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研究成果の概要（和文）：サンゴは、宿主動物の造礁サンゴと共生している藻類が共生し、あたかも一つの生
物、ホロビオントとして生存する。本研究では、サンゴと褐虫藻のゲノム情報を活用し、複雑なサンゴ“ホロビ
オント”構成原理の解明に挑んだ。サンゴ幼生への褐虫藻培養株の感染実験と網羅的遺伝子発現解析により、共
生に関わるサンゴの遺伝子群を特定した。これらの機能推定や進化的背景が明らかになり、多様なサンゴの共生
メカニズムの存在が示唆された。

研究成果の概要（英文）：Corals are a symbiotic combination of reef-building corals and symbiotic 
algae (zooxanthellae) that survive as if they were a single organism, the holobiont. In this study, 
we utilized the genome information of corals and zooxanthellae to elucidate the principles of 
complicated coral "holobiont". By infecting coral larvae with cultured strains of symbiotic algae 
and conducting comprehensive gene expression analysis, we identified a group of coral genes involved
 in symbiosis. The functional estimates and evolutionary background of these genes were clarified, 
suggesting the diversity of symbiotic mechanisms in corals.

研究分野： サンゴ礁生物学

キーワード： サンゴ　褐虫藻　共生　ゲノム

  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
異なる褐虫藻感染株をサンゴ幼生へ感染させて、サンゴの遺伝子発現変動を網羅的に解析・比較することで、サ
ンゴと褐虫藻の共生に重要な、サンゴの遺伝子群を特定することができた。これらのいくつかは、特定のサンゴ
分類群で遺伝子重複により独自に誕生しており、サンゴの多様な共生メカニズムの存在が示唆された。さらにサ
ンゴから単離された褐虫藻株、褐虫藻との共生様式が異なるサンゴの全ゲノム解読を行い、サンゴと褐虫藻の共
生メカニズムをゲノム科学的に多方面から解析する研究基盤を構築した。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属します。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９（共通） 
 
１．研究開始当初の背景 
サンゴ礁は、刺胞動物である造礁サンゴと、サンゴ細胞内の共生藻類（褐虫藻）が密接な相利

共生関係を築くことで成立している。共生する褐虫藻が作り出す膨大な栄養（光合成産物）をサ
ンゴは受け取り、炭酸カルシウムからなる骨格を形成し、海中に巨大な構造物であるサンゴ礁を
作り出す。そこに多様な海洋生物が住み込むことで、地球上で有数の生物多様性の豊かさを誇る
生態系を形成している。付着あるいは共生する微生物も含めて、あたかも一つの生物のように振
る舞う様々な生命体は、まとめて「ホロビオント」という言葉で形容される。サンゴ礁生態系の
豊かな生物多様性は、まさにサンゴと褐虫藻、ホロビオントの賜物である。 
一方で、近年は温暖化などの地球規模の環境変動により、サンゴと褐虫藻の共生関係の崩壊、

「白化現象」が頻発しており、2016 年には日本を含む世界中で壊滅的な被害が報告されている
(Nakamura, 2017 など)。サンゴ礁の消滅はサンゴの死にとどまらず、そこに生息する多様な生
命の生息域の消滅も意味する。その一方で、サンゴと褐虫藻の共生メカニズムやその維持機構の
分子メカニズムについては、未だ多くが謎のままである。 
 
２．研究の目的 
我々は、世界で初めてサンゴの全ゲノム解読(Shinzato et al., 2011)、そして褐虫藻の全ゲノム

解読(Shoguchi et al., 2013)を報告し、サンゴと褐虫藻両方のゲノム解析の研究基盤を整えた。
そこで本課題では、サンゴと褐虫藻のゲノム情報を活用した解析や、新規のサンゴや褐虫藻のゲ
ノム解読、サンゴと褐虫藻の共生を実験的に再現することで、サンゴと褐虫藻の共生、つまり「サ
ンゴ・ホロビオント」がどのように成立・構成されているのか、その複雑な仕組みをゲノム科学
的に解析し、サンゴ−褐虫藻共生系の分子メカニズムを明らかにすることを目的とした。 
 
３．研究の方法 
(1) 褐虫藻と共生する前のサンゴ幼生を用いた、褐虫藻培養株の感染実験 
褐虫藻との共生に関わっているサンゴの遺伝子群を特定するため、褐虫藻と共生する前のウス

エダミドリイシ（Acropora tenuis）のプラヌラ幼生に、ミドリイシサンゴから単離された培養
株を含む 3 つの異なる褐虫藻培養株を感染させ、6, 10, 14 日齢のプラヌラ幼生から RNA を抽
出した（図 1A）。RNA 情報を次世代シーケンサーで解読し、ウスエダミドリイシの全ての遺伝
子の発現変動を網羅的に解析して、培養株感染群間で比較した。 
 

(2) サンゴから単離した褐虫藻培養株
のゲノム解読 

上の感染実験でも使用した、ミドリイ
シサンゴから単離された褐虫藻培養
株、AJIS2-C2 (type A1; Symbiodinium 
microadriaticum)のゲノム DNA を次
世代シーケンサーで解読し、ゲノム情
報の再構築を行った。再構築したゲノ
ム情報から、遺伝子領域の予測を行っ
た。解読した褐虫藻ゲノムの代謝系酵
素遺伝子のレパートリーについて、宿
主であるミドリイシ属サンゴのゲノム
と比較し、ホストと共生体で代謝経路
の補完が見られるのか確認した。 
 
