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通常講義に使っているタイトル：	

「２１世紀の課題：	
　　デカルトとダーウィンの残した課題」	

團さんの共生についての説明文を読んで	

「共生と有機体論」	
とタイトルを変更し、内容を組み替えた。	



まず團さんによる「共生」についてのまとめの背景にあ
る課題を考える。	

黒川紀章はジェイン・ジェイコブズの著作をいち早く日本語に翻訳し、機械
の美学ではなく生物学的見地から人間と自然、都市と自然を見つめ直し
た人である。共生という言葉は元々生物学用語であったが、広く社会科
学あるいは建築学や都市デザインに応用したのは黒川紀章だった。19世
紀から20世紀の建築の歴史を振り返ると、産業革命以降それまで建築
の世界で支配的だった西欧中心の新古典主義は新しく登場した機械の
論理と美学によって崩壊し、機能主義を旗印に20世紀のモダニズム
が登場した。黒川紀章は、そのモダニズムの全盛期だった１９５９年に
「機械の時代から生命の時代へ」の時代の転換を宣言して次の
「生命」の時代を予言していたと言える。その予言通りバウハウスに
代表される20世紀モダニズムは次第に機械の美学からは遠ざかるように
なりより一層建築には環境への貢献や都市再生の力が求められるよう
になった。同じ複雑系であっても機械は個々が外界とは独立しているの
に対して生命系は相互に複雑に関係性を持っていてこれが「共生」の思
想の原点となったと言える。 	

本日の論点は	
機械論（２元論）から、有機体論へと整理できる	



生命：Organism	
＝有機体	

有機体論とは何か？	

見えない（非物理的）因果性の科学	



 「三十輻共一轂。当其無有車之用。　　　　　　　　	
挺埴以為器。当其無有器之用。　　　　　　　　	
鑿戸以為室。当其無有室之用。　　　　　　　　	
故有之以為利、無之以為用。」　　　老子　	

車輪は、三十本の輻が真ん中の轂に集まって出来ている。 
その轂に車軸を通す穴があいているからこそ車輪としての用を為すのだ。 
器を作るときには粘土をこねて作る。 
その器に何もない空間があってこそ器としての用を為すのだ。 
戸や窓をくりぬいて家は出来ている。 
その家の何もない空間こそが家としての用を為しているのだ。 
だから何かが「有る」という事で利益が得られるのは、 
「無い」という事が影でその効用を発揮しているからなのだ。	

例えば、建築には見えない因果性が内在する	



材料をデザインして空（間）を使う	
Or	
目的や機能は何もないところに存在する	

「建築は材料（肉体）とデザイン（精神）からなる」と言ってしまうと2元論になる	
これには、空を使うと言う視点がない。	



デザイン	

目的	
機能	

目的、機能　は目に見えない非物理的因果性。	

実在しない因果性がデザインを通して因果性を持つ	



建築と違い、現在の科学は実在していること
だけを基盤にしており（唯物論）、空を意識し
ない。	

その結果、科学自体が一般の直感から乖離
してしまっている	



建築と異なり、科学は市民からの孤立に
苦悩している	

科学	

市民社会	

工学	
建築	

（人間の側から	
考える）	

思想的には	

疎遠	
無関心	
反科学	



実在しないものを科学は対象とできる
か？	

１７世紀以前は、実在しない因果性を考
えることもあった。	



アリストテレス	
（From	Wiki）	

アリストテレスの４因	

質料因（何で出来ているのか？）	
作用因（運動の原因）	
形相因（抽象的本質）	
目的因（目的）	

16世紀以前の科学の問題	

　　全部説明しようとした！！！	

全部説明するときにしばしば神や、超自然的力
を引き合いに説明する：作り話の横行	



近代科学の成立	

捏造（カソリック）の排除と、客観的合意形成のための
手続きの確立	

１）主観主義　	
				（自分で考える）	
２）２元論：心と体	
　　（わからない事は追求しない）	

哲学は私たちの目の前に絶えず開かれているこの巨大な書物（宇宙）に書か
れております。しかし、そこに書かれている言語を前もって学び、文字がわかる
ようにしておかなければその内容を理解することはできません。それは数学の

