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１．はじめに  
１−１．真核藻類の多様性と光合成能獲得進化 

水圏，特に海洋における純一次生産量は炭素量換算でおよそ 48.5 Pg/年であり，56.4 Pg/年
である陸上の純一次生産量に匹敵する（Field et al. 1998）。陸上の主要一次生産者は陸上植物

であるが，水圏での主要一次生産者は微細藻類である。微細藻類はシアノバクテリアや光合

成性真核生物からなり，特に光合成性真核生物の光合成能の獲得進化は多様である。 
緑藻類，紅藻類，灰色藻類は陸上植物と単系統群を形成する光合成性真核生物であり，こ

れらをまとめたグループをアーケプラスチダと呼ぶ。真核生物における最初の光合成能の獲

得はアーケプラスチダの共通祖先で生じたと考えられている。従属栄養性であったアーケプ

ラスチダの共通祖先と，すでに誕生していた光合成性原核生物であるシアノバクテリアの一

種との間の細胞内共生とその後の絶対共生関係の確立やオルガネラ化を経て光合成用のオル

ガネラである色素体が誕生したと考えられている。この共生現象を一次共生と呼ぶ。ただし，

どのような機構でそのシアノバクテリアが真核細胞内に侵入したのかは不明である 
（Miyagishima 2023）。 
その後，紅藻類や緑藻類の細胞が従属栄養性真核生物との間に細胞内共生関係を確立した。

この共生現象を二次共生と呼ぶ。二次共生によって誕生したのがクリプト藻類（クリプチス

タ）とクロララクニオン藻類（リザリア，SAR），ユーグレナ藻類（ディスコバ）とされてい

る。クリプト藻類は紅藻細胞との二次共生，後者 2 系統はそれぞれ異なる緑藻細胞との二次

共生に由来する色素体を有する。その他の光合成性真核生物系統に，ハプト藻類（ハプチス

タ），不等毛藻類（ストラメノパイル，SAR），渦鞭毛藻類（アルベオラータ，SAR），コル

ポデラ類（アルベオラータ，SAR）が知られ，これらは紅藻由来色素体を有する。過去には

「紅藻由来色素体を有する系統は単系統であり，その共通祖先で紅藻細胞との二次共生によ

り光合成能を獲得した」とするクロムアルベオラータ仮説（Cavalier-Smith 2002）が主流であ
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った（神川 2023）。しかし，現在は「それぞれ離れた系統であり，独立した色素体獲得進化

を経て光合成能を獲得した」とする説が大勢を占めている（神川 2023）。なお，これらの紅

藻由来色素体が二次共生由来であるのか，それともクリプト藻など二次共生由来色素体を有

する細胞との三次共生由来や四次共生由来であるのか不明である（Kamikawa 2021）。 

 
１−２．光合成能喪失藻類の生態学的多様性 

上述のように多様な真核生物系統で光合成能の獲得進化が生じてきた。その一方で光合成

能喪失進化もほぼ全ての光合成性系統で起きている（Hadariová et al. 2018）。ハプト藻類およ

び灰色藻類，クロララクニオン藻類のみ，光合成能を喪失する進化を生じた種が知られてい

ない。ここで言う光合成能の喪失とは，文字通り光合成という性質の喪失であって，色素体

の喪失を意味しない。むしろそのような例は少なく，現在知られている真核生物の多様性の

中で，色素体喪失進化の可能性が議論されているのはわずか 4 例である（後述）。 
このような非光合成性種は光合成による独立栄養性ではなく，外部の炭素源やエネルギー

源に依存する種へと進化を遂げている。ただし，光合成能喪失後の生態は，系統ごとに異な

る。ヒトに感染する寄生能を有する代表例はアピコンプレクサ類 Plasmodium falciparum であ

る（Kamikawa 2021）。同様に寄生性なのは光合成性陸上植物の根に寄生するハマウツボ科植

物 Orobanche minor や紅藻類に寄生する紅藻 Choreocolax polysiphoniae などが知られる 
（Hadariová et al. 2018）。非光合成性緑藻類の一種 Helicosporidium sp.は昆虫の腸内に寄生し，

