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研究成果の概要（和文）：細胞内共生藻の痕跡核であるヌクレオモルフ（NM）は、これまでクロララクニオン藻
とクリプト藻だけで報告されている。NMを保持する2系統は、細胞内共生藻が宿主の制御を受けた葉緑体に変化
する過程を理解するために盛んに研究されてきた。本研究ではNMをもつ2種の未記載渦鞭毛藻を研究対象とし
た。我々が行ったゲノム・トランスクリプトーム解析の結果から、2種の渦鞭毛藻において共生藻核から宿主核
へ遺伝子が転移するか否かには機能上の特長があり、その特長はクロララクニオン藻とクリプト藻と共通してい
た。さらに渦鞭毛藻2株どちらにおいても、共生藻－宿主間での遺伝子転移が完了していないことが判明した。

研究成果の概要（英文）：Nucleomorphs (NMs) are relic endosymbiont nuclei so far found only in two 
algal groups, cryptophytes and chlorarachniophytes, which have been studied extensively to model the
 evolutionary process integrating an endosymbiont alga into be a host-governed plastid 
(organellogenesis). To deepen our knowledge on organellogenesis, we need novel NM-bearing algae, we 
here investigated the genome and transcriptome data of two previously undescribed dinoflagellates, 
strains MGD and TGD, with green alga-derived plastids as well as the NMs. Our detailed analyses 
revealed that the overall trend in gene transfer from the NM to host genome is common among the two 
dinoflagellates investigated in this study, chlorarachniophytes and cryptophytes. Furthermore, DNA 
transfer between the host and endosymbiont nuclei was found to be in progress in both MGD and TGD 
systems.

研究分野： 微生物分子進化
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  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
細胞内共生体が葉緑体として確立する過程は、共生藻の痕跡核（NM)をもつクロララクニオン藻とクリプト藻を
モデルとして研究されてきた。しかし、上記2系統では、葉緑体化に必要な共生藻－宿主間での遺伝子転移
（EGT）は完了している。従って、葉緑体獲得過程をより深く理解するためにはNMをもつ新たな系統が必要であ
り、本研究ではNMをもつ未記載渦鞭毛藻2種のゲノム・トランスクリプトーム解析を行った。本研究では渦鞭毛
藻2種ではEGTが未完了であり、葉緑体獲得過程を研究する上で新たなモデルとなるうることを明らかにした。今
後渦鞭毛藻2種の研究により、葉緑体獲得過程の理解がより進展すると期待できる。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 
１．研究開始当初の背景 
緑藻と紅藻は、シアノバクテリアの細胞内共生〔一次共生〕により葉緑体を獲得した（図 1A）。
このような一次葉緑体をもつ真核藻類が、さらに各種従属栄養性真核生物に細胞内共生するこ
とで、多様な真核藻類が誕生した〔二次共生〕。図 1Bに示した二次共生の過程では、ほとんど
の真核共生藻は葉緑体以外の細胞内構造を失い、葉緑体化したと考えられる。ゲノムの消失に
伴いその共生体核も完全に消失したが、その詳細な過程は解明されていない。 
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図 1．一次共生（A）と
二次共生（B）の模式図 

二次葉緑体をもつ真核藻類のうち、例外的にクロララクニオン藻
とクリプト藻だけが縮退した共生藻核〔痕跡核またはヌクレオモル
フ：NM〕を保持している（図 2）。図 2において星印で示された NM
は、共生藻の細胞質にあたる葉緑体内の区画に存在し、その構造内
には縮退した真核ゲノムが残存している。従って、クロララクニオ
ン藻とクリプト藻とそれらの NM は、真核共生藻の葉緑体化を研究
する上で中間段階に相当するモデル生物と見なされ、それぞれ複数
種の NM ゲノムが解読された。一連の NM ゲノム解析の結果、上記
2系統の NMは共通して、3本の染色体をもち、ゲノム構造、遺伝子構成等も互いに似ていた。
クロララクニオン藻とクリプト藻の宿主系統は互いに近縁ではないこと、葉緑体起源である共
生藻の系統が異なることを総合すると、2 種類の NM の起源は互いに独立でありながら、ゲノ
ム縮退の過程で収斂進化が起こったと考えられる。 
細胞内共生藻が葉緑体化する過程でのゲノム縮退を正確に推測するには、NM とその共生体
祖先種に近縁な自由生活性生物との比較が必須である。しかし、クロララクニオン藻とクリプ
ト藻葉緑体の正確な起源が不明であり、どんな真核藻のゲノムを祖先型として比較すべきか不
明である。また、クロララクニオン藻類とクリプト藻類の NMは共に縮退進化のほぼ最終段階
にあると考えられる。共生体核のゲノム縮退プロセスをより詳しく理解するには、縮退段階の
異なる NMゲノムが必要だが、過去 30年間 NMをもつ新たな真核藻は発見されていなかった。 
 
２．研究の目的 
緑藻と紅藻は、細胞内共生を経て系統的に多様な真核生物の細胞
内で葉緑体化した。この二次共生の過程でほとんどの真核共生藻は
葉緑体以外の細胞内構造を失ったが、クロララクニオン藻とクリプ
ト藻は高度に縮退したゲノムをふくむ共生藻痕跡核〔ヌクレオモル
フ；NM〕を保持している。これまで NMは二次共生に伴う共生藻核
ゲノム縮退の中間段階モデルとして研究されてきた。一方で、ゲノ
ム縮退過程をより詳しく理解するには縮退段階の異なる NMゲノムが有効だが、NMをもつ新
たな真核藻類は過去 30 年間発見されていなかった。本研究では、NM をもつ新奇渦鞭毛藻
TRD-155株・MRD-132株（図 3）を対象に、①NMゲノムの解読とゲノム縮退過程の解明、②
クロララクニオン藻・クリプト藻 NMゲノムとの比較解析を行うことにより、二次共生に伴う
共生藻核ゲノムの進化に共通原理が存在するか否かを解明しようと試みた。 
 