言葉で書かれております。そしてその文字は三角形や、円や、その他の幾何学
図形です。これらを使わなければこの書物は何も理解できません。これらがな
いと私たちは暗い迷宮をあてもなくさ迷っているのも同然です。	
（ガリレオ　贋金鑑定官より）	

ガリレオは神について書いてある聖書も含めた文書は作り話の可能性があると
まで言っている。	



近代科学誕生には、カソリックによる捏造の排除
が必要で、これを達成するため、すべての非実
在・非物質的因果性を科学の対象から除外した。
デカルトの２元論は科学から、善悪、意味、目的な
ど非実在的判断を神の領域にまかせ、機械論へ
と突き進む	

結果	原因	

近代的な因果性	

アリストテレスの形相因、目的因　は科学の対象から除外される	



相対論的諸学説の最も明白な外的特徴の一つはそれの新しさである。その新しさ
は哲学者をおどろかす。哲学者はこれほど異例な攻勢に直面して、急に常識と単純
さの擁護者になってしまう。	

空間と時間との数学的融合ほど美しい例があろうか！この合一はすぐ傍らに我々
の創造、我々の感覚的生命、我々の表彰を持っている。我々は空間を忘れることに
よってしか時間を生きないし、時間の流れを中断することによってしか空間を理解し
ない。	

バシュラール	

科学という手続きは	
　　直感を超える	

重力場（Wiki)	



デカルトの二元論（心＝神・身＝機械）に対する
哲学からの批判	

ライプニッツ（後生説の模索）	

イギリス経験論、特にヒューム	
　　　神の否定と、経験（主観）主義の徹底	



自然史、有機体論からの機械論批判	

ビュフォン、モーペルチュイ etc	
　　　前生説批判、後生説的理論構築	
カントによる経験（主観）主義克服の模索	
	    自然目的によりOrganizeされた生命	
　　　　有機体論の誕生	

