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研究成果の概要（和文）：干潟は高い生物多様性を有する環境であるが，当該環境に生息する原生生物（真核微
生物）に関する情報は少ない。本研究では，博多湾の和白干潟の底泥およびそこに生息するアサリから原生生物
由来18S rRNA遺伝子のPCR検出を試みた。その結果，多様な原生生物に由来する塩基配列を得た。得られた結果
に基づいて，干潟では多様な原生生物が低次捕食者，分解者および寄生者として生態学的に重要な役割を果たし
ていることが示唆された。

研究成果の概要（英文）：Tidal flats are ecologically important as they support a large community of 
animals (e.g. crabs, mollusks, and polychaetes) and restore water quality. However, information 
regarding microbial eukaryotes inhabiting these environments is limited. In the present study, 
utilizing polymerase chain reaction (PCR) techniques, we detected fragments of 18S rRNA gene of 
protists from tidal sediment and from the gill tissues of the Manila clam Ruditapes philippinarum in
 the Wajiro tidal flat, Hakata Bay, Japan. Based on the diversity of 18S rRNA gene, microbial 
eukaryotes play important ecological roles as grazers, decomposers and parasites in these 
environments.

研究分野： 原生生物学

キーワード： 原生生物

  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
本研究によって，これまでブラックボックスであった干潟生態系における真核微生物の多様性が明らかとなり，
当該生態系全体をより詳細に把握することが可能となった。干潟には優れた水質浄化機能や防災機能があるだけ
ではなく，潮干狩りやバードウォッチング/散策の場として人間社会と密接なつながりがあり，世界，国，地方
自治体，NPO法人等，様々なレベルでその保全活動が行われている。しかし，そうした活動では人間の目に見え
る動植物のみを対象としている場合が圧倒的に多い。本研究で得られた成果を学術コミュニティーだけではなく
一般社会にも発信することは，干潟生態系をより正確に把握した保全活動の提言にもつながる。

※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 
干潟は「生物多様性の宝庫」「生命のゆりかご」という言葉で表現されるように，生態学的に極
めて重要な環境である。実際，干潟には二枚貝類，カニ類，ゴカイ類等の多様なマクロベントス
（底生動物）が生息しており，それらを対象とした生態学的研究がこれまで精力的に行われてき
た。しかし，人間の目には見えない微生物，特に単細胞性の真核微生物（主に原生生物）の多様
性や生態に関する知見は極めて乏しい状況にある。例えば，干潟の底泥表面に生息する付着珪藻
類は当該環境の一次生産者（有機物の生産者で生態系の出発点）としての役割をもつことは知ら
れているものの，その一次生産者を補食する真核微生物として，どのような種が存在するのかに
ついての知見はほぼ皆無である。また，高次捕食者である底生動物の死骸等を分解する真核微生
物の多様性も十分に明らかにされていない。さらに，干潟に生息する底生動物の体内あるいは体
外には寄生性の真核微生物は存在するのか？存在するとしたらどのような種なのか？それらの
寄生生物は，宿主生物さらには干潟生態系にどのような影響をおよぼしているのか？等につい
ても詳しく把握されていない状況にある。これらは，いずれも干潟生態系をより正確に把握する
ために解決しなければならない問題である。 
 
２．研究の目的 
主に分子生物学的手法を用いて，干潟生態系において低次捕食者および分解者としての役割を
もつ真核微生物，さらには高次捕食者に寄生する真核微生物の多様性を明らかにすることを目
的とした。 
 
３．研究の方法 
和白干潟の底泥を採取し，そこから肉眼で確認できる動物を取り除いた後に，専用のキットを用
いて泥から DNA を直接抽出した。その DNA を鋳型として真核生物由来の 18S rRNA 遺伝子を PCR
増幅した。PCR 増幅産物は Illumina MiSeq に供し，環境 DNA メタバーコーディング解析を行な
った。得られた遺伝子情報を相同性検索に供することによって分子同定を行い，捕食者・分解者
である真核微生物の多様性を種・属レベルで把握した。また，和白干潟に生息するアサリのエラ
組織から，専用のキットを用いて DNA を抽出した。その DNA を鋳型とし，多細胞動物以外の真核
生物（つまり寄生性真核微生物）に由来する 18S rRNA 遺伝子を増幅することができるプライマ
ーを用いて PCR（Bower et al. 2004）を行なった。得られた PCR 増幅産物は，サンガー法を用
いてその塩基配列を決定し，相同性検索および分子系統解析に供することで由来生物（寄生性真
核微生物）の分子同定を行なった。Bower et al.（2004）に従い，PCR の際にはアニーリング温
度を 50–60℃の範囲内で数段階設定し，あらゆる分類群の真核微生物を網羅的に検出できるよう
に工夫した。 
 
４．研究成果 
Illumina MiSeq 解析の結果，干潟底泥中では単細胞の藻
類である珪藻類が圧倒的に優占していることが明らか
となった。珪藻類は光合成行い，干潟において一次生産
者としての役割を果たしていると考えられる。また，繊
毛虫類に由来する配列も多く得られた。繊毛虫は当該環
境で低次捕食者としての役割を果たしていると考えら
れる。さらに、菌類，襟鞭毛虫類，イクチオスポラ類と
いった真核微生物の存在が確認され，それらが干潟にお
ける低次捕食者あるいは分解者として生態学的に重要
な役割を果たしていることが示唆された。アサリにおけ
る寄生虫 PCR 検出実験では，Perkinsus olseni が全個体
から検出され，その高い感染率が確認された。P. olseni
は日本沿岸域で広範囲にわたって確認されており，日本
産アサリの生産量激減に深く関わっていることが示唆
されている。また Perkinsus 以外に，繊毛虫類，キネト
プラスト類，略胞子虫類に由来する遺伝子配列が検出さ
れた。繊毛虫類では，Trichodina 属や Ancistrum 属以外
に，層状咽頭綱の吸管虫亜網に属するこれまでに知られ
ていない新規な種の存在が確認された（図 1）。その新規
な繊毛虫に由来する配列は，腹足類である Dicathais 
orbita から得られた環境クローン配列（Laffy et al. 
2009）や，深海の熱水噴出口付近に生息するシロウリガ



イ類やイガイ類などの二枚貝から検出された環
境クローン配列（Sauvadet et al. 2010）に近縁
であり，これらの環境クローン配列と吸管虫類の
系統内で単独の系統を形成したため，吸管虫亜綱
の中には貝類に特異的に寄生する未知のグルー
プが存在する可能性がある。キネトプラスト類由
来の配列は，淡水魚の体表や鰓に寄生することで
イクチオボド症という感染症を引き起こす病原
体として有名な Ichthyobodo necator に近縁で
あった。略胞子虫類由来の配列は，スペイン産の
ヨーロッパアサリから検出された略胞子虫に由
来する配列と近縁であり（図 2），さらに韓国産
アサリに寄生する吸虫 Parvatrema duboisi から
検 出 さ れ た "hyperparasite" で あ る
Urosporidium の配列とほぼ一致した。したがっ
て本研究で検出された略胞子虫も同様に
hyperparasite である可能性が高い。 
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