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研究成果の概要（和文）：一部のシアノバクテリアは、緑色光と赤色光に応答して光合成のアンテナ色素タンパク質（
フィコシアニンとフィコエリスリン）の組成を調節する「補色順化」と呼ばれる能力を持つ。本研究では、(1)次世代
シークエンサーを用いて多検体のシアノバクテリアのゲノムを効率よく解析するパイプラインの構築、(2)そのパイプ
ラインを用いた20種の補色順化種のゲノム解析、(3)特徴的な補色順化能を持つ種のRNA-Seq解析とアンテナ色素タンパ
ク質の単離と分光解析、を行った。これらの成果は、補色順化の分子機構の多様性の実態の解明を大きく推進すると共
に、今後のシアノバクテリアのゲノム研究の礎となるものである。

研究成果の概要（英文）：Certain cyanobacteria species modulate their photosynthetic antenna proteins, 
phycocyanin and phycoerythrin, which is a phenomenon called complementary chromatic acclimation (CCA). 
Recent studies of typical CCA-capable cyanobacteria species suggest the diversity of green and red 
light-regulated gene set during CCA. In this project, I performed (1) establishment of efficient analysis 
pipeline of cyanobacterial genomes, (2) de novo genome sequencing of CCA-capable cyanobacteria species, 
and (3) RNA-Seq and spectral analysis of several cyanobacteria performing unique CCA. These results will 
facilitate the understanding of the molecular basis of CCA and also many other researches of the 
cyanobacterial genomes.

研究分野：光生物学
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１．研究開始当初の背景 
	
 
	
 光をエネルギー源として利用する光合成
生物では、他の生物よりも効率よく光を吸
収する仕組みが、生存に重要である。シア
ノバクテリアは酸素発生型の光合成を行う
原核生物であり、光の捕集のためのアンテ
ナとして、フィコビリソームと呼ばれるタ
ンパク質複合体を用いている。一部のシア
ノバクテリアのフィコビリソームは、赤色光
を吸収するフィコシアニンと緑色光を吸収
するフィコエリスリンを主な構成成分とす
る。これらの種が緑色光の下でフィコエリス
リンを増やし、逆に赤色光の下でフィコシア
ニンを増やす現象は 100	
 年以上前から知ら
れ、「補色順化（Complementary	
 chromatic	
 
acclimation）」と呼ばれている。これまでの、
Synechosistis	
 sp.	
 PCC	
 6803 、 Nostoc	
 
punctiforme	
 ATCC	
 29133 、 Fremyella	
 
diplosiphon などの代表的なシアノバクテリ
ア種における解析により、補色順化の分子機
構の実態が明らかとなった。補色順化では、
緑色光と赤色光を吸収するフィトクロム様
光受容体（シアノバクテリオクロム）により、
フィコエリスリンやフィコシアニンを構成
するタンパク質が光波長依存的に発現調節
される。しかし、シアノバクテリオクロムに
よって発現調節される遺伝子の種類と数は
それぞれの種において異なり、シアノバクテ
リアが環境に合わせてアンテナ調節機構を
進化させている事を示唆している。	
 
	
 
２．研究の目的 
 
	
 本研究の目的は、補色順化能を持つシアノ
バクテリアを収集してゲノム解析を行い、波
長依存的な発現調節を受けるフィコビリソ
ームの遺伝子セットのバリエーションを明
らかにすることで、補色順化の分子機構のモ
デルの多様性を明らかにすることである。 
 
３．研究の方法 
	
 
	
 野外環境よりシアノバクテリアを収集し
て緑色光および赤色光照射下で培養した。培
養後の細胞の吸収スペクトルを測定し、補色
順化能を持つシアノバクテリアを選別した。
フィコエリスリンとフィコシアニンの吸収
ピークの比率に変化が見られた種からゲノ
ム DNA を抽出し、次世代シークエンサーRoche	
 
