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研究成果の概要（和文）：石垣島で発見した線虫(sp.34)はC. elegans の最近縁種であるにもかかわらず、C. 
elegans の約2 倍の体サイズをもち、C. elegansとは全く異なる生殖様式や生態をもつ。これはsp.34 が
EvoDev、比較生態、比較ゲノム研究などに最適な材料であることを意味し、多くの研究者が長年求めてきた材料
である。本研究では、sp.34 線虫の新種記載を行いC. inopinataと名付けた。また、高品質なリファレンスゲノ
ムを構築してC. elegans との比較を行い、本線虫におけるゲノム進化を明らかにした。遺伝学研究ツールを開
発し、比較進化学研究プラットフォームを構築した。

研究成果の概要（英文）：A sister species of the model organism Caenorhabditis elegans has long been 
sought for use in comparative analyses that would enable deep evolutionary. We discovered the first 
sibling species of C. elegans, C. inopinata, which was isolated from fig syconia in Okinawa. We 
investigate the morphology, developmental processes and behaviour of C. inopinata, which differ 
significantly from those of C. elegans. We assembled the 123-Mb C. inopinata genome into six nuclear
 chromosomes and revealed unique characteristics, such as highly expanded transposable elements and 
massive gene losses in chemoreceptor gene families. We have developed genetic and molecular 
techniques for C. inopinata; thus C. inopinata provides an exciting new platform for comparative 
evolutionary studies.
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研究成果の学術的意義や社会的意義
線虫C. elegansはその培養や観察の容易さなどから、生物学、医学、薬学研究等で幅広く利用されているモデル
生物であり、生物学において重大な数々の発見がなされてきた。このC. elegansのモデル生物としての「最大の
弱点」は姉妹種が見つかっておらず、比較進化学的視点からの解析が難しいことであった。我々は沖縄県石垣島
のイチジク（オオバイヌビワ）からC. elegansの姉妹種を発見し、C. inopinataと名付けた。本線虫において
我々が構築した高品質なゲノムと遺伝学解析ツールにより、本線虫とC.elegansはこれまでにない最高の比較生
物学解析プラットフォームとなりうる。

※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、研究者個人に帰属されます。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９（共通） 
１．研究開始当初の背景 
線虫 C. elegans はその培養や観察の容易さなどから、生物学、医学、薬学研究等で幅広く利
用されているモデル生物である。C. elegans を用いた研究論文は既に 20000 報以上あり、これ
までに RNAi、small RNA、細胞極性、
アポトーシスなど、生物学において
重大な数々の発見がなされてきた。
C. elegans は世界で初めて全ゲノム
が解読された後生動物でもあり、「コ
ンプリートゲノム」をもつ数少ない
真核生物である。そのため、ゲノム科
学分野でも頻繁に利用されてきた。 
C. elegans の「唯一の弱点」は比較
進化学的視点からの解析が難しいこ
とであった。C. elegans における様々
な現象の真の理解には、進化学的な視点からの理解が必要であると指摘されてきた（Felix, 
2010）。C. elegans の近縁種としてC. briggsae のゲノムが解読され、比較研究のプラットフォ
ームとして利用されているが（Stein et al., 2003）、この 2種の分岐は 3000 万～1億年前と推
定されており、比較進化解析に最適な材料とは言い難い。これを受けて、2007 年の C. elegans 
meeting で C. elegans の 姉 妹 種 を 大 々 的 に 手 配 す る ア ナ ウ ン ス が な さ れ た
（http://blog.wormbase.org/?s=sister+prize）。以降、多くの研究者が近縁種の発見に取り組ん
だが、これまで「姉妹種」と呼べる種は発見されてい
なかった（上図）。 
神埼らは沖縄県石垣島のイチジク（オオバイヌビ
ワ）から線虫を発見し、Caenorhabditis の仲間である
ことを明らかにした（暫定名Caenorhabditis sp.34）。
さらに rRNA による系統解析により sp.34 は C. 
elegans の最近縁種であることが明らかになった（上
図）。 
 
