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研究成果の概要（和文）：最近の地球規模での環境悪化により生物多様性の宝庫であるサンゴ礁が消滅しつつある。サ
ンゴの生物学的理解は急務である。サンゴはカッチュウソウと共生関係を維持し生活している。これからのサンゴ礁生
物学を進めるには両者のゲノム情報が必須であると考え、2011年にコユビミドリイシ（Acropora digitifera）のゲノ
ムを、また2013年に共生カッチュウソウ（Symbiodinium minutum）のゲノムを世界に先駆けて解読した。現在、これら
のゲノム情報を駆使して共生の成立と崩壊（カッチュウソウの離脱による白化）のメカニズムを、また沖縄島嶼におけ
るサンゴ礁の成り立ちについての解析を進めている。

研究成果の概要（英文）：Far more intimate knowledge of scleractinian coral biology is essential in order 
to understand how diverse coral-symbiont endosymbioses have been established, especially the 
establishment and maintenance of obligate symbiosis. Genomic data undergird studies of all symbiotic 
processes. We decoded genomes of the coral Acropora digitifera in 2011 and then, during the period of 
this research, characterized detail gene loss in amino acid metabolism, genes involved in calcification, 
innate immunity, apoptosis, UV resistance and others. Then, we decoded the Symbiodinium minutum genome in 
2013 and characterized expansion of certain gene families, molecular basis for permanently-condensed 
chromatin, and others. The Symbiodinium plastid and mitochordarial genomes are also decoded. Since many 
questions regarding the coral-Symbiodinium symbiosis remain, we are now studying the questions one-by-one 
with the decoded genome information.

研究分野：ゲノム科学
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１．研究開始当初の背景 
1998年、エルニーニョ現象による海水温の上
昇によって、沖縄本島沿岸ではサンゴの白化
現象(サンゴと Symbiodinium の共生関係が壊
れサンゴが死滅する現象)が起こり多くのサ
ンゴが死滅した。サンゴ礁は生物多様性の最
も豊かな場所であり、これからのサンゴ礁の
保全を進める上でも、サンゴと Symbiodinium
の共生関係の成立と崩壊の分子生物学的・細
胞生物学的メカニズムを明らかにすること
は重要である。 
 我々はこの問題にゲノム科学的にアプロ
ーチしたいと考えた。そして、上述の白化現
象で最も被害の大きかったコユビミドリイ
シ(Acropora digitifera)を選び、2011 年にその
ゲノムを解読した(Shinzato et al., 2011, Nature 
476:320-323)。しかしこの共生関係を理解する
ためには、サンゴのみならず Symbiodiniumの
ゲノムを解読する必要がある。そして、両者
のゲノム情報を得た上で、これらの情報を最
大限に活用し、また共生関係を探る新たな実
験系を確立しつつ、サンゴと共生褐虫藻
Symbiodiniumの共生の成立・維持・崩壊に関
わる分子生物学的メカニズムおよび細胞生
物学的メカニズムを徹底的に解析したいと
考えた。 
 
２．研究の目的 
上述の研究背景をもとに、本研究ではまずサ
ンゴ共生褐虫藻(Symbiodinium)のゲノムの解
読をめざす。Symbiodiniumは現在 A-Iの 9つ
のグループ（クレード）に大別されており、
その中でも A-D がサンゴに共生するとされ
ている。Symbiodiniumの核ゲノムについては
そのゲノムサイズが 2〜50Gbp と非常に大き
く、ゲノム解読が困難とされてきた。しかし、
様々な工夫を重ねることで何とか解読を目
指す。 
 次に、サンゴおよび共生褐虫藻のゲノム情
報を最大限に生かした研究を進める。コユビ
ミドリイシを材料にして温度ストレスおよ
び光ストレスによる共生関係の崩壊のメカ
ニズムを理解するために、主として崩壊過程
での遺伝子発現の変化を詳細に追う。またこ
のサンゴでの褐虫藻の取り込みは幼生期に
起こるので、共生関係の成立の分子メカニズ
ムを、幼生期に人為的に共生を引きおこさせ
る実験系でおこなう。得られたデータを解析
し、サンゴと褐虫藻の共生関係の分子生物学
的メカニズムおよび細胞生物学的メカニズ
ムをゲノムワイドに解析する。 
 また、温度ストレスなどの生成とも関連し
て、サンゴの集団遺伝学的解析を行い、沖縄
本島のサンゴ礁の成立のメカニズムを解明
する。 
 