この過程で進化概念が生まれる	

ライプニッツのモナド論をはじめ、この間の歴
史は黒川さんのメタボリズムに通ずる？	



有機体論は自然目的という非実在の因果
性を復活させようとした、科学・哲学を巻き
込んだ思想運動と考えられる	

この思想から	
　有機体を、単純から複雑への後生的プロ
セスとして構想する進化概念が誕生する	



後成的生命の発生（進化）には	

　　目的に向けて過程を組織化できる	
　　（Organism)因果性が必要（デザイン）	

　　しかし科学である限り、	
　　超越論的因果は完全に排除する	

　　例えば自己組織化と言って終わらせ
れば超越論的説明になる。	



チャールズ・ダーウィン	

非実在の因果性の科学的説明に初めて成功	



ダーウィニズムでは、結果が多様性として最初からあると時間を逆転させた	
目的は自然選択する力と考えた。（神秘性はない）	



ダーウィン進化論が開いた新しい考え	

１）結果は最初から個体の多様性として存
在する	

２）選択で結果（最も適応した個体）が選ば
れるが、この過程に何もポジティブな作用
は必要ない。	

３）個体でなく集団で考える	

４）共通祖先	



進化の力学：ダーウィン進化を環境の自己への
同化と捉えることができる	

　　ゲノム多様化と自然選択	

　　環境の自己への同化	



概日周期	

亀の甲羅	

環境の自己への同化の例	

建築からみると、環境の同化という発想は馴染みがあるかもしれない。	

このことは、脳による情報処理を考えると更によくわかる。	
脳は、環境を無限に自己に同化できる	



ダーウィン進化論と建築、都市計画　？	

計画とダーウィン進化は相反する概念	
進化はあっても、ダーウィン進化はない	

人間が介在する場合、進化概念は殆ど
ダーウィン進化と無関係なことが多い。
強いて言えば、マルサス、スペンサーの
思想に近い　　	



２０世紀に進む	
　もう一つの非実在的因果性	
　　　の解明	



２０世紀は情報の世紀	
情報（物質ではない）と機械の関係が明らかにされていく	

（クロード・シャノン、ノバート・ウィナー、アラン・チューリング）	

シャノン	
チューリング	

20世紀の情報科学は	
機械（物質：mechanis=c	opera=on）と	
情報（非物質：symbol	opera=on)との	
関係を科学的に扱った。	

非物質により物質が影響される因果性	



２０世紀情報科学は、	
機械（物質：mechanis=c	opera=on)と	
情報（非物質：symbol	opera=on)	
の関係を科学にした。	

非物質が物質に対する因果性を持つ	



建築や都市計画と	
　　　情報科学はおそらく相性がいい	

なぜなら、情報科学の扱う情報は全て人
間がなんらかの形で関与している。	

２０世紀情報科学の限界	
　　　人間の介在しない情報を扱えない	



ヒトゲノムは19，20世紀の集大成	

翻訳	

転写	
情報	

機能分子	

ヒトゲノム解読発表	

　機能	



２１世紀科学の課題	

人間の関与しない情報も統合し
た情報科学の構築	



140億年：ビッグバン	
４８億年：地球誕生	

３８億年：生命誕生	

２００万年人類	
５０万年　ホモサピエンス，
原始言語	

２万年：文字の誕生	

物
理
法
則	

情
報
厮
統
合
厷
れ
叀
新
厹
厦
生
命
叏
因
果
性	

文明、文化	

現代	

ゲノム情報	

エピゲノム情報	

神経情報	

脳内情報	

情報科学	
バーチャルメディア	

文字	
言語	

人間には、自然および人為的な情報（非物理的因果性）	
の全てが統合されている	



ゲノム情報	

エピゲノム情報	

神経情報	

脳内情報	

情報科学	
バーチャルメディア	

文字	
言語	

38億年	

２０億年	

１億年	

？	

2万年	

進化	 発達	

統合	



人間に集まる様々な情報の統合	

歴史との統合	

２１世紀の課題	I	



ゲノムがいったん集団に導入されるとその子孫集団
にずっと維持され続ける	



ゲノムから歴史が語れる	



Svante	Paa	̈bo	

A Draft Sequence of the
Neandertal Genome
Richard E. Green,1*†‡ Johannes Krause,1†§ Adrian W. Briggs,1†§ Tomislav Maricic,1†§
Udo Stenzel,1†§ Martin Kircher,1†§ Nick Patterson,2†§ Heng Li,2† Weiwei Zhai,3†||
Markus Hsi-Yang Fritz,4† Nancy F. Hansen,5† Eric Y. Durand,3† Anna-Sapfo Malaspinas,3†
Jeffrey D. Jensen,6† Tomas Marques-Bonet,7,13† Can Alkan,7† Kay Prüfer,1† Matthias Meyer,1†
Hernán A. Burbano,1† Jeffrey M. Good,1,8† Rigo Schultz,1 Ayinuer Aximu-Petri,1 Anne Butthof,1
Barbara Höber,1 Barbara Höffner,1 Madlen Siegemund,1 Antje Weihmann,1 Chad Nusbaum,2
Eric S. Lander,2 Carsten Russ,2 Nathaniel Novod,2 Jason Affourtit,9 Michael Egholm,9
Christine Verna,21 Pavao Rudan,10 Dejana Brajkovic,11 Željko Kucan,10 Ivan Gušic,10
Vladimir B. Doronichev,12 Liubov V. Golovanova,12 Carles Lalueza-Fox,13 Marco de la Rasilla,14
Javier Fortea,14¶ Antonio Rosas,15 Ralf W. Schmitz,16,17 Philip L. F. Johnson,18† Evan E. Eichler,7†
Daniel Falush,19† Ewan Birney,4† James C. Mullikin,5† Montgomery Slatkin,3† Rasmus Nielsen,3†
Janet Kelso,1† Michael Lachmann,1† David Reich,2,20*† Svante Pääbo1*†
Neandertals, the closest evolutionary relatives of present-day humans, lived in large parts of Europe
and western Asia before disappearing 30,000 years ago. We present a draft sequence of the Neandertal
genome composed of more than 4 billion nucleotides from three individuals. Comparisons of the
Neandertal genome to the genomes of five present-day humans from different parts of the world
identify a number of genomic regions that may have been affected by positive selection in ancestral
modern humans, including genes involved in metabolism and in cognitive and skeletal development.
We show that Neandertals shared more genetic variants with present-day humans in Eurasia than with
present-day humans in sub-Saharan Africa, suggesting that gene flow from Neandertals into the
ancestors of non-Africans occurred before the divergence of Eurasian groups from each other.

