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研究成果の概要（和文）：地球規模の環境変動により、サンゴ礁が危機的な状況にある。サンゴのストレス耐性には共
生する藻類が重要だと考えられているが、ストレス耐性は個体により著しく異なるのではないか、という仮説のもと、
ストレスに耐性がある個体と敏感な個体を複数選別し、そのゲノム上の一塩基多型(SNP: Single Nucleotide Polymorp
hism)を比較することで、ストレス耐性に関わる遺伝子やゲノム領域の特定を目指した研究である。

研究成果の概要（英文）：Coral reefs worldwide are declining due to climate change. It has been widely 
believed that coral stress tolerance is related with their symbiont type. In this project, based on a 
hypothesis that coral “personality” is more important for stress tolerance than their symbiont type, we 
aimed to identify genomic regions or genes that are important for stress response of corals using whole 
genome SNP (Single Nucleotide Polymorphism) analyses.

研究分野：ゲノム科学・サンゴ礁生物学
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１．研究開始当初の背景 
 近年の地球温暖化に伴う環境変動によっ
て、世界のサンゴの約三分の一の種が絶滅の
危機にあり、70％のサンゴ礁が消失の危機に
曝されていると言われている（Carpenter et 
al., 2008）。サンゴは光合成を行う微細藻類、
褐虫藻（Symbiodinium）と共生し、栄養の大
部分を依存している。しかしほんの僅かな海
水温の上昇が、共生関係の崩壊「白化現象」
を引き起こす。サンゴは栄養の大部分を褐虫
藻に依存しているので、最悪の場合死に至る。 
 これまでのサンゴの生物学的研究は生態
学が中心で、分子メカニズムの詳細はほとん
ど分かっておらず、遺伝子レベルでの研究の
推進が強く求められていた。そこで申請者ら
はサンゴ礁の優占種であるコユビミドリイ
シ（Acropora digitifera）の全ゲノムを世
界で初めて解読した (Shinzato et al., 2011, 
Nature 476:320-323)。さらに褐虫藻の一種、
S. minutumの全ゲノムも世界で初めて報告し
た（Shoguchi et al., 2013, Current Biology 
23:1399-408）。このように、分子レベルでサ
ンゴの研究を推進できる基盤が整ってきた。 
 サンゴのストレス耐性には、共生する褐虫
藻のタイプが大きな影響を与えているとい
う考えが一般的に広く信じられている (例
え ば Sampayo et al., 2008, PNAS 
105:10444-9)。一方で、サンゴの種によって
ストレス耐性が異なるとも報告されている
（Loya et al., 2001 Ecol. Let. 4:122-31; 
Negri et al., 2007 Coral Reefs 4: 759-63）。
このようにサンゴのストレス耐性について
の詳細は、未だに不明な点が多い。 
 
２．研究の目的 
 本研究では、共生している褐虫藻がストレ
ス耐性に重要であるというこれまでの考え
と異なり、サンゴの「個体差」が大きな役割
を果たしているのではないか、という視点か
ら研究を行う。サンゴのストレス耐性は個体
により著しく異なるという仮説のもと、スト
レスに耐性がある個体と敏感な個体を複数
選別し、そのゲノム上の一塩基多型(SNP: 
Single Nucleotide Polymorphism)を比較す
ることで、ストレス耐性に関わる遺伝子やゲ
ノム領域の特定を目指している。 
 失われたサンゴ礁を回復させるため、養殖
したサンゴ片を移植する事業が盛んに行わ
れている。これまでのサンゴ片を用いた無性
生殖による移植は、移植後の生存率が低いこ
とが問題であった。高温ストレス耐性を調べ
られる分子マーカーが見つかれば、的確にス
トレスに強い個体を選別し、養殖・移植する
ことが可能になる。そして移植後の生存率を
向上させることに繋がる。このように本研究
は、将来の効果的なサンゴ礁の再生技術への
応用を目指して行った。 
 