非光合成性渦鞭毛藻類 Hematodinium sp.は甲殻類に寄生する種である（Kamikawa 2021）。一

方で，不等毛藻類の一つである黄金色藻類（例：Spumella 属）やディクチオカ藻類（例：

Pteridomonas 属）の非光合成性種は原核生物を捕食する捕食性種として知られる（Dorrell et al. 
2019; Kayama et al. 2020b）。また光合成能喪失緑藻類 NrCl902 株や光合成能喪失クリプト藻

類，光合成能喪失珪藻類種は吸収栄養性である（Kamikawa et al. 2015a; Kayama et al. 2020a; 
Tanifuji et al. 2020）。これらは水圏に溶存している物質から炭素源やエネルギー源を得てい

る。本稿では，多細胞性の陸上植物や紅藻は除き，単細胞の真核微生物に着目して紹介する。 
 

１−３．非光合成性珪藻類 Nitzschia putrida 
不等毛藻類に属する系統の一つである珪藻類はガラス（シリカ）を主成分とした細胞壁を

有する単細胞の光合成性真核生物グループである。10 万種以上存在し，その純一次生産量

は地球全体の約 20％を占めると言われている（Nelson et al. 1995; Field et al. 1998; Falkowski et 
al. 1998）。色素体は 4 重包膜で，最外膜は小胞体と融合している。チラコイドは 3 重で，主

要な光合成色素はクロロフィル a，クロロフィル c，そしてフコキサンチンである（神川 
2023）。光合成性珪藻の一部には，ロドプシンを介した，光合成とは異なる光利用能も存在

する（Yoshizawa et al. 2023）。 
Nitzschia putrida は，1854 年に Synedra putrida として記載され，1900 年に Benecke が

Nitzschia 属に移した無色の珪藻であり（Benecke 1900），上述 3 色素を欠く。非光合成性珪

藻は N. putrida を始めとしてこれまでに 10 種が記載され，そのうち 6 種が Nitzschia 属，1 種

が Hantzschia 属，4 種が Tursicola 属である（Benecke 1900; Li and Volcani 1987; Frankovicha et 
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al. 2018）。これらに加えて未記載 Nitzschia 属単離培養株や，属が未同定の培養株が存在す

る（Kamikawa et al. 2015a, Mayama and Kamikawa 未発表）。非光合成性珪藻種の少なくとも

一部では 4 重包膜を有する色素体が未だ保持されていることが電子顕微鏡観察から明らかに

なっている（Kamikawa et al. 2015a）。本色素体の名残には，縮退したチラコイド様構造が観

察されている。また珪藻において複数の属内に非光合成性種が存在することから，光合成能

の喪失進化は独立して複数回生じてきたと考えられる（Kamikawa et al. 2015a; Frankovicha et 
al. 2018）。ただし，28S rRNA 遺伝子分子系統樹において，Nitzschia 属内における非光合成

性種が多系統なのか単系統なのか，その系統関係はまだ結論が出ておらず，解析に用いるタ

クソンサンプリングによっても得られる結果に影響がある（Kamikawa et al. 2015a; 
Onyshchenko et al. 2018）。そのため Nitzschia 属内で光合成能の喪失が 1 度だけ生じたのか複

数回生じたのか議論の最中である。 
日本において，N. putrida を始めとする Nitzschia 属非光合成性種の多くは沖縄県マングロ

ーブ林河口域の落ち葉から単離され，その増殖特性が調査されてきた（Kamikawa et al. 
2015a; Ishii and Kamikawa 2017）。上述種は 5℃から 35℃まで増殖可能であり，0.5％から

