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研究成果の概要（和文）：共生性渦鞭毛藻の褐虫藻Symbiodinium minutum (クレードB1)のプラスチドゲノムとミトコ
ンドリアゲノムの全配列を決定し、その解析結果を論文として報告した (Mungpakdee et al., 2014; Shoguchi et al.
, 2015)。プラスチドゲノムは、14個のミニサークルDNA(1.8-3.3 kbp)からなり、各々のミニサークルに一つの遺伝子
がコードされ、それらの全てがRNA編集を受けることを明らかにした。ミトコンドリアゲノム解析では、褐虫藻とアピ
コンプレクサ類マラリア原虫との間で多くのノンコーディングRNAsが保存されていることを明らかにした。

研究成果の概要（英文）：The plastid and mitochondrial genomes were decoded and analyzed in the symbiotic 
dinoflagellate, Symbiodinium minutum. The papers showing these results were published (Mungpakdee et al., 
2014; Shoguchi et al., 2015). The structures of plastid genome were fourteen minicircle DNA (1.8-3.3 
kbp). Each circle encodes one gene, which was edited in RNA processing. The mitochondrial genome analysis 
reveals the conservation of non-coding RNAs between Symbiodinium and the apicomplexan, Plasmodium 
falciparum.

研究分野：ゲノム科学
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１．研究開始当初の背景 
	 代表研究者らは、重要な環境問題であるサ
ンゴの白化現象のメカニズムを明らかにす
る上での研究基盤を得るために、サンゴ	
(Shinzato	et	al.,	2011)	及び共生性渦鞭毛
藻の褐虫藻 Symbiodinium	minutum	(クレード
B)	のゲノム解読に取り組んできた。その結
果、培養している褐虫藻の核ゲノム(1,500	
Mb)には約 42,000 の遺伝子がコードされてい
ることを明らかにした。また次世代シーケン
サーから得た褐虫藻のゲノム配列には、ミト
コンドリアのゲノム配列とプラスチドのゲ
ノム配列が含まれていた。その配列とトラン
スクリプトーム配列の比較解析により、これ
らオルガネラゲノムから発現する mRNA は非
常に多くの RNA 編集を受けることが分かりつ
つあった。しかしながら、渦鞭毛藻のオルガ
ネラにみられる RNA 編集の意義については、
これまでよく分かっていなかった。ところが
温度ストレスの予備的実験により、mRNA の特
定の領域で RNA 編集の程度が減少する可能性
を示す結果が得られてきた。この結果は、タ
コの生息域に対する温度適応とカリウムチ
ャネル遺伝子の RNA 編集の関係に関する報告
に類似しているように思われた(Garrett	and	
Rosenthal,	2012)。このような背景から褐虫
藻における RNA 編集の意義や褐虫藻の環境に
対する応答を遺伝子レベルで明らかにする
研究への道が開けてきたと考えられた。	
 
２．研究の目的 
(１）サンゴに共生する褐虫藻類を含む渦鞭
毛藻類は海洋環境系を考える上で非常に重
要な生物である。褐虫藻類は分子系統学的解
析から 9つのクレード Aから Iに分類されて
いるが、そのオルガネラの多様性についてよ
く分かっていない。またサンゴの白化につな
がる強い紫外線や高温ストレスに対し、褐虫
藻類がどのように反応するのかは興味深い
問題であるが、分子生物学的研究は進んでい
ない。代表研究者らはこれまでの研究で褐虫
藻の核ゲノム概要配列を明らかにしてきた。
本研究ではストレス環境下における褐虫藻
類のトランスクリプトームの比較解析と野
外からサンプリングした褐虫藻オルガネラ
ゲノムの多型解析から、そのユニークな構造
のオルガネラゲノムがストレスや環境の変
化に対し、どのように反応しているのかを明
らかにすることを第一の目的とした。	
（２）また褐虫藻のオルガネラゲノムがユニ
ークであり、わずかな遺伝子だけがコードさ
れている理由に関するいくつかの仮説が報
告されてきていた（Wisecaver	and	Hackett,	
2011）。	環境に応じて個々のオルガネラ遺
伝子の発現調節をすばやく行うためという
仮説や、ゲノムのコピー数を環境に応じてす
ばやく調節できること、変異を受けやすいオ
ルガネラ遺伝子の多様化の上で議論するこ
とが可能であった。本研究により、これらの
仮説を検証するゲノム配列基盤を整えるこ

