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研究成果の概要（和文）：本研究ではアブラムシとその細胞内共生細菌をモデルに用いて、共生

による新規性創出の遺伝子基盤の解明を目指した。次世代シーケンシングなどの新技術を用い

た探索の結果、宿主昆虫が共生器官で大量に発現する新規の分泌ペプチド群を発見し BCR ファ

ミリーと命名した。ある BCR は細菌の増殖に影響を与えることもわかった。BCR はアブラムシ

類のみが持つ遺伝子群であるが、宿主が共生細菌を制御するためにアブラムシの系統で特異的

に進化した遺伝子かもしれない。 

 
研究成果の概要（英文）：The objective of this study is to decipher genetic basis of novelty 
generation by symbiosis using aphid-Buchnera endosymbiosis as a model system. Taking an 
advantage of new technologies such as next-generation sequencing, we discovered novel 
secreted peptides that were preferentially expressed in the symbiotic organ of the host 
insects. The novel secreted peptides were designated BCR family. We also found that a 
member of BCR affect the growth of bacteria. These data suggest that aphids evolved novel 
secreted proteins for symbiosis with bacterial endosymbiont.  
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１．研究開始当初の背景 

 

「共生」は生物が新規機能を獲得する上で重
要な役割を果たしている。例えば、 ヒトを
含む多くの多細胞生物は体内に共生微生物
を保有しており自前で合成できない栄養分
を共生微生物から得ており（代謝的新規性）、
ある種の魚類は発光微生物を保持して発光

器官を形成する（機能的新規性）(Smith 1989; 
Gilbert 2008)。このような共生の現象とそ
の適応進化への寄与については広く研究さ
れている一方で、これら新規性創出の遺伝子
基盤についてはほとんど分かっていなかっ
た。 
 本研究では、昆虫特にアブラムシの
mycetome をモデルに新規性創出の遺伝子基
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盤を解明する。mycetome とは共生微生物を格
納するための特別な器官（以下共生器官と称
す）であり、数多くの昆虫に観察される。ア
ブラムシの共生器官は巨大細胞（φ100um）
数十個から構成され、それぞれの細胞質に数
万の共生細菌を保有している。この細胞の中
で宿主と細菌が協調的にアミノ酸合成を行
っている (Douglas 1998)。宿主と共生細菌
は、生理的にも解剖構造的にもまるでひとつ
の生物のように統合化されている。申請者自
身により宿主昆虫と共生細菌両方のゲノム
が解読されているのみならず(Shigenobu 
2000 Nature; IAGC 2009 PLoS Biol, in 
revision)、様々なポストゲノム研究のリソ
ース・技術の開発が急速に進んでいることか
ら、アブラムシ共生系は遺伝子レベルの共生
研究に理想的な研究プラットフォームであ
る。 
 
２．研究の目的 
アブラムシ共生系における 2つの「新規性」
に注目する：１）共生器官の発生プログラム
＝構造的新規性、２）アミノ酸の協調的生合
成＝代謝的新規性、これらの新規性を支える
遺伝子ネットワークを明らかにする。それぞ
れの素過程に関わるキー遺伝子を同定する。 
 
３．研究の方法 
 
(1) 研究１：RNA-seq 法による、アブラムシ
共生器官に高発現している遺伝子の網羅的
同定 
 
共生器官の RNA-seq（次世代シークエンサー
による網羅的遺伝子発現解析法）を行う。イ
ルミナの Genome Analyzer を利用し、シング
ルエンド 36bp のシーケンシングを行った。 
 
 
(2) 研究 2：共生器官の発生を制御する転写
因子 Dllの制御する遺伝子ネットワークの解
明 
 
これまでに、共生器官に選択的に発現する転
写因子 Distal-less (Dll)を同定しており。
Dll は，いくつかの傍証から協調的発生プロ
セスを制御する master gene である可能性が
高いので、ChIP-seq による Dll の標的配列・
遺伝子の同定を試みた。 
 