>10％までの海水塩濃度下でも増殖可能である。これは潮汐や蒸発，淡水河川の流入によっ

て激変する環境で生息しているのに適していると考えられる（Ishii and Kamikawa 2017）。

このように温度や塩濃度などの環境変動に適応できる N. putrida は吸収栄養を行う従属栄養

性で光合成能を喪失している。そのため栄養塩が豊富な培養液中や寒天培地上で無菌培養が

容易であるため多様な研究に適している。 
 

１−４．光合成能喪失＝ゲノム縮退？ 
これまでに詳細なゲノム解析に供された光合成能喪失真核微生物の多くは寄生性である。

例えばヒトに感染し年間数億人が罹患し，数百万人が命の危機にさらされているマラリア原

虫 P. falciparum は 23 Mbp のゲノムを有し（Gardner et al. 2002），一方でマラリア原虫に比

較的近縁な光合成性種であるコルポデラ類 Chromera velia は 193.6 Mbp のゲノムをもつ

（Woo et al. 2015）。C. velia の系統と分岐した後に P. falciparum の祖先が 3800 以上もの相

同遺伝子を喪失したことが示唆されていることから明らかにゲノム縮退が生じてきたはずで

ある （Woo et al. 2015）。しかし，この非光合成性・寄生性真核微生物におけるゲノム縮退

が光合成能喪失そのものによって引き起こされたのか，それとも寄生性という生存戦略によ

る選択圧なのかは不明であった。 
そこで寄生性ではない N. putrida のゲノム解析を行うことで，光合成能の喪失は寄生性種

同様にゲノム縮退に影響を与えているのか，そして N. putrida の光合成能喪失に伴う生態学

的役割の変化（独立栄養から吸収栄養による従属栄養性）をサポートするゲノム進化は生じ

ているのかについて調べることにした。 
 

２．N. putridaゲノムとコードされた機能 

２−１．ゲノム構造 
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光合成性珪藻は 2 倍体ゲノムを有し，一部の種はヘテロ接合度が高い（Mock et al. 2017）。

そのようなゲノムのアッセンブルは困難な場合が多く，適切なアッセンブルツールの選別と

1 倍体分ゲノムの適切な抽出が必要不可欠である（Mochizuki et al. 2023）。そこで Illumina 
HiseqX のショートリードを用い N. putrida 核ゲノムにおける倍数性を確認した結果，本種の

核ゲノムは二倍体ゲノムであり，またその一部がヘテロなアレルを有していることが推定さ

れた（Kamikawa et al. 2022）。そのため，本種の PacBio RSII データを二倍体ゲノムのアッセ

ンブルに用いられるツールである Falcon および Falcon_unzip ver. 0.5 に供しアッセンブルを行

い，その後ショートリードデータを使った Pilon（ver. 1.2.2）による補正を行った。その結果，

オルガネラゲノムを除くと，1 倍体分の核ゲノムサイズが約 35 Mb のドラフトゲノムが構築

された（Kamikawa et al. 2022）。 
次にトランスクリプトームデータと Braker2（version 2.0.3）を用いた遺伝子予測を行った結

果，1 倍体分の核ゲノム中にタンパク質をコードする 15003 遺伝子が予測された（Kamikawa 
et al. 2022）。例えば光合成性珪藻 Phaeodactylum tricornutum は 27 Mbp の核ゲノム中に 10402
遺伝子を有し（Bowler et al. 2008），同 Thalassiosira pseudonana は 32 Mbp 核ゲノム中に 11776
遺伝子を有する（Armbrust et al. 2004）。自由生活性従属栄養性の珪藻核ゲノムサイズや遺伝

子数は，光合成性珪藻のそれと比較しても特段縮退しているように見られなかった。そのた

め，寄生性非光合成性種の核ゲノム縮退は光合成能喪失がトリガーとなるのではなく寄生性

などの他の性質に起因すると考えられる（Kamikawa et al. 2022）。 

 