３．研究の方法 
 沖縄県瀬底島周辺で採捕したサンゴ、コユ

ビミドリイシ 20 群体に熱ストレスを与えて
一ヶ月程度飼育し、成長率を調べることで、
ストレスに強いサンゴ個体の特定を行った。
さらに、沖縄県恩納村漁協でサンゴの移植株
として長期間飼育され、これまでの飼育の実
績などからストレスに強い株が確認されて
おり、それらも解析に使用した。 
 イルミナ社の次世代シークエンサー、GA 
IIx と HiSeq を用いて、単離したゲノム DNA
の解読を行った。次世代シークエンサーで十
分に解読できるゲノムDNAの量と質を確保す
るため、サンゴの枝を CHAOS 溶液で固定し
(Fukami et al., 2000 Zool. Sci. 
17:689-96) 、そこから DNA を抽出した。DNA
解読の際にバイアスがかからないように、抽
出した DNA は PCR-free の手法でライブラリ
を作成した。それぞれの個体から推定ゲノム
サイズ（約 420Mbp）の 5〜10 倍、３〜５Gbp の
配列データを得た（ゲノム・リシークエンス）。
得られた DNA 配列は、解読されている参照ゲ
ノム配列にマッピングして、ゲノム上に存在
する SNP を各個体ごとに特定した。共生して
いる褐虫藻のタイプの確認は、データベース
に登録されているITS−2領域の配列に対して、
得られた DNA 配列を比べることで特定した。 
 
４．研究成果 
 サンゴの枝から抽出した DNA には、サンゴ
と褐虫藻の塩基配列が混ざりあっている。複
数の生物由来の膨大なデータから、サンゴと
褐虫藻の配列を区別し、さらに共生している
褐虫藻のタイプを見分けるコンピュータの
解析法の開発も行い、その成果の一部を論文
として発表した。さらに遺伝子マーカー（マ
イクロサテライト）を用いて、簡単にサンゴ
の個体を識別するDNA鑑定の手法も開発した。 
 コユビミドリイシの参照ゲノム配列の質
を、新たなソフトウェアの使用と解析法の改
善により向上させることに成功した。これに
より、一個体からより多くの SNP の特定が可
能になった。 
 そしてコユビミドリイシの成体から高品
質の DNA 抽出方法を確立し、次世代シークエ
ンサーを用いたそれぞれの個体のゲノムの
再解読、ゲノム・リシークエンスを行った。
リシークエンスによって得られる膨大な DNA
配列データの参照ゲノムへのマッピング
（SNP 探索）と、膨大な量の SNP データから
高品質で信頼性が高いSNPデータを選抜する
手法をパイプライン化し、信頼性の高いデー
タを得る解析手法を確立することが出来た。 
 高温ストレスを与えた飼育実験により、高
温ストレスを与えても成長に影響が少ない
個体の特定に成功したが、2013 年夏に沖縄本
島周辺で高海水温が確認され、サンゴの白化
現象が起こった。琉球大学瀬底実験施設の水
槽で飼育していたサンゴの死滅も確認され
た。そこで、漁業者から情報提供のあった、
ストレスに強いサンゴ（ウスエダミドリイ
シ）について解析を行った。実際の観察と飼



育実績の情報から、通常のストレス耐性を示
す 4個体と、ストレスに強い１個体を選抜し
た。それぞれからゲノム DNA を抽出、次世代
シークエンサーで DNA を解読した。まず共生
している褐虫藻のタイプを調べたところ、5
つの個体でほぼ同一の褐虫藻タイプのみが
検出された。このことから、これら個体のス
トレス耐性の差は褐虫藻のタイプの違いで
はないことが示唆された。そして各個体から
約 3−400 万ヶ所の SNP 情報が得られた。スト
レスに強い個体のみに確認されたSNPは約35
万箇所であった。そのうち表現形に大きな影
響を与えると考えられる、遺伝子領域の終止
コドンの生成やアミノ酸の置換を引き起こ
す SNP、約 1600 個の特定に成功した。これら
がサンゴのストレス耐性に関わっている SNP
の可能性があると考えている。しかしながら、
このうちどのSNPが特に重要かというところ
までの特定には至らなかった。今後さらに個
体数を増やして解析する必要があると考え
られる。 
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