 
(3) 研究 3：アブラムシ特異的分泌タンパク
質の機能解析 
 
RNA-seq により共生器官で多数のアブラムシ
特異的遺伝子が高発現していることを見い
だしていた。アミノ酸配列からの機能予測は

できなかったが、興味深いことに、これらの
遺伝子の全ての N末にシグナルペプチドがコ
ードされていた。つまり、これらは新規の分
泌タンパク質＝シグナル因子である。これら
の遺伝子の時空間的発現パターンを RNA in 
situ hybridization 法で明らかにする。さら
にアミノ酸配列の分子進化解析を行った。 
 
 
４．研究成果 
 
(1) 研究１：RNA-seq 法による、アブラムシ
共生器官に高発現している遺伝子の網羅的
同定 
 
共生器官とコントロールとしての全虫体の
RNA-seq を行い、それぞれ 2200 万、1300 万
リードが得られた (36bp)。アブラムシゲノ
ムにマッピングしたところ両者ともに約 8割
がマッピングされ、共生器官と全虫体を比較
することにより、共生器官に高発現している
遺伝子を同定することができた。その中に、
研究 3で着目する、アブラムシ特異的分泌タ
ンパク質が多く見いだされた。 
 
 
(2) 研究 2：共生器官の発生を制御する転写
因子 Dllの制御する遺伝子ネットワークの解
明 
 
Dll の ChIP-seq を行ったが信頼に足る
ChIP-seq のデータを得ることができなかっ
た。おそらくカスタム抗体の質が ChIP に不
十分であり、十分量のクロマチンを得ること
ができなかったことが原因と考えられた。新
たに別の方法でカスタム抗体を作成したが、
改善が見られなかった。 
 
 
(3) 研究 3：アブラムシ特異的分泌タンパク
質の機能解析 
 
上記研究１によって、次世代シークエンサー
を使った共生器官のトランスクリプトーム
解析により共生器官に選択的に発現する遺 
伝子を探索し、アブラムシ特異的な新規分泌
タンパク質ファミリーを発見した。これらは、
100 アミノ酸残基以下の短いペプチドをコー
ドし、分泌シグナル配列を N 末に持ち、C 末
側にシステインを6個もしくは8 個持つ特徴
的な一次構造持っており、BCR 遺伝子群と命
名した。 
 
これらのタンパク質 10 種類以上の mRNA 発現
パターンを in situ hybridization で調べた。
その結果、すべての分泌タンパク質が同一の
時空間摘発現パターンを示すことが明らか



 

 

になった。つまり、胚発生における stage7
と呼ばれる cellular blastoderm に相当する
時期--興味深いことにこの時期に共生細菌
が母から胚に感染する—に共生器官原基の予
定核の近傍で発現を開始し、以降、共生器官
でのみ特異的に高レベルで発現する（図参
照）。さらに、分子進化的解析を行ったとこ
ろ、これらの新規分泌タンパク質はお互い一
時配列はあまり似ていないが、システイン残
基が多い点等似た特徴を共有することがわ
かった。 
 
さらに、BCR 遺伝子の機能解析に向けて BCR 
リコンビナントタンパク質の発現と精製を
試みた。試行錯誤の上、酵母の大量発現系を 
利用することにより、いくつかの BCR の発現
と精製に成功し、1 つの BCR についてはこれ
を抗原に抗体を作成した。またある BCR を大 
腸菌に添加したところ細胞膜の透過性を変
化させる活性があることが明らかになった。  
 
システインリッチ分泌ペプチドは動植物に
広く見られ、コミュニケーションや異種間相
互作用に関わっている。例えばマメ科植物タ 
ルウマゴヤシの根粒の内部では 400以上のシ
ステインリッチ短ペプチドが組織特異的に
発現し、これらの一部は共生細菌の内部まで
運ばれて共生の確立と維持に必要である。ア
ブラムシの共生系でも同様な共生システム
の制御が BCR を介して成されているのではな
いかと考えられる。 
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