２−２．非光合成性種にはなぜ色素体ゲノムが検出されるのか 

珪藻類光合成性種におけるミトコンドリアゲノムは 35 kb 程度の環状または線状 DNA で

あり，色素体ゲノムは 120 kb 程度の環状 DNA である。特に色素体ゲノムには rRNA 遺伝子

オペロンを含む領域が逆位反復配列として 2 コピー存在する四分割構造である。ミトコンド

リアにコードされているタンパク質は電子伝達系複合体 I，複合体 III，複合体 IV，複合体

V，翻訳，タンパク質輸送に関わる 35 種類である。色素体ゲノムでは，光化学系 I 及び II，
シトクロム b6/f 複合体，ATP 合成酵素複合体，クロロフィル合成酵素，二酸化炭素固定，

翻訳・転写，タンパク質輸送，鉄硫黄クラスター合成，分子シャペロン，タンパク質分解，

チアミン合成，保存された未知機能（Ycf）に関わる 120 種類あまりのタンパク質がコード

されている（Ruck et al. 2014）。 
N. putrida を始めとする非光合成性種においては，ミトコンドリアゲノムの構造，サイ

ズ，遺伝子数が光合成性種のそれと同様であり，縮退進化は生じていない（Kamikawa et al. 
2018）。一方で，非光合成種色素体ゲノムにおいては光化学系やシトクロム複合体，ATP 合

成酵素複合体，クロロフィル合成酵素，二酸化炭素固定，チアミン合成，保存された未知機

能（Ycf）を中心とした機能を司る遺伝子が喪失している（Kamikawa et al. 2015b; Kamikawa 
et al. 2018）。光合成や色素合成，二酸化炭素固定に関わる遺伝子が喪失していることは，非

光合成性という性質と極めてよく一致している。一方で，チアミン合成のような代謝に関わ

る遺伝子の喪失も同時に生じており，これは色素体の代謝機能縮退を示唆する（Kamikawa 
et al. 2018）。 
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同様の色素体ゲノム縮退は珪藻以外の系統における非光合成性種でも（程度こそ違え）生

じてきた。クリプト藻類の非光合成性種では非光合成性珪藻種と同様に ATP 複合体酵素遺

伝子に加え，二酸化炭素固定に関わる遺伝子であるリブロース 1,5-ビスリン酸カルボキシラ

ーゼ/オキシゲナーゼ（ルビスコ）大サブユニット，小サブユニット，ルビスコ活性化酵素

が光合成能を喪失しているにもかかわらず保持されている（Tanifuji et al. 2020）。 
アピコプラストゲノムは 36 kb 程度の環状 DNA であり，rRNA 遺伝子オペロンの逆位反復

