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研究成果の概要（和文）：シロアリ共生原生生物の消化共生が糖質か水分解酵素以外のタンパク質を含む系によって駆
動されている知見を得た。また、シングルセルゲノム解析によってシロアリ共生原生生物と共生関係にあるバクテリア
のホストとの代謝接続点およびゲノムリアレンジメントに関する知見を得た。バイオフィルムを構成する微生物の集団
構造や発現遺伝子を解析する新たな手法を開発した。さらに、海洋動物と光合成微生物の共生系において脂質が重要な
共生のメディエーターになっている可能性を明らかにした。
以上の成果は共生を駆動する因子がその置かれた環境下によって様々であり、その環境中で欠乏した因子を求めて生物
が共生を開始する可能性を示唆している。

研究成果の概要（英文）：We obtain the results about non-cellulose type factors affect to ligno-cellulose 
utilization by termite symbiotic system. Also, our single cell genome analysis revealed that knowledge of 
genome rearrangement and metabolism of symbiotic bacteria of symbiotic protist of termite.
We developed novel total RNAseq analysis pipeline to analyze ecological function of biofilm composing 
members and mediator for symbiosis between aquatic animal and dinoflagellate.
These results show that variety factors affect to drive symbiosis depend on environmental condition.

研究分野： 微生物生態学
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１．研究開始当初の背景 
生命圏では限られたリソースを巡って膨大
な多様性を持つ生物間相互作用が進化して
きた。その中でも、特に興味深いのは競争で
はなく共生＝マトリョーシカ的進化という
プロセスによって、生物はそのもてる機能を
非連続的かつ飛躍的に向上させてきたとい
う事実である。我々自身がエネルギーを獲得
するために用いているミトコンドリアや、汎
生命圏的な一次生産者である植物が光合成
に用いている葉緑体がそのよく知られた例
であるが、環境中を見渡すと、生物の数だけ
共生があると言っても過言ではないくらい
に非常に様々なマトリョーシカ型生物間イ
ンタラクションの例を見ることができる。 
我々の研究グループにおいてすでに１０年
以上の研究の蓄積があるシロアリ共生系は
その非常によい実例である。リンマーグリス
によるミトコンドリア共生説の直接的きっ
かけとなったこの小さな昆虫の腸の中に形
成されている生態系は、陸上植物バイオマス
の中でももっとも豊富に存在するリグノセ
ルロースのみをほぼ唯一のインプットとす
る半閉鎖システムで、難分解性の炭素源、非
常に限られた窒素供給源、環境中の大部分の
微生物同様に単離培養がほぼ不可能な微生
物から構成される（しかしある程度固定され
た種構成を持つ）共生微生物群といった特徴
を持っている。 
 
２．研究の目的 
本研究では共生系、特にその初期過程にある
と思われる微生物たちを研究対象とする。
我々のグループで開発と解析を続けている、
培養を経ずにそれらの遺伝子発現パターン
やゲノム情報を読み取ることが可能な独自
の先端ゲノム科学的手法によって、これら
様々な共生系を構成する個々の生物がどの
ような代謝パスウェイを持ち・どのように種
間相互接続し・またどのように種を超えた遺
伝子の転移によって固定されていくのを調
べることで、単に競争だけではなく、協調＝
すなわちマトリョーシカ化によって飛躍的
な機能進化を遂げる、この生命圏の美しい仕
組みを包括的に明らかにしていきたい。 
ここで得られる知見は、単体の生物を調べる
ことに汲々としてきた従来の生物学とは完
全に一線を画した、グローバルな新しい生物
学の開始を告げる橋頭堡となり得る。同時に
その知見は、組み換え遺伝子技術や大型の放
射線施設などを使わなくても飛躍的に生物
機能を高める革新的な進化工学技術の創成
にもつながるだろう。 
 
３．研究の方法 
本研究における最大のポイントはどれだけ
様々なマトリョーシカを対象にできるかに
かかっている。そこで、本研究では研究グル
ープがすでにデータの蓄積を持っている、陸
域生態系のミニチュアモデルともいえるシ