The morphological features typical of Nean-
dertals first appear in the European fossil
record about 400,000 years ago (1–3).

Progressively more distinctive Neandertal forms
subsequently evolved until Neandertals disap-
peared from the fossil record about 30,000 years
ago (4). During the later part of their history,
Neandertals lived in Europe and Western Asia
as far east as Southern Siberia (5) and as far
south as the Middle East. During that time, Nean-
dertals presumably came into contact with ana-
tomicallymodern humans in theMiddle East from
at least 80,000 years ago (6, 7) and subsequently
in Europe and Asia.

Neandertals are the sister group of all present-
day humans. Thus, comparisons of the human
genome to the genomes of Neandertals and
apes allow features that set fully anatomically
modern humans apart from other hominin forms
to be identified. In particular, a Neandertal ge-
nome sequence provides a catalog of changes
that have become fixed or have risen to high
frequency in modern humans during the last
few hundred thousand years and should be
informative for identifying genes affected by
positive selection since humans diverged from
Neandertals.

Substantial controversy surrounds the question
of whether Neandertals interbred with anatomi-
cally modern humans. Morphological features
of present-day humans and early anatomically
modern human fossils have been interpreted as
evidence both for (8, 9) and against (10, 11) ge-
netic exchange between Neandertals and the pre-

sumed ancestors of present-day Europeans.
Similarly, analysis of DNA sequence data from
present-day humans has been interpreted as evi-
dence both for (12, 13) and against (14) a genetic
contribution by Neandertals to present-day hu-
mans. The only part of the genome that has been
examined from multiple Neandertals, the mito-
chondrial DNA (mtDNA) genome, consistently
falls outside the variation found in present-day
humans and thus provides no evidence for inter-
breeding (15–19). However, this observation
does not preclude some amount of interbreeding
(14, 19) or the possibility that Neandertals con-
tributed other parts of their genomes to present-
day humans (16). In contrast, the nuclear genome
is composed of tens of thousands of recombin-
ing, and hence independently evolving, DNA seg-
ments that provide an opportunity to obtain a
clearer picture of the relationship between Nean-
dertals and present-day humans.

A challenge in detecting signals of gene flow
between Neandertals and modern human ances-
tors is that the two groups share common ances-
tors within the last 500,000 years, which is no
deeper than the nuclear DNA sequence variation
within present-day humans. Thus, even if no gene
flow occurred, in many segments of the genome,
Neandertals are expected to be more closely re-
lated to some present-day humans than they are to
each other (20). However, if Neandertals are, on
average across many independent regions of the
genome, more closely related to present-day hu-
mans in certain parts of the world than in others,
this would strongly suggest that Neandertals ex-

changed parts of their genome with the ances-
tors of these groups.

Several features of DNA extracted from Late
Pleistocene remains make its study challenging.
The DNA is invariably degraded to a small aver-
age size of less than 200 base pairs (bp) (21, 22),
it is chemically modified (21, 23–26), and extracts
almost always contain only small amounts of en-
dogenous DNA but large amounts of DNA from
microbial organisms that colonized the specimens
after death. Over the past 20 years, methods for
ancientDNAretrieval have been developed (21,22),
largely based on the polymerase chain reaction
(PCR) (27). In the case of the nuclear genome of
Neandertals, four short gene sequences have been
determined by PCR: fragments of theMC1R gene
involved in skin pigmentation (28), a segment of
the FOXP2 gene involved in speech and language
(29), parts of the ABO blood group locus (30), and
a taste receptor gene (31). However, although PCR
of ancient DNA can be multiplexed (32), it does
not allow the retrieval of a large proportion of the
genome of an organism.