(3) 褐虫藻との共生様式が異なるサン

ゴのゲノム解読を含む、比較ゲノム
解析の基盤構築 

これまでに我々は、世代ごとに環境中から新しく褐虫藻を獲得するミドリイシ属、コユビミド
リイシ（Acropora digitifera）のゲノムを解読した(Shinzato et al., 2011)。コユビミドリイシに
加え、さらに 14 種のミドリイシ属のゲノムを解読した。ミドリイシ属と同じくミドリイシ科に
属するが、ミドリイシ属と対象的に、卵を通じて親の褐虫藻を受け継ぐコモンサンゴ属のゲノム、
そしてミドリイシ科の中で系統的に祖先的なアナサンゴ属の解読することで、比較ゲノム解析
による共生遺伝子探索のための基盤を整えた。 
 
４．研究成果 
(1) 褐虫藻と共生する前のサンゴの幼生を用いた、褐虫藻培養株の感染実験 



自由生活型や、ミドリイシサンゴから単離された褐虫藻培養株に対するサンゴの遺伝子発現変
動を比較した結果、これまでの先行研究の報告とは異なり、サンゴから単離された褐虫藻(type 
A1)、つまり本来の共生褐虫藻を感染させると、より多くの数のサンゴの遺伝子の発現変動が確
認された（図１A）。本来の共生褐虫藻を感染させたときのみ発現変動したサンゴの遺伝子群を
調べたところ、アミノ酸、糖、脂質の代謝を低下させている一方、これらを輸送する輸送体の遺
伝子の発現が上昇していることが明らかになった。このことから、本来の褐虫藻が感染してきた
時にだけ、サンゴは代謝を下げ、光合成産物の取り込みを含め、積極的に褐虫藻を利用している
ことが明らかになった。 
さらに本来の共生褐虫藻が感

染してきたときのみに発現が上
昇した、共生に関わる可能性が
高い遺伝子群、特に糖・アミノ酸
輸送体やプロサポシン様、ノッ
チリガンド様遺伝子は、サンゴ
のゲノム上で遺伝子重複により
誕生したことが明らかになっ
た。興味深いことに、遺伝子重複
でゲノム上でクラスターとして
存在する遺伝子群の一部だけ
が、サンゴから単離された褐虫
藻(type A1)感染時のみに発現変
動しており、これらが実際に、褐虫藻との共生に関わっていると考えられる（図１B、図 2）。例
えば、ウスエダミドリイシのゲノム上に 3 つ並んで存在するノッチリガンド様遺伝子の２つ（g9, 
g10）は、本来の共生褐虫藻の感染時にのみ、褐虫藻との共生開始からの経過時間とともに遺伝
子発現量が増加していた（図 2）。これらのことから、サンゴのゲノム上での遺伝子重複によっ
て生まれた遺伝子が、サンゴと褐虫藻の共生関係の遺伝子メカニズムに重要な役割を果たして
いることが明らかになった。いくつかの遺伝子については、ミドリイシ属サンゴでのみ遺伝子重
複が起こっていることから、サンゴの系統ごとに多様な、褐虫藻との共生の分子メカニズムが存
在する可能性も示唆された。 
 
(2) 褐虫藻との共生様式が異なるサンゴのゲノム解読 
ミドリイシサンゴから単離された褐虫藻培養株のゲノムを解読し、692 Mbpのゲノム配列（N50 

size: 151  kbp）、そこから約 4 万 2 千個の遺伝子を特定した。これらの遺伝子から、代謝系酵素
遺伝子のレパートリーを特定し、宿主であるミドリイシ属サンゴのゲノムと比較した。サンゴの
ゲノムには存在しない代謝経路に関わる様々な酵素の遺伝子を、褐虫藻はゲノムに持ち、サンゴ
と褐虫藻の栄養成分を補い合う相補的な関係性が、ゲノム解読からも垣間見ることができた。 
 
(3) ミドリイシ科のゲノム解読 
ミドリイシ属 15 種と、コモンサンゴ属 2 種、アナサンゴ属 1 種の、計 18 種のミドリイシ科の

サンゴのゲノムを解読した。ほとんどのサンゴ種において、良好な精度のゲノムの再構築を行う
ことができた（N50 size: 1 Mbp 超）。最初にゲノムを解読したコユビミドリイシについても、
より精度の高いゲノム情報を得ることができた。18 種のサンゴ、それぞれから約 2 万 2 千〜2
万 5 千個の遺伝子を予測し、サンゴと褐虫藻の共生メカニズムをゲノム科学的に多方面から解
析する研究基盤を構築することができた。 
ミドリイシ属の中で進化速度の速い遺伝子は、それぞれの種で多様な環境への適応に関わって

いる可能性がある。ミドリイシ属から、35 個の進化速度の速い遺伝子候補を特定した。そのう
ちの 2 つの遺伝子は、上の（１）で行ったサンゴ単離褐虫藻 A1 の感染でのみ遺伝子発現が変動
しており、実際に共生に関わっていることが考えられる。このことから、ミドリイシ属内でも多
様な褐虫藻との共生の分子メカニズムが存在する可能性が示唆された。 
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