ロアリ共生系を題材として、まずは比較トラ
ンスクリプトーム−ゲノム解析により、いく
つかの類似した原生生物ーバクテリア系よ
り、それらの共生関係成立に重要な役割を果
たす共代謝パスウェイの特定と、宿主と共生
体の間での遺伝子の相互交通の様態を明ら
かにすることで、このようなマトリョーシカ
化原理を導き出す技術を確立する。同時に、
それらの知見を順次応用しながら、各種の共
生の初期段階にあるシステムに着目して、シ
ロアリシステム研究で培った技術を応用、比
較していく。これらの解析の結果から、我々
は異なる様態のマトリョーシカ化に潜在す
る共通性・または共通しなくてもよい性質を
導き出すことができると考えられ、このよう
なマトリョーシカ化に必須である共生系の
構築原理に関する情報をもたらすと考えら
れる。 
 
４．研究成果 
シロアリ共生原生生物の消化共生が糖質か
水分解酵素以外のタンパク質を含む系によ
って駆動されている知見を得て、このシロア
リ腸内共生系に駆動される仕組みを産業的
に生かすための特許の申請を行った。（特願
2014-230027） 
共生細菌をセルソーターを用いて、シングル
セルに分離して、全ゲノムを増幅後にゲノム
解析を実施する技術を確立した。 
これをシロアリ腸内のセルロース分解性原
生生物の細胞内・表層で共生する細菌に適応
して、ゲノム概要配列から推定される代謝機
能に基づいて、共生関係を推定した。原生生
物細胞内の Treponema 属細菌では、窒素固定
と炭酸固定（酢酸生成）の二つの機能が腸内
全体の活性にも大きく貢献していることを
明らかにした。また、安定した細胞内共生細
菌であるにもかかわらず、ゲノムの縮小化が
進んでいない比較的進化初期過程にあるこ
とが推定され、細胞内共生のゲノム進化を考
察する上で興味深い題材と考えられた。
(Ohkuma et al. 2015) 
原生生物細胞表層のCandidatus Symbiothrix
属細菌では、これまで想定されていなかった
細菌のリグノセルロース分解への関与が示
唆された。（Yuki et al. 2015） 
シロアリ腸内細菌の分離・新種記載をし、ゲ
ノム解析も実施した。さらに、近縁の細菌群
のゲノム解析やデータベース上の遺伝子を
検索して、シロアリ共生細菌の窒素固定遺伝
子の進化についての考察もした。(Inoue et 
al. 2015) 
シロアリ腸内原生生物の核内に共生する微
生物がVerrucomicrobia門の新属細菌である
こ と を 分 子 生 態 学 的 手 法 で 解 明 し 、
Candidatus Nucleococcus と命名した。例え
ば原生生物 Trichonympha agilis には２種の
Nucleococcus が核内に同時共生している。
Verrucomicrobia 門細菌は多様なシロアリ腸
内原生生物に広範に共生しており、重要なニ



ッチを占めていると予想されるが、それだけ
ではなく、宿主原生生物の核内に、同細菌の
ゲノムの一部が移行していることも明らか
とした。 
バイオフィルム共生系の解析を進める上で、
各 種 の オ ミ ク ス 情 報 を 統 合 し た
BioGeoChemical typing (BGC typing) 法を
開発した。これによって環境中の機能微生物
集団とそれらにおけるキー化合物等に関す
る知見を得ることが可能になった。（Ogawa et 
al. 2014） 
さらに微生物集団構造と発現遺伝子プロフ
ァイルをハイスループットで解析可能な
total RNA seq 法を開発し、アマゾン水圏に
おけるバイオフィルムの共生機能解明へ展
開 を 行 っ て い る 。（ Tsuboi et al. in 
preparation） 
海洋性動物と光合成微生物の共生に関して
は、海洋生物全般で重要な機能的炭素キャリ
アであると考えられる脂肪酸がキーになっ
ていることを、飼育条件変動時のトランスク
リプトーム解析によって見いだした。
（Moriya et al. in preparation） 
以上の成果は共生開始を駆動する因子がそ
の置かれた環境下によって様々であり、その
環境中で欠乏した因子を求めて生物が共生
を開始する可能性を示唆している。 
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