The development of high-throughput DNA se-
quencing technologies (33, 34) allows large-scale,
genome-wide sequencing of random pieces of
DNA extracted from ancient specimens (35–37)
and has recently made it feasible to sequence ge-
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ネアンデルタール人全ゲノ
ム解読	



私たちの遺伝子の	
どこにネアンデル	
タール人の遺伝子	
は潜んでいる？	

LETTER
doi:10.1038/nature12961

The genomic landscape of Neanderthal ancestry in
present-day humans
Sriram Sankararaman1,2, Swapan Mallick1,2, Michael Dannemann3, Kay Prüfer3, Janet Kelso3, Svante Pääbo3, Nick Patterson1,2

& David Reich1,2,4

Genomic studies have shown that Neanderthals interbred with modern
humans, and that non-Africans today are the products of this mixture1,2.
The antiquity of Neanderthal gene flow into modern humans means
that genomic regions that derive from Neanderthals in any one human
today are usually less than a hundred kilobases in size. However, Nean-
derthal haplotypes are also distinctive enough that several studies
have been able to detect Neanderthal ancestry at specific loci1,3–8.
We systematically infer Neanderthal haplotypes in the genomes of
1,004 present-day humans9. Regions that harbour a high frequency
of Neanderthal alleles are enriched for genes affecting keratin fila-
ments, suggesting that Neanderthal alleles may have helped modern
humans to adapt to non-African environments. We identify multiple
Neanderthal-derived alleles that confer risk for disease, suggesting
that Neanderthal alleles continue to shape human biology. An unex-
pected finding is that regions with reduced Neanderthal ancestry are
enriched in genes, implying selection to remove genetic material
derived from Neanderthals. Genes that are more highly expressed
in testes than in any other tissue are especially reduced in Neander-
thal ancestry, and there is an approximately fivefold reduction of
Neanderthal ancestry on the X chromosome, which is known from
studies of diverse species to be especially dense in male hybrid ster-
ility genes10–12. These results suggest that part of the explanation for
genomic regions of reduced Neanderthal ancestry is Neanderthal
alleles that caused decreased fertility in males when moved to a modern
human genetic background.

To search systematically for Neanderthal haplotypes, we developed
a method based on a conditional random field13 (CRF) that combines
information from three features of genetic variation that are inform-
ative of Neanderthal ancestry (Supplementary Information section 1
and Extended Data Fig. 1). The first is the allelic pattern at a single
nucleotide polymorphism (SNP): if a non-African individual carries a
derived allele seen in Neanderthals but absent from the west-African
Yoruba from Ibadan, Nigeria (YRI), the allele is likely to originate from
Neanderthals. The second is high sequence divergence of the non-
African haplotype to all YRI haplotypes but low divergence to Nean-
derthal. The third is a haplotype length consistent with interbreeding
37–86-thousand years ago14. We trained the CRF using simulations15,
and established its robustness to deviations from the assumed demo-
graphy (Supplementary Information section 2).

We screened for Neanderthal haplotypes in the 1000 Genomes
Project Phase 1 (1KG) data9, using the Altai Neanderthal genome of
52-fold average coverage to determine alleles present in Neanderthals2,
a six-primate consensus to determine ancestral alleles16, and 176 YRI
genomes as a reference panel assumed to harbour no Neanderthal
ancestry (Fig. 1a). Table 1 reports the mean and standard deviation
across individuals of the fraction of their ancestry confidently inferred
to be Neanderthal (probability . 90%). Figure 1b and Extended Data
Fig. 2 plot the fraction of European (n 5 758) and east-Asian (n 5 572)
haplotypes that descend from Neanderthals at each genomic location
(Supplementary Information section 3). We created a tiling path of

inferred Neanderthal haplotypes that spans 1.1 gigabases (Gb) over
4,437 contigs (Supplementary Information section 4), thus filling in
gaps in the Neanderthal sequence over a number of repetitive regions
that cannot be reconstructed from short ancient DNA fragments
(Extended Data Fig. 3).