配列構造を有し，転写・翻訳に関わる遺伝子以外は鉄硫黄クラスター合成酵素 SufB のみが

アピコプラストゲノムにコードされている。同様に黄金色藻色素体ゲノムにコードされてい

るのは鉄硫黄クラスター合成（SufB、SufC），そして電子伝達（フェレドキシン PetF）が転

写・翻訳以外の機能である（Dorrell et al. 2019）。ディクチオカ藻綱非光合成性種

Pteridomonas 属の色素体ゲノムには上記の縮退色素体ゲノムが有する SufB などの代謝に関

わる遺伝子は検出されず，転写・翻訳に関与するタンパク質遺伝子と rRNA 遺伝子，そして

tRNA 遺伝子のみが存在した。おそらく trnE 遺伝子の転写産物から合成される tRNA-Glu が

ヘム合成の初期基質として用いられるため，trnE 遺伝子を保持する本色素体ゲノムが喪失し

ていないと考えられる（Kayama et al. 2020b）。 
上述したように色素体ゲノムは様々な非光合成性種に存在し、生存に必須な機能をコード

している。そしておそらくであるが、その生存に必須な機能を司る遺伝子の存在が色素体ゲ

ノムの喪失・保持を決定する要因となっていると考えられる。ただし，二次的な光合成能を

喪失した非光合成性植物であるラフレシアや非光合成性緑藻 Polytomella 属種，非光合成性

黄金色藻 Paraphysomonas sp.などでは色素体はあるものの色素体ゲノムは検出できず，おそ

らく喪失したと考えられる（Molina et al. 2014; Smith and Lee 2014; Dorrell et al. 2019）。上述

のように，少なくとも色素体ゲノムにコードされた tRNA-Glu は緑藻色素体でのヘム合成に

必須である。そのため，色素体ゲノムの喪失には少なくともヘム合成をサポートする代替機

構が必要であると考えられる（Smith and Lee 2014）。 
 

２−３．N. putridaにおけるオルガネラ機能進化 

光合成性色素体は光エネルギー伝達による ATP 合成や還元力生成，カルビンベンソン回

路による二酸化炭素固定に加え多岐に渡る合成系の機能する場であり，それゆえ多くの光合

成性種の独立栄養性を司っている。カルビンベンソン回路とその派生経路によって合成され

た種々の糖リン酸が基質となる。陸上植物や緑藻類では欠くものの，珪藻などでは色素体内

でも解糖系が機能し，カルビンベンソン回路で合成された 3-ホスホグリセリン酸からホスホ

エノールピルビン酸やピルビン酸，アセチル CoA が産生される。ピルビン酸やアセチル

CoA は分枝鎖アミノ酸合成や脂肪酸合成，脂質合成，イソプレノイド合成の基質となり，ホ

スホエノールピルビン酸はエリスロース 4-リン酸とともに芳香族アミノ酸の基質となる。

同様に，色素体で合成されたアミノ酸や糖リン酸を基質としてヘム，クロロフィルやカロテ

ノイドといった光合成色素，チアミン（ビタミン B1），リボフラビン（ビタミン B2）が合

成される。 
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では光合成能を喪失した珪藻 N. putrida ではどうだろう？N. putrida の色素体機能を推定す

るため，核コードタンパク質セットから色素体局在タンパク質を抽出した。四重包膜を有す

る色素体内に細胞質で翻訳されたタンパク質が輸送されるには，N 末端にシグナルペプチド

とトランジットペプチド様領域，そして特定のアミノ酸モチーフが必要である。N. putrida
からは，そのような特徴をもつタンパク質は 600 程度検出され，これは同じ手法で推定した

光合成性種珪藻の核コード色素体タンパク質数の約半分である。特に光合成性種に共通した

オーソログのうち，200 を超えるオーソロググループが N. putrida から検出されなかった。

このことは N. putrida の非光合成性という性質に伴う色素体機能の縮退が生じていることを

示唆している。しかし，上述したような代表的な合成経路のうち，該当する代謝反応を担う

色素体局在タンパク質がゲノムから検出されなかったのはイソプレノイド合成，光合成色素

合成，チアミン合成のみである。その他の色素体代謝機能であるアミノ酸合成経路やヘム合

成，脂肪酸合成，脂質合成は色素体内で生じていると考えられる。カルビン回路に関わる遺

伝子においても，ルビスコおよびホスホリブロキナーゼのみを欠いており，その他の遺伝子

はすべてゲノム中に保存されていた。特に，色素体でのみ合成される脂質（スルホキノボシ

ルジアシルグリセロールなど）がガスクロマトグラフィー分析で細胞抽出液から検出されて

いることから，少なくとも色素体脂質合成ならびに関連経路は機能していると考えられる 
（Kamikawa et al. 2020）。 
 N. putrida では二酸化炭素固定が行われないため，色素体内における代謝機能の炭素源は

細胞質から輸送される必要がある。N. putrida では糖リン酸輸送体（Triose Phosphate 
Transporter; TPT）が 4 遺伝子検出されており，そのうちの 1 つは最外膜，1 つは外側から 2
枚目の膜，そして残り 2 つは最内膜に局在する TPT をコードすることがヘテロな形質転換