３．研究の方法 
未記載渦鞭毛藻 TRD-155 株・MRD-132 株および葉緑体の起源であると考えられる自由生活
性ペディノ藻 1種（Pedinomonas minor）のゲノムデータとトランスクリプトームデータを解析
することにより、2 種の渦鞭毛藻の NM ゲノムにどのような遺伝子がコードされているかを推
測した。渦鞭毛藻 2 株からの配列データは宿主（渦鞭毛藻）核の塩基配列と共生藻核（NM）
の塩基配列の混合物である。そこでバイオインフォマティックス的手法を用い、P. minor から
の配列データを参照しつつ、①共生藻に由来するが宿主核にコードされる配列と、②現在でも
共生藻核（NM）にコードされる配列を探索した。またバイオインフォマティックスによる解
析結果を補完するため、予想された NM ゲノムからの転写物に渦鞭毛藻核転写物に特異的な
spliced leader配列がないことを実験的に確認した。 
すでにクロララクニオン藻とクリプト藻においては、共生藻核から宿主核へ転移しやすい遺

 

図 2．クロララクニオン藻とクリプト藻
の模式図．葉緑体（P）と同一の区画に
共生藻の縮退した核構造すなわち NM
（★）が残存している．宿主細胞の核は
Nで示した． 

 

図 3．渦鞭毛藻 MRD-132 株（左）と
TRD-155株（右）． 



伝子についてその機能上の特性が明らかとなっている。そこで、TRD-155 株および MRD-132
株において共生藻核から宿主核へ転移した遺伝子群の機能的特性を抽出し、クロララクニオン
藻とクリプト藻からの知見と比較を行った。 
 
４．研究成果 

2種の渦鞭毛藻 TRD-151株およびMRD-132株を対象とした網羅的 mRNAシーケンス解析か
ら十分量のデータが取得できた。このデータから再構築した mRNA配列それぞれをクエリとし
て BLAST 解析し、ペディノ藻 P. minor を含む自由生活性緑藻がもつ遺伝子に高い相同性を示
した配列を取得した。さらに TRD-151株および MRD-132株から得た緑藻由来 mRNA配列を、
コドン第一文字目とコドン第三文字目の GC 含量に基づきプロットしたところ、GC 含量が異
なる 2つのグループに分けることができた（図 4）。これまでゲノム解析されたオルガネラや細
胞内共生体などがもつ縮退したゲノムでは、共通して GC 含量の低下が観察されてきた。これ
に基づけば、相対的に GC含量が高い mRNAは渦鞭毛藻ゲノムに移行した緑藻遺伝子からの転
写物、GC 含量の高い mRNA が NM ゲノム中の遺伝子からの転写物であると予想した。また、
宿主核ゲノムから転写されたと考えられる高い GC 含量を示す共生緑藻由来 mRNA 配列には、
渦鞭毛藻に特徴的な spliced leader（SL）配列が実験的に確認された。一方 GC含量が低い共生
緑藻由来 mRNA 配列には、SL 配列は確認できなかった。これは GC 含量が低い共生緑藻由来
mRNA配列が共生緑藻由来 NMゲノムから転写されているという我々の予測と合致する。 

 

図 3．渦鞭毛藻  MRD-132 株および
TRD-155 株から検出された共生緑藻由来
mRNA配列の、コドン 1文字目、3文字目
の GC含量に基づく散布図．図中の各点は
転写物を示す．MRD-132株（左）．TRD-155
株（右）．どちらの図においても、共生緑藻
由来配列は GC含量の高いグループと、GC
含量の低いグループに分離される．我々は、
相対的に高いGC含量を示すmRNAは渦鞭
毛藻（宿主）核ゲノムからの転写物、低い
GC含量を示す mRNAは共生緑藻由来 NM
ゲノムからの転写物であると予測した。 

TRD-151 株および MRD-132 株の共生緑藻由来遺伝子群について、その細胞内機能を詳細に
解析した。その結果、どちらの渦鞭毛藻において mRNA 合成、タンパク質合成、DNA 複製に
関わる共生緑藻由来タンパク質（ハウスキーピングタンパク質）は、宿主渦鞭毛藻ゲノムより
も NMゲノムにコードされる傾向が強いことが判明した。その一方、細胞内の各種代謝に関わ
る共生緑藻由来タンパク質は、宿主渦鞭毛藻ゲノムと NMゲノム双方にコードされていると予
想された。これは、渦鞭毛藻細胞が共生緑藻を葉緑体として統合する過程で遺伝子の機能カテ
ゴリー毎に、共生体ゲノムから宿主ゲノムへ転移のしやすさが異なることを示す。NM をもつ
クロララクニオン藻とクリプト藻においても、宿主ゲノム－共生体ゲノム間で遺伝子転移につ
いて、同様の傾向が報告されている。また、TRD-151 株および MRD-132 株で検出された共生
緑藻由来タンパク質の一部は、宿主ゲノムと共生体ゲノムの両方にコードされていることが判
明した。これは 2種の渦鞭毛藻において宿主ゲノム－共生体ゲノム間で遺伝子転移が完結して
いないことを示唆する。このような状態はクロララクニオン藻とクリプト藻では観察されてお
らず、TRD-151 株と MRD-132 株は細胞内共生を研究する上で新たなモデルとして貴重な知見
を提供することが期待される。 
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