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研究成果の概要（和文）：化学合成細菌を有し，相模湾のメタン湧出域で優占する二枚貝（シロ

ウリガイ類とシンカイヒバリガイ類）の鰓組織から PCR 法によって新奇なアルベオラータ生

物の SSU rRNA 遺伝子を検出した。この PCR 検出された原生生物はホールマウント蛍光 in 

situハイブリダイゼーションによって，二枚貝のバクテリオサイトに局在することが示された。 
 
研究成果の概要（英文）：Utilizing PCR techniques, the SSU rRNA gene from a novel 

alveolate was detected from gill tissues of the bivalves Calyptogena spp. and 

Bathymodiolus spp. all of which harbor chemosynthetic bacteria and dominate methane 

seeps in Sagami Bay. In addition, the protist detected with PCR was localized within 

bacteriocytes of the bivalves with whole-mount fluorescence in situ hybridization. 
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１．研究開始当初の背景 

熱水噴出域やメタン湧出域に存在する化学
合成生態系では，化学合成独立栄養性の真正
細菌や古細菌が一次生産者であり，シロウリ
ガイやハオリムシといった多細胞動物は，そ
れら一次生産者からの有機物の供給に依存
している。化学合成生態系における真正細菌，
古細菌および多細胞動物の研究は比較的進
んでいるが，真核性微生物の多様性や生態学
的位置に関しては，ほとんど知られていない
状況にある。相模湾初島沖のメタン湧出域に
形成される化学合成生態系の底泥を用いて
環境 PCR 解析を行った結果，アピコンプレ
クサ類やイクチオスポレア類といった代表

的な寄生性真核微生物に由来する遺伝子配
列が頻繁に得られた。それら遺伝子の由来先
として可能性が高いのは，化学合成生態系で
大きなバイオマスを持つシロウリガイやハ
オリムシといった多細胞動物であると考え
られた。 

 

２．研究の目的 

相模湾初島沖のメタン湧出域に形成される
化学合成生態系で優占する多細胞動物に寄
生する真核微生物の調査を行うこととした。
特に，どの宿主動物にどのような分類群の寄
生性真核微生物が存在するのか？それらの
寄生性真核微生物は宿主動物の生存（さらに
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は生態系の変動）に影響を与えうるのか？に
注目することとした。 

 

３．研究の方法 

相模湾メタン湧出域に生息する代表的な多
細胞動物（シロウリガイ類，シンカイヒバリ
ガイ類，ハオリムシ類）からPCR法によって，
寄生性真核微生物由来の SSU rRNA 遺伝子を
検出し，その多様性を調べた。PCR では，宿
主である多細胞動物の SSU rRNA 遺伝子を増
幅しない non-metazoan PCR法を採用した。
PCR 法によって検出された寄生性真核微生物
由来の SSU rRNA 遺伝子の情報を基に核酸標
識プローブを作製し，in situハイブリダイ
ゼーション法によって，宿主動物内での寄生
性真核微生物の局在を確認した。 
 
４．研究成果 
(1) PCR 検出された真核微生物：上述の
non-metazoan PCR によって，相模湾メタン湧
出域のシロウリガイ類とシンカイヒバリガ
イ類の鰓組織 DNA から，ある特定の真核微生
物に由来するSSU rRNA遺伝子（clone CABP-1）
を特異的に増幅した。ハオリムシ類からは特
定の PCR 増幅産物は得られなかった。シロウ
リガイ類およびシンカイヒバリガイ類から
得られた遺伝子配列を分子系統解析に供し
た結果，検出された遺伝子はシンディニウム
類（Syndiniales）と呼ばれる系統群に属す
ることが判明した。しかし，これまでに知ら
れているシンディニウム類の5つのグループ
のどのグループにも属さない新奇な系統で
あることが示唆された(図 1)。 

図 1. アルベオラータの SSU rRNA 遺伝子配列
に基づく分子系統樹 
 

(2) 検出された真核微生物の宿主動物内で
の局在：得られた SSU rRNA 遺伝子配列情報
を基に作製した DNA プローブを用いて，シン
カイヒバリガイの鰓組織に対してホールマ
ウント in situハイブリダイゼーションを行
った結果，該当の真核微生物が鰓上皮のバク
テリオサイト（共生細菌を有する細胞）内に
特異的に存在していることが明らかとなっ
た（図 2）。 

図 2. シンカイヒバリガイの鰓組織に対する
ホールマウント蛍光 in situ ハイブリダイゼ
ーション。青色：DAPI，赤色：メタン酸化共
生細菌特異的 DNA プローブ由来の蛍光，緑
色：真核微生物（CABP-1 生物）特異的 DNA プ
ローブ由来の蛍光。赤色蛍光を有するバクテ
リオサイト内にのみ，緑色蛍光が確認された。 
 
(3) 検出された真核微生物の生態学的意
義：得られた遺伝子配列に由来する真核微生
物は RNA レベルでも検出されたため，宿主細
胞内で代謝的にactiveであると考えられる。
また，これまでに知られているシンディニウ
ム類は全て寄生性であり，したがって本研究
において得られた遺伝子配列に由来する真
核微生物も寄生性である可能性が高い。しか
し，宿主細胞および組織の損傷はこれまでの
ところ確認されておらず，宿主に対する致死
性等の影響は不明である。 
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