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研究の概要 
我々が新規に開発した昆虫―大腸菌人工共生系を用いて、実験進化学的アプローチ、ゲノ 

ム科学的アプローチおよび分子遺伝学的アプローチを駆使することにより、共生に関わる 

細菌遺伝子を網羅的に取得し、また人工共生大腸菌の進化過程をリアルタイムで記載する 

ことにより、共生進化のプロセスおよびメカニズムの詳細な理解をめざす。 

研 究 分 野：基礎生物学 

キ ー ワ ー ド：実験進化学、比較ゲノム、機能進化 

１．研究開始当初の背景 
 生物界において微生物との共生関係は普
遍的であり、しばしば重要な生物機能を担っ
ている。高度な共生関係が具体的にどのよう
に始まり、成立したのかは進化生物学におけ
る重要な問題である。 
 我々は、チャバネアオカメムシという昆虫
において、生存に必須な腸内共生細菌が自然
集団で顕著な多型を示すことを発見した。さ
らに、もとの共生細菌と大腸菌の実験的置換
により、正常な感染局在を示し、垂直伝達さ
れ、継代維持が可能であり、さまざまな操作
実験や分子遺伝学の適用が可能な人工共生
系の創出に成功した。 
 
２．研究の目的 
 本研究課題では、この画期的なモデル共生
系を用い、実験進化学的アプローチ、ゲノム
科学的アプローチおよび分子遺伝学的アプ
ローチを駆使して、共生進化の過程および機
構の本質を理解することをめざす。 
 
３．研究の方法 
チャバネアオカメムシ腸内共生系について、
以下の研究を推進する： 
(1) ６種の共生細菌のゲノム解析 
(2) 共生細菌の遺伝子操作系の確立 
(3) 共生細菌フォスミドライブラリー導入
大腸菌のスクリーニングによる共生関連遺
伝子候補の網羅的取得 
(4) 共生関連遺伝子の同定、機能解析 
(5) 異なる共生細菌間での共生関連遺伝子
群の比較解析 

(6) チャバネアオカメムシに人工共生させ
た大腸菌の実験共生進化解析 
 
４．これまでの成果 
・チャバネアオカメムシ日本列島集団におけ
る環境細菌から必須共生細菌への進化 
 前述したカメムシ自然集団における腸内
共生細菌の多様性と機能についてさらに追
求し、6種の共生細菌はすべて宿主の成長に
必須な同様の生理機能を担うこと、土壌環境
中に培養可能な共生細菌（C, D, E）が Pantoea 
spp.として存在し、他種カメムシと生態的に
共有されていること、多様な環境細菌の中に
は潜在的に共生能力を有するものがあるこ
と、すなわちカメムシ群集と環境細菌群集の
間にダイナミックな関係があり、環境細菌か
ら必須共生細菌への進化が現在進行中であ
ることを示した（Nature Microbiol 2016）。 
・共生細菌のゲノム解析 
 培養できない共生細菌 A(4.5 Mb), B(2.5 
Mb)は単離中腸から、培養できる C(5.2 Mb), 
D(5.6 Mb), E(5.5 Mb), F(4.7 Mb)は培養菌
体から DNAを調製し、ゲノム配列を決定した。 
・フォスミドスクリーニングによる共生関連
遺伝子を含む共生細菌ゲノム領域の探索 
 共生細菌ゲノム断片（〜40 kb）を含むフ
ォスミドライブラリーで形質転換した大腸
菌クローンを共生細菌非感染幼虫に感染さ
せて飼育し、羽化率、成虫の体色と体サイズ
を評価し，高いスコアを示した大腸菌クロー
ンが保有する共生細菌ゲノム断片を選抜し
た。これまでに 105167個の卵由来の 10623
頭の成虫を用い、共生細菌 C ゲノムの 91.7％
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をカバーする 366クローンの 1次スクリーニ
ングを行い 15の候補クローンを得た。うち 4
クローンはほぼ同一領域で、近傍の 11 遺伝
子が候補として浮上した。うち 5遺伝子は並
行して推進中の共生細菌 Dゲノムライブラリ
ーのスクリーニングでも相同領域が良好な
パフォーマンスを示し、特に有望と思われた。
これら 5 遺伝子を含む約 9.5 kbの領域を大
腸菌にクローニングして宿主に感染させて
評価したところ、成虫体色の改善が観察され、
羽化率の上昇も見られた。 
 今後は、これら候補フォスミドクローンに
含まれる遺伝子の絞り込みを進め、強い効果
が見られたものについては共生細菌の遺伝
子欠損株を作成し、その影響を評価していく。 
・大腸菌人工共生進化実験 
 高速進化大腸菌系統ΔmutSに人工感染させ
たチャバネアオカメムシを継続的に累代飼
育することで、共生関係の安定性や適応度の
上昇を指標に、適応度効果の変遷をモニター
した。特筆すべきことに、すでにいくつかの
大腸菌感染カメムシ系統が 80％にも達する
非常に高い羽化率を示しはじめた（大腸菌感
染虫の羽化率は通常 10%以下）。さらに、そ
れらの大腸菌系統のコロニーは小型で隆起
しており、もとの系統の扁平なコロニーとは

形態的に異なっていた（図１）。 
 今後はゲノムのリシーケンシングを進め、
これら大腸菌変異株におけるゲノム変異を
同定するとともに、RNAseq 等で遺伝子発現
の変化を解析し、人工共生進化過程を表現型
レベルとゲノムレベルの双方で継続的に記
載していく。 
 
・その他 
 日本各地でさまざまなカメムシ類試料を
収集して共生細菌叢の探索を進める過程で
の副産物として、以下の特筆すべき研究成果
がある：チャバネアオカメムシおよび近縁種
における雌特異的な中腸共生器官の特殊化
の発見（Appl Env Microb 2015）、クヌギカメ
ムシ類における腸内共生細菌の卵塊ゼリー

伝達の解明（Curr Biol 2014）、ヒメナガカメ
ムシにおける菌細胞共生細菌の同定及び発
生過程の解明（PNAS 2015）など。 
 
５．今後の計画 
 大腸菌の高度な分子遺伝学的システムと
リソースを駆使して共生の分子基盤を徹底
的に明らかにし、さらに大腸菌が共生細菌に
進化していく様子をリアルタイムで記述し、
解析することにより、共生進化の過程および
機構に関して従来にない画期的な理解をも
たらすことをめざす。 
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図１ 人工共生進化実験における宿主羽化率および 

大腸菌コロニー形態の変遷 


