練を重ねられた“技術の粋”であるが（それを研究する我々は、ＳＦでしばしば描かれるような、宇

宙人のオーバーテクノロジーを全く理解できないでいる地球人のようなものかもしれない）、今後、その設計プロ

セスの理解に近づいていくことができると期待できる。 

 

また本研究では、太古の遺伝子配列の推定に用いる情報源として、世界最大規模のプロテオロドプシン遺伝

子ライブラリーを構築した。ビッグデータと最新の情報技術を組み合わせることでデータの“量”が“質”に転化し、

コンピュータプログラムの性能が劇的な向上を見せることは、近年様々な分野で大きな注目を集めつつあるが、

今回の研究でも、この“バイオビッグデータ”を最大限に活用したことが研究の鍵となった。進化研究に限らず、

バイオビッグデータをいかに活用していくかは我が国の生命科学研究全体にとって重要な課題になると考えら

れるため、今後様々なデータに対して今回用いたようなアプローチを活用していく予定である。 
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