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研究成果の概要（和文）：　サンゴに共生する渦鞭毛藻類の褐虫藻Symbiodiniaceaeは、少なくとも15のグルー
プに分けることができるが、そのゲノム多様性やエピゲノムに関する研究は進んでいない。本研究では褐虫藻2
種の全ゲノム配列（767 Mbと705 Mb）を決定した。比較解析により、二次共生により紅藻から獲得したと考えら
れる遺伝子の重複や損失が褐虫藻の多様化に影響してきたことを明らかにした。解読した褐虫藻ゲノムを利用
し、毒合成を含む二次代謝産物ポリケチドの合成に関わる酵素遺伝子群を明らかにした。今後は、報告したゲノ
ム基盤を使って、褐虫藻のエピゲノムの多様性の比較解析を展開していくことが可能である。

研究成果の概要（英文）：I attempted to understand genetics underlying the Symbiodiniaceae diversity.
 The symbiotic dinoflagellate Symbiodiniaceae (previously the genus Symbiodinium) live together with
 many host organisms in coral reefs, including corals, sea anemones, bivalves, sponges, acoels, and 
forminiferans, in addition to existing as free-living cells. They was recently classified into 
fifteen major group and one of the reported differences among phenotypes was their capacity to 
synthesize mycosporine-like amino acids (MAAs), which absorb UV radiation. We decoded two genomes of
 the Symbiodiniaceae. My analysis demonstrated that the genome of the earliest branching 
Symbiodiniaceae encodes a gene cluster for MAA biosynthesis, while the terminal branch has 
completely lost these genes. Thus, our finding supported that some genes for secondary metabolite 
biosynthesis are clustered in the algal genomes. 

研究分野： ゲノム科学
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研究成果の学術的意義や社会的意義
サンゴには複数の種類の褐虫藻が共生していることが知られている。これまでは、サンゴと褐虫藻の共生関係の
崩壊により引き起こされる白化現象の分子メカニズムを研究する上での褐虫藻のゲノム情報基盤が不足してい
た。本研究における2種の褐虫藻ゲノムの報告は、今後、サンゴ白化現象の分子メカニズムをゲノムや代謝産物
レベルで解析する上での研究基盤を提供しており、学術的意義が高い。また二次代謝産物ポリケチドの合成に関
わる酵素遺伝子群を網羅的に解析したことは、有毒渦鞭毛藻による食中毒や赤潮の問題に分子レベルの研究から
取り組んで行く上でのよい比較データを提供しており、社会的意義があると考えられる。



様	 式	 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通）	
１．研究開始当初の背景	
	 研究代表者らは、サンゴの白化現象の分子メカニズムを明ら
かにするためのゲノム基盤を得るために、サンゴ（Shinzato	et	
al.	2011）とサンゴに共生する渦鞭毛藻（Shoguchi	et	al.	2013）
の全ゲノム解読の結果を世界に先駆けて報告してきた。渦鞭毛
藻のミトコンドリア（Shoguchi	et	al.	2015）とプラスチド
（Mungpakdee	et	al.	2014）のゲノムに関しては高精度ゲノム
配列とトランスクリプトーム解析を進め、2つのオルガネラゲノ
ムから発現する mRNA は、かなりの RNA 編集（約 3%）を受けてい
ることを明らかにしてきた。しかしながら、サンゴに共生する
渦鞭毛藻の仲間である褐虫藻は、分子系統学的解析により Aか
ら I の 9 つの大きなグループに分類されてきており、その多様
性についてゲノムレベルではよく分かっていなかった（図 1）。
サンゴには複数のクレードの褐虫藻が共生していることが報告
されてきており、その多様性の遺伝子基盤を明らかにしていく
ことは、サンゴと褐虫藻の細胞内共生関係を明らかにしてい
く上で重要であると考えられた。	
	
２．研究の目的	
(1)サンゴに共生する渦鞭毛藻の多様性を明らかにするために、進化過程において最初に分岐し
たと考えられるグループである Aと最も新しいグループである Cに含まれる褐虫藻のゲノムを
解読し、褐虫藻の多様性をゲノムレベルで明らかにする。	
	
(2)多様な褐虫藻間における生理学的な違いとして、クレード Aは二次代謝産物であるマイコス
ポリン様アミノ酸(MAAs)を合成できるが、クレード Cは合成できないと報告されてきていたが、
その遺伝子基盤については明らかになっていない。その遺伝子基盤を明らかにする。	
	
(3)渦鞭毛藻は、有毒渦鞭毛藻にみられるような独特なポリケチド化合物を合成することが報告
されてきていたが、その分子の機能や遺伝子基盤についてはよく分かっていない。その遺伝子
基盤を明らかにしていく。	
	
３．研究の方法	
(1)クローン化した褐虫藻クレード Aとクレード C のゲノム及び mRNA の配列を次世代シーケン
サーにより得る。得られた断片配列をコンピューター上でアセンブルし、そのゲノム概要配列
を決定する。mRNA の情報を用い、ゲノム概要配列上の遺伝子を予測する。これまでに解読して
きたクレード Bのゲノム（Shoguchi	et	al.	2013）と比較する。	
	
(2)ゲノムを解読した褐虫藻が合成する MAAs を質量分析により、検出する。MAAs の合成経路に
関わる 4つの酵素についてはバクテリアの研究から明らかになっており、それらの酵素をコー
ドする遺伝子が、解読したゲノム上に存在するのかどうかをドメイン検索や分子系統解析を用
いて明らかにする。	
	
(3)渦鞭毛藻の二次代謝産物として、毒を含むポリケチド化合物の多様性が報告されてきている。
ポリケチドの合成に関わる酵素群はバクテリアや菌類の研究において調べられてきている。解
読した褐虫藻ゲノムにコードされているポリケチド合成酵素遺伝子群を、配列類似性、ドメイ
ン検索、分子系統解析により調べ、その酵素遺伝子の多様性を明らかにする。	
	
４．研究成果	
(1)褐虫藻類の進化過程において、最初に
分岐したと考えられているグループと最
後に分岐したと考えられるグループに属
す2種の全ゲノム概要配列を明らかにした
(図 1)(Shoguchi	et	al.,	2018)。比較ゲノ
ム解析により、新しいグループである Cの
ゲノムが、その進化過程において、より多
くの遺伝子ファミリーを損失してきてい
ることが明らかになった。	
	
(2)質量分析により、クレード Aは MAAs で
ある Porphyra-334 を合成でき、クレード C
は MAAs を合成できないことを明らかにし
た。興味深いことに、その MAAs を合成す
る遺伝子はゲノム上でクラスターを形成

図 2.	褐虫藻ゲノム上に存在するマイコスポリン様

アミノ酸合成遺伝子クラスター.最も古いクレード

の褐虫藻のゲノムとは対照的に、進化的に新しい褐

虫藻のクレードのゲノムにはこの遺伝子クラスター

内の遺伝子オーソログが見つかってきていない.	

図 1.	28S	rDNA 配列に基づく分子

系統樹.	ゲノムを解読した褐虫藻

の系統学的位置を示す（赤色と緑

色の四角内）.	



していた(図 2)。分子系統学的解析は、少なくともその遺伝子の一部は、進化過程において紅
藻の細胞内共生時に獲得した可能性が高いことを示唆した。	
	
(3)ゲノムを解読した 3種の褐虫藻のポリケチド合成遺伝子群を解析した結果、ほとんどの酵素
遺伝子は、バクテリアにみられるような遺伝子クラスターを形成していないことが明らかにな
った(Beedessee	et	al.	2019)。	
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