２．研究の目的 
 本研究では sp.34 のゲノム解読、発生形態観察、生態観察を通して、C. elegans と体系的な比
較を行うことで、2種の進化学的な理解を深める。さらに、ゲノムデータ整備、ツール開発や株
の収集などによる研究環境整備を行うことで、これまでにない比較進化学研究プラットフォー
ムを構築する。 
 
３．研究の方法 
 本研究は以下の方法で行った。 
1) sp. 34 線虫の詳細な形態観察を行い、新種記載する。 
2) sp. 34 線虫のゲノム解読を行い、リファレンスゲノムを構築する。 
3) sp. 34 線虫の遺伝学的解析ツールを開発する。 
4) sp. 34 線虫の生態観察、細胞生物学的観察を行い特徴的なライフサイクル、生物学的特
徴を明らかにする。 

図:C. elegansとその
近縁種の系統関係（左
図）と sp34 の位置（右
図 ）。 左 図 は
Kiontke,et al BMC 
Evol Biol (2011)より
改変: 

図. C. elegansと sp.34の成虫サイズ 



5) 以上を総合して、C. elegans とのシステマティックな比較を行い、C. elegans、sp.34 を
比較進化学的視点から理解する。 

 
４．研究成果 
1) 新種記載のため、形態観察を顕微鏡下で行い、記載に必要な雌雄別の形態数値と画像、
イラストの作成を行った。さらに必要な部位については走査電子顕微鏡での撮影を行っ
た。ライフサイクルを確定させるためにラボ内での成長速度、至適温度、オスメス比、
耐久型幼虫の出現傾向を観察した。興味深いことに、sp.34 は C. elegans の最近縁種で
あるにもかかわらず、体長が約 2 倍と大きく、（これはこれまで知られている
Caenorhabditis 属線虫の中で最大である）、生殖様式が異なり、生態が特異的（C. elegans
は腐食土壌中で見つかるのに対し、sp.34 はイチジク内で一生を過ごし、イチジクコバ
チによって運ばれる）であることを明らかにした。これらを総合して新種記載を行い、
Caenorhabditis inopinata と名付けた。 
2) 培地とバクテリア餌を検討し、最適な培養法を確立した。リファレンスゲノム構築のた
め DNA を抽出し、2 タイプの次世代シーケンサー（PacBio と Illumina）で DNA リー
ドを獲得した。獲得した DNA リードのアセンブルを行い、配列のエラーコレクション
を行って ver.1 版のゲノムアセンブリーを構築した。オプティカルマップを使用し、ver.
１版アセンブルを改良し、染色体と同数にまでアセンブルをまとめリファレンスゲノム
とした。遺伝子予測に利用する RNAseq をメス、オス、幼虫から抽出した RNA を用い
て取得した。作成したリファレンスゲノムに対し遺伝子予測を行い約 19000 遺伝子モデ
ルを作成し、C. elegans と比較を行い、遺伝子ファミリーの進化解析を行い、C. inopinata
においてGPCRが顕著に減少していることを明らかにした。また、ゲノム内のリピート
領域を比較したところC. inopinata では C. elegans と比較して顕著にトランスポゾンエ
レメントを保持していることが明らかとなり、これがＣ. Inopinata の進化原動力となっ
ていることを示した。 
3) 遺伝学研究ツールの開発に向けてRNAi のソーキングやフィーディング法の試行を行い、
発現部位の異なる遺伝子に対する有効性を検討し、RNAi がツールとして本線虫に有効
であることを確認した。トランスジェニックの作成をマイクロインジェクションを用い
て行い、C. elegans と同程度の効率でトランスジェニックが作成できることを確認した。
さらに、C. elegans で利用されている抗C. elegans タンパク質抗体を用いてC. inopinata
の抗体染色を行い、C. elegans の多くの抗体セットが C. inopinata で利用可能なことを
しめした。 
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