Four features of the Neanderthal introgression map suggest that it is
producing reasonable results. First, when we infer Neanderthal ances-
try using low-coverage data from Croatian Neanderthals1 we obtain
correlated inferences (Spearman rank correlation r 5 0.88 in Europeans;
Supplementary Information section 3). Second, in the African Luhya
in Webuye, Kenya (LWK), the proportion of the genome inferred to be
Neanderthal is 0.08%, an order of magnitude smaller than in non-
African populations (Table 1). Third, the proportion of the genome
with confidently inferred Neanderthal ancestry has a mean of 1.38% in
east-Asian and 1.15% in European populations (Table 1), consistent
with previous reports of more Neanderthal ancestry in east-Asian than

1Department of Genetics, Harvard Medical School, Boston, Massachusetts 02115, USA. 2Broad Institute of Harvard and MIT, Cambridge, Massachusetts 02142, USA. 3Max Planck Institute for Evolutionary
Anthropology, Leipzig 04103, Germany. 4Howard Hughes Medical Institute, Harvard Medical School, Boston, Massachusetts 02115, USA.
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Figure 1 | Maps of Neanderthal ancestry. a, Individual maps; the marginal
probability of Neanderthal ancestry for one European-American, one east-
Asian and one sub-Saharan-African phased genome across chromosome 9.
b, Population maps; estimate of the proportion of Neanderthal ancestry in
European individuals (red) and east-Asian individuals (green), averaged across
all individuals from each population in non-overlapping 100-kb windows on
chromosome 9. The black bar denotes the coordinates of the centromere. The
plot is limited to segments of the chromosome that pass filters (see
Supplementary Information section 8). CEU, residents of Utah, US, with
northern and western European ancestry (from the Centre d’Etude du
Polymorphisme Humain (CEPH) collection); CHB, Han Chinese in Beijing,
China; LWK, African Luhya in Webuye, Kenya.
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現代人類	

ネアンデルタール人	

デニソーバ人	

約１００万年	

約４.５万年	

かって３種類の類人が地球上に共存した	



21世紀の課題	II	
　自然情報（人類誕生前）と、人為情
報の統合理論	

いかにして、全く情報が存在しない物理世界で
情報が誕生したのか？	

生命と生命情報の誕生	

物理学、情報科学、有機化学	
生物学が出会う３８億年前の出来事	



生命誕生の条件	

１）　非平衡熱力学	

２）　様々な階層の情報の誕生	

３）　自己性の誕生	



パース記号論の	
　　シンボル関係の誕生を考える	



パースの3つの記号定義を生命誕生に当てはめる	

イコン（類似）記号　：　　	
　　　　塩基配列（記号）=機能分子　（物理学的直結）	
　　　　自然に合成されたリボザイムからなる世界	

インデックス（指標）記号	
　　　　塩基配列（記号）  解釈（RNAポリメラーゼ）	
　　　　複製が可能になると、配列が情報記号として使われる	
　　　　ただ、記号と物理的性質は一体化している	

シンボル（象徴）記号	
　　　　　塩基配列（記号）〜　tRNA/rRNA  〜アミノ酸配列	
　　　　　非物理的参照関係（核酸配列とアミノ酸配列）	

RNA:塩基配列という記号性の発生	



物理的に全く関係ないアミノ酸と、RNAの配列（シンボ
ル）を関係させる物理学	



２１世紀の課題II	
	  主観・客観二元論の克服	

Theory	of	Mind	
		他人が自分と同じ心を持つことを証明
できるか？	



最後に皆さんとともに、	
　　建築にとって、主観・客観二元論	
克服とは何かを議論できれば良いと	
思います。	