とが第二の目的であった。	
 
３．研究の方法 
（１）オルガネラゲノムの配列は繰り返し配
列が多い等の問題により、断片配列だけが得
られていた。プラスチドのミニサークル配列
は、PCR 法を用いてギャップ領域の配列を含
め、全配列を決定する。またミトコンドリア
のゲノムが高コピー存在することを利用し、
これまでにイルミナシーケンサーにより得
られていたリード配列を再度アセンブルす
ることにより、非コード領域を含む全配列を
決定する。	
（２）得られたゲノム配列にトランスクリプ
トーム配列をマッピングすることにより、
RNA 編集をうけている領域を決定する。情報
学的手法により、オルガネラゲノムにコード
されたタンパク質の３次元構造の予測や配
列の比較解析を行い、オルガネラゲノム配列
の特徴づけを行う。	
（３）ストレス環境下(温度、紫外線)におけ
る褐虫藻の遺伝子発現量と RNA 編集のパター
ンの変化を次世代シーケンサーによるトラ
ンスクリプトーム解析から調べる。連携研究
者の協力により、野外のサンゴ Acropora	
digitifera	(100個体以上)に共生している褐
虫藻のオルガネラゲノムの多型のパターン
を調べる。環境により変化する RNA 編集のパ
ターンと褐虫藻のオルガネラゲノムの多型
のパターンをバイオインフォマティクスの
手法を用いて詳細に比較解析する。	
	
４．研究成果	
（１）S.	minutumの 109 個のプラスチド関連
遺伝子の中の 95個が核ゲノムにコードされ、
その多くが重複していることを明らかにし
た（図 1）。1.8	kbp から 3.3	kbp のミニサー
クル DNA(図 2)	からなるプラスチドゲノムに
コードされた 14 個の遺伝子は、多くの RNA
編集を受けていた（表 1）。これら RNA 編集が
光合成タンパクの機能に重要であることを
タンパクの３次元構造の予測解析から明ら
かにした（図 3）。	



 

 

図 1.	プラスチドゲノムにコードされている
プ ラ ス チ ド 関 連 遺 伝 子 群 の ベ ン 図 .	
Symbiodinium	minutumのプラスチドゲノムに
コードされた 14 個の遺伝子（黄緑色内）と
核ゲノムにコードされた 95 個（青色内）の
プラスチド関連遺伝子を示す.	アピコンプ
レ ク サ 類 の Chromera	 velia( 茶 色 ) と
Vitrella	 brassicaformis( 紫 色 ),	 緑 藻
Chlamydomonas	 reinhardtii( 緑 色 ),	 紅藻
Cyanidioschyzon	merolae(赤色)のプラスチ
ドゲノムにコードされた遺伝子をそれぞれ
のサークル内に示す.	
	

図 2.	S.	minutum のミニサークルの例.psbA

遺伝子をコードする約 2.4	kbp のミニサーク

ルは、他の 13 個のミニサークルとの間で保

存された非コード領域（C1-C9,	RNA-binding	

site）をもつ.	

	
表 1.	S.	minutumの 14 個のプラスチド遺伝	
子にみられる RNA 編集.	

	

図 3.	RNA 編集を受けることによるタンパク
質の３次元構造の保存性の回復.	
(A)予測された atpB タンパク質の３次元構造.	
RNA 編集前(青色)と RNA 編集後(灰色)との比
較により、構造が大きく変わると予測される
領域が紫色で示される.	(B)atpB と atpA(黄
色)の予測されるインターラクション領域の
近傍にも、構造が大きく変化するサイト(紫
色)が含まれる.	
	

表 2.	S.	minutumの 3個のミトコンドリアゲ

ノムにコードされた遺伝子の RNA 編集の型.	

	
表 3.	S.	minutumのミトコンドリアゲノム上
に予測された遺伝子とマラリア原虫の遺伝
子との類似性.	



 

 

	
２）渦鞭毛藻のミトコンドリアゲノム配列は、
これまで断片的なものしか報告されてきて
おらず、非コード領域の配列についてはよく
分かっていなかった。一方で、渦鞭毛藻類の
姉妹群であるアピコンプレクサ類マラリア
原虫のミトコンドリアゲノム配列はよく調
べられており、約 6	kbp の繰り返し配列から
なることが分かっている。本研究において、
渦鞭毛藻類では初となる S.	minutum のミト
コンドリアの全ゲノム配列（約 326	kb）を決
定した。タンパクをコードする 3つの遺伝子
は、RNA 編集を受けていることを明らかにし
た（表 2）。その中にマラリア原虫のミトコン
ドリアゲノムの非コード領域に類似性の高
い領域が存在することを明らかにした(表 3)。	
	 本研究により得られた高精度のオルガネ
ラゲノム配列は、サンゴに共生する多様な褐
虫藻の環境応答を解析していく上での基盤
となる。	
（３）野外のサンゴ Acropora	digitifera	
(Shinzato	et	al.,	2016)に共生していた褐
虫藻のオルガネラゲノムの多型のパターン
を解析中である。	
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