454	
 GS	
 FLX+および illumina	
 MiSeq を用いて
ゲノムシークエンスを行った。得られたリー
ドデータをトリミングし、アセンブルを実施
した。ペアエンドライブラリとメイトペアラ
イブラリのリードデータによって scaffold
を形成し、contig 間の Gap の配列をソフトウ
ェア GenoFinisher およびサンガー法を用い
て決定した。代表的な補色順化応答を示す種
については、次世代シークエンサーをもちい
た RNA-Seq 解析と低温蛍光スペクトルスペク

トル解析を行い、フィコビリソームの構造モ
デルを構築した。	
 
	
 
４．研究成果	
 
本研究の具体的な成果は以下の３点である。 
 
(1)多数のシアノバクテリアのゲノム解析を
効率よく行うためのパイプラインの確立 
 
細胞外多糖多く含む種から抽出したゲノム
DNA にはアダプター結合を阻害する物質が
混入し、ライブラリ調製を阻害した。そのた
め、この阻害物質を除去する手法を確立した。
糸状シアノバクテリア種では、凝集体の形状
や粘性によってビーズによる細胞破砕効率
が大きく変動した。ビーズの種類、破砕バッ
ファー、破砕時間などの処理を検討する事で、
細胞の形状・性状に関わらず細胞を均一に破
砕する手法を確立した。次世代シークエンサ
ーのライブラリ調整試薬、ラン試薬の検討を
行ったところ、MiSeq１ランで 12 種のシア
ノバクテリアのペアエンドライブラリとメ
イトペアライブラリを解析するのが最も効
率的であった。得られたリードデータのトリ
ミング手法、アセンブルのパラメータの最適
化を行った。ショートリード型シークエンサ
ーを用いて de novoアセンブルを行うにはリ
ード長よりもリード精度が重要であること
が示された。 
 
 (2)補色順化種のゲノム解析 
 
(1)で確立したパイプラインを用いて、20 種
の補色順化種のゲノム解析を実施した。その
うちの 10 種については、ほぼ完全ゲノムが
構築できた。Geminocystis sp. NIES-3708
および NIES-3709 については完全ゲノム配
列を決定し、国立環境研究所（NIES）へ株
を寄託し、論文発表を行い、配列データを公
開した（発表論文１および２）。残りの株に
ついては、サンガー法による Gapの配列決定
を行っている。Calothirix属のように 12Mbp
を超えるようなシアノバクテリアの完全ゲ
ノム配列を決めることができた。シアノバク
テリアの完全ゲノム配列は、シークエンスが
容易なゲノムサイズが小さな種が優先して
いるが、大きなゲノムサイズの種もより積極
的に取り組むことができることを示唆して
いる。一方、ゲノムサイズ 4Mbp ほどの
Synechocsytsis属でも、特定のリピート配列
が数十カ所ゲノムに組み込まれている場合
には、完全ゲノム配列決定は極めて困難であ
った。 
 
(3)特徴的な補色順化能を持つ種の詳細な生
化学・分光解析 
 
Geminocystis sp. NIES-3708 お よ び
NIES-3709は、どちらも千葉県の実籾公園か
ら採取されたシアノバクテリアである。これ



ら２種の吸収スペクトルは III 型の補色順化
に近く、ゲノム解析の結果、制御遺伝子の組
成は II 型の補色順化であることが判明した。
そこで、これらの２種について緑色および赤
色光下での RNA-seq 解析を行った。複数コ
ピー存在するフィコエリスリンのロッドリ
ンカー遺伝子のうちの１つが光によって転
写制御を受けることで、細胞のフィコエリス
リン量が大きく変動する事が明らかとなっ
た。補色順化させた細胞からフィコビリソー
ムを単離してスペクトル解析を行ったとこ
ろ、赤色光照射光では、NIES-3708 よりも
NIES-3709のほうが、フィコビリソームに含
まれるフィコエリスリン量が多いことが分
かった。フィコエリスリンのロッドリンカー
（CpeC, CpeE）のコピー数は NIES-3708が
3コピー、NIES-3709が 4コピーであること
を考えると、ロッドの長さが２種のシアノバ
クテリアのフィコエリスリン量を決定して
いる事が強く示唆された（図１）。 
 

 
図１、Geminocystis NIES-3708株（左）お
よび NIES-3709 株（右）における補色順化
におけるフィコビリソームの構造変化のモ
デル。 
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