系を用いた実験から示唆されている（Moog et al. 2020）。そしてこれらの糖リン酸輸送体は

ホスホエノールピルビン酸，ジヒドロキシアセトンリン酸，ホスホグリセリン酸といった複

数の糖リン酸を輸送可能であることが生化学的実験から示されている（Moog et al. 2020）。

これらの基質が細胞質から非光合成性色素体へと輸送され，上述した様々な代謝経路に寄与

している可能性が考えられる。 
カルビンベンソン回路ではルビスコが主要酵素として二酸化炭素固定を行うが，ルビスコ

は二酸化炭素とリブロース 1,5-ビスリン酸を基質として 2 分子の 3-ホスホグリセリン酸を合

成する一方で，酸素とリブロース 1,5-ビスリン酸を基質として反応が生じた場合は 3-ホスホ

グリセリン酸と 2-ホスホグリコール酸を生じる。2-ホスホグリコール酸はペルオキシソーム

やミトコンドリアの代謝経路を介して TCA 回路などでエネルギー源として回収される。上

述のように N. putrida はルビスコをもたず色素体での二酸化固定能を欠き 2-ホスホグリコー

ル酸は色素体では合成されない。加えて，色素体やペルオキシソームにおける 2-ホスホグリ

コール酸を中心とした代謝に関わる遺伝子も検出されなかった（Kamikawa et al. 2022）。す

なわち，非光合成性色素体とペルオキシソームの間の代謝レベルの相互作用は喪失している

と考えられる。一方で，TCA 回路で基質となるリンゴ酸を介したペルオキシソームとミト

コンドリア間の，そしてオルニチンやグルタミンなどのアミノ酸輸送を通じた非光合成性色
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素体とミトコンドリア間の代謝レベルの相互作用は維持されていると考えられる

（Kamikawa et al. 2022）。 
水圏に溶存する炭素源には十分量の色素体代謝産物が含まれていないことは想像に難くな

く，仮に存在したとしても原核生物と競合するため色素体代謝経路の多くや色素体そのもの

の喪失を可能にするほどの量を吸収栄養によって確保することは困難であろう（Kamikawa 
et al. 2017）。一方で，寄生性種は少なくとも一部の代謝産物を宿主に依存している。そして

依存している代謝産物は，寄生生物の系統および宿主の代謝機能によっても異なるはずであ

る。例えば，もしも糖だけが宿主から得られるのであれば，寄生性種はそれを基質として自

らアミノ酸や脂肪酸，脂質などを細胞内で合成しなければ寄生性種であっても生存はできな

い。すなわち，生存し，増殖する過程で色素体代謝関連遺伝子に変異を蓄積し，最終的に色

素体関連遺伝子が偽遺伝子化または欠失した子孫を残すという進化の「きっかけ」は生じな

い。この場合，色素体内で機能するこれらの合成経路を喪失するような変異は次世代に遺伝

することはないため色素体機能縮退進化も生じないだろう。別の言葉を使うのであれば，色

素体で合成される生存に必須な代謝産物がすべて捕食や寄生宿主から得られるとしたら，上

記のような機能的な制約が外れるため，色素体の代謝経路および色素体そのものがなくなる

進化が生じることもあるということになる。そのような可能性のある例としてヒト腸管寄生

性アピコンプレクサ類 Cryptosporidium 属，捕食性ピコゾア類 Picomonas 属や甲殻類寄生性

渦鞭毛藻 Hematodinium 属，捕食性ストラメノパイル類 Actinophrys sol が知られている 
（Azuma et al. 2022）。吸収栄養性ではそのような例が未だ知られていないことは注目に値

する。色素体の機能進化とは，その色素体を有する生物がどのような生態を有し，どのよう

な産物を外部から獲得する能力を有するかによって影響を受けることが示唆される 
（Kamikawa et al. 2017; Kamikawa et al. 2019; Kamikawa et al. 2022）。 
 