３．研究の方法 
(1) Symbiodinium のゲノム解読：ゲノム解読
に最も適した Symbiodiniumを選び、次世代シ
ーケンサーを駆使してその塩基配列を得る。

得られた配列の最適に情報処理して、ドラフ
トアッセンブルを得る。そしてゲノム情報か
ら Symbiodiniumの生物学的特徴を洗い出す。 
(2) 共生関係の成立と崩壊の分子メカニズ
ム：実験系を工夫しつつ、温度ストレスおよ
び光ストレスなどによる共生関係の崩壊の
メカニズムを理解する。 
(3) サンゴの集団遺伝学的解析: ゲノムを解
読したコユビミドリイシを研究材料として、
そのゲノム情報を駆使して、1 塩基多型をも
とに集団遺伝学的な解析を進める。 
 
４．研究成果 
(1) Symbiodinium のゲノム解読: ゲノムが比
較的小さくしかも培養が可能なものとして 
Symbiodinium minutum（クレード B）をアメリ
カ・バッファロー大学のコフロス教授から提
供してもらい、約 2年かけてこのゲノム解読
に取組み、2013年にようやく解読にこぎ着け
た。S. minutumのゲノムサイズは約 1500 Mbp
と見積もられているが、実際にアッンブルさ
れたものは 616Mbpにしか至らなかった。し
かし、同時に行った RNA-seq解析により得ら
れた転写産物の情報のほぼ全てがここに含
まれたおり、我々はこの 616Mbpを真正クロ
マチン領域の配列と判断した。 
 S. minutumのゲノムないには約 42,000個の
たんぱく質をコードする遺伝子が存在する。
遺伝子数が他の渦鞭毛藻類のものよりかな
り多いのは、彼らの生活様式に適合するよう
な、ある特定のたんぱく質ファミリー遺伝子
が増えているためである。 
 S. minutumのゲノムは他の渦鞭毛藻類に比
較して幾つかの特徴をもつことが分かった。
まず、通常の生物のゲノムでは遺伝子が 2本
鎖のそれぞれにランダムに並んでいるのに
対して、S. minutumのゲノム内で遺伝子が 1
方向に並んでいる。こうした例はこれまでに
トリパノゾーマでのみ知られていたので、こ
れが 2番目の例である。また、イントロンの
切り出しがこれまで原則とされてきた
GT-AGルールに従わず、GC-AG, GA-AGによ
っても頻繁に切り出されることが分かった。
さらに、Symbiodiniumではクロマチンが常時
凝集していることで知られているが、このク
ロマチン凝集に関わる RCC1遺伝子群を調べ
たところ、その半数が原核生物に由来する遺
伝子であることなどが分かった。 
 今後はこうした Symbiodinium のゲノム科
学的特徴が、サンゴとの共生などのこの生物
の持つ特徴にどう結びついていくのかの解
析が急務である。 
(2) 共生関係の成立と崩壊の分子メカニズ
ム：これについては現在、主としてコユビミ
ドリイシを用いて、温度ストレスおよび光ス
トレスなどの条件下で、サンゴおよび
Symbiodiniumの遺伝子発現にどのような変化
が起こるかを、様々な実験系を構築して検討
しているが、まだ明確な結果に至っていない。
鋭意検討中である。 



(3) サンゴの集団遺伝学的解析: これについ
ては、ゲノムを解読したコユビミドリイシを
研究材料として、そのゲノム情報を駆使して、
1 塩基多型をもとに集団遺伝学的な解析を進
めた。すでに述べたように、1998年のエルニ
ーニョ現象による海水温の上昇によって沖
縄本島沿岸ではコユビミドリイシがほぼ死
滅した。しかしそれから約 15年を経た現在、
本島沿岸のコユビミドリイシは徐々に回復
している。その理由として、本島の南西に位
置する慶良間諸島から幼生の流入によると
する意見が大勢を占めていた。しかし、1 塩
基多型による解析を進めてみると、本島南部
の大渡などごく限られた地域で慶良間諸島
サンゴとの交流は認められたものの、本島野
多くの地域では慶良間諸島は独立した集団
遺伝学的構成を示すことが分かった。すなわ
ち、本島集団は独自に回復したものと推論さ
れた。今後、八重山諸島でのサンプルを解析
することによって、より詳細はサンゴの集団
遺伝学的解析を進める予定である。 
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