２−４．N. putridaにおける光受容による転写制御 

光は光合成によって ATP や還元力といった形でエネルギー保存に利用されるのみではな

く，細胞周期や日周性などの制御にも利用される。光合成性珪藻の細胞周期制御に機能する

タンパク質として例えば BUB1/MAD3，Cdc20，CYCB1，CYCH1，dsCYC2，PCNA が同定

されている。（理想的な条件下で同調されていれば）これらのタンパク質が機能する結果，

光合成性珪藻では明暗周期に応じて細胞分裂のタイミングが制御され一日の中の限定された

時間帯で細胞数が増加する。しかし N. putrida 増殖実験の結果，細胞数は 1 日を通じて増殖

を続け，日周性が存在するようには考えられなかった（Kamikawa et al. 2022）。この細胞増

殖のタイミングに日周性が見られないという現象は，珪藻の日周性制御におけるマスター因

子である bHLH-1a（RITMO1）が従属栄養性珪藻には存在しないという探索結果からもさら

に支持された（Kamikawa et al. 2022）。RITMO1 に加え，青色光受容体である転写因子

Aureochrome 1a および 1b を始めとした光受容ドメインをもつタンパク質のほとんどを N. 
putrida は欠くことがゲノム中の遺伝子探索から明らかとなった。一方で，少なくとも代表的

な細胞周期制御タンパク質に加え，Aureochrome 1c や bHLH-1b，Cryptochrome-DASH/CPF2
といった光受容タンパク質のごく一部は未だ N. putrida ゲノム中にコードされており，ここ



植物科学最前線 15:70 (2024) 

R. Kamikawa - 8 
BSJ-Review 15:70 (2024) 

から細胞周期や増殖制御以外の機能に光を利用している可能性が示唆された（Kamikawa et 
al. 2022）。 
そこで 12 時間明期，12 時間暗期の条件下で N. putrida 細胞を培養し，4 時間ごとに

RNAseq を行うことで光によって遺伝子発現が制御されているかどうか検証した（Kamikawa 
et al. 2022）。その結果，ハプロイドゲノム中の 15000 あまりのタンパク質コード遺伝子のう

ち，64 遺伝子が明期で，93 遺伝子が暗期から明期に切り替わるタイミングで，187 遺伝子

は暗期で特に強く発現していた。特に明期に強く発現する遺伝子群には炭素源の取り込みと

代謝に関わるものがより多く含まれていた。これらの遺伝子群の発現制御は明期で活発にな

る他の光合成性種による一次生産産物を利用するための適応かもしれない。時系列遺伝子発

現比較から，N. putrida は光合成能を失い，細胞分裂制御も光とは独立したものになってい

る一方で，核ゲノムコードタンパク質の 2.3％というごくわずかな遺伝子発現制御には光や

明暗シグナルを利用していることが示唆された。別の言葉で言えば，ほとんどの遺伝子発現

制御は光から独立しており，別の環境刺激によって生じている可能性がある。この点におい

て，光や低分子を感知する Per-Arnt-Sim（PAS）ドメインを有する basic leucine zipper 転写因

子（bZIP-PAS）が，N. putrida ゲノム内で遺伝子重複を起こし，光合成性近縁種の 10 倍程度

コピー数が増加していることは注目に値する（Kamikawa et al. 2022）。同様に，シグナルト

ランスダクションに関わる因子，環境ストレスを感知する因子，基質を取り込むトランスポ

ーター，細胞外で高分子炭水化物を分解する酵素も遺伝子数が増加している（Kamikawa et 
al. 2022）。 
本研究により，光合成能喪失によるゲノム進化への影響は寄生性による影響と比較すると

限定的であり，ゲノム縮退などには結びつかないことが示唆された。一方で，光合成能喪失

は，光合成能喪失によるオルガネラ機能および機能ネットワーク，細胞周期や増殖制御，遺

伝子発現制御のリモデリングを引き起こす。すなわち，光合成能の喪失とは，色素体での

ATP および還元力産生への光利用が制限されることに止まらない。ただし上述した光合成能

喪失による影響は，非光合成性珪藻 N. putrida という 1 種の吸収栄養性種から得られた示唆

であり，同様の吸収栄養性珪藻他種においてどのようなゲノム進化や細胞機能のリモデリン

グが生じているのか，などまだまだ興味も問いも尽きない。そしてそれゆえ，終わりのない

光合成能喪失研究の旅路は続いていく。 
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