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はじめに 

真核微生物とは、ヒトと同様に真核生物である一方で、単細胞性である生物の総称である。海洋

環境において、光合成性真核微生物は陸上に匹敵する純一次生産量の大部分を担い、複雑な物質

循環の起点となる。また、従属栄養性海洋性真核微生物は、一次生産者が産生した有機物を利用

する細菌と動物プランクトンをつなぐ物質循環のコネクターとして機能する。一方で、一次生産

者である光合成性真核微生物の一部は有毒・有害な赤潮を形成するため、水産業に甚大な被害を

与える。このような真核微生物の遺伝子・ゲノムレベルの多様性を解明すること e.g., 1)は、海洋

環境における物質循環の理解のみならず有用遺伝子資源の開発および有毒有害赤潮形成種の同

定・定量を正確に行う技術の開発に資する。本発表では以下 3つのテーマについて概説する。 

 

有毒・有害赤潮形成微細藻類の種特異的分子モニタリング法の開発 

サキシトキシンなどの神経毒を産生する有毒渦鞭毛藻類 Alexandrium tamarense および

Alexandrium catenella は、マヒ性貝毒の原因微細藻類である。そのため、それらの分布や赤潮発生

のポテンシャルをもつ海域を特定することは、水産業並びに食品衛生上急務の課題であった。A. 

tamarense や A. catenella は、増殖に不適な環境などではシストと呼ばれる休眠胞子を形成し、海

底堆積物中に存在している。シストは次世代の有毒赤潮発生のシードとして機能するため、シス

トの分布域を定量的に同定することは、有毒赤潮発生海域の予測に有用である。しかし、A. 

tamarense および A. catenella のシストは、形態的特徴に乏しく、有毒種の正確な同定および定量

が極めて困難であった。そこで本研究では、有毒赤潮形成種のもつ DNA における種特異的配列

の探索を行い、Alexandrium 属渦鞭毛藻類の遺伝子領域から種特異的な分子マーカーを報告した
2,3,4)。さらにそれらのうち、28S rRNA 遺伝子 D1/D2 領域を標的モデルとしたリアルタイム PCR

法による種特異的な定量的検出法の開発を行った 5,6)。海底堆積物には種々の PCR 阻害物質が含

まれるため、より効率的な DNA 抽出法の検討を行ったところ、界面活性剤セチルトリメチルア

ンモニウムブロミドを用いた手法が本種シストを含む海底堆積物からの DNA 抽出に最も適して

いることが明らかとなった。リアルタイム

PCR を用いた本手法では、海底堆積物 1 グラ

ムあたり10シストという低密度でも検出可能

であった。本手法を用いて、1997 年～2004 年

に採集された日本沿岸の海底堆積物を調査し

たところ、愛知県三河湾では A. tamarense シス

トのみが検出された一方、山口県徳山湾では

A. catenella シストのみ検出された。特筆すべ

きは、その検出感度であった。有毒種が報告さ

れていない海域での海底堆積物からは本リア



ルタイム PCR 法でいずれの有毒種シストも検出されなかった一方、有毒種の存在が知られてい

るが従来の形態学的検出手法でシストが観察されなかったサンプルからは極めて低密度で有毒

種シストが検出された。以上の結果から、種特異的かつ高感度に有毒微細藻類シストを検出する

手法が開発できた。 

さらに本研究では、同様のリアルタイム PCR による検出法を種々の有害赤潮形成微細藻類の

栄養細胞に応用した e.g., 7)。日本沿岸における代表的赤潮形成種 Chattonella spp.、Heterosigma 

akashiwo、Karenia mikimotoi、Heterocapsa circularisquama、Cochlodinium polykrikoides の栄養細胞に

おいて、1 細胞から検出可能な定量的 PCR 検出法の開発を行った。本手法は、細胞の増殖段階に

影響を受けず、また複数の種が混合した状態でも種特異的に検出できることが明らかとなった。 

 

非光合成性微細藻類における代謝機能 

葉緑体は光合成性真核生物の光合成細胞小器官（オルガネラ）であり、多様な生合成系が機能し

ている e.g., 8)。抗酸化物質として知られる脂肪酸やカロテノイドなどの合成系は、葉緑体で合成さ

れ、その後細胞質などに輸送される。真核微細藻類は海洋の主要な一次生産者であるが、緑藻類、

紅藻類、クリプト藻類、珪藻類、黄金色藻類、ディクチオカ藻類、渦鞭毛藻類など多くの系統で

光合成能を完全に喪失したことが知られている。一方で、そのような非光合成性微細藻類の多様

性や非光合成性微細藻類のもつ細胞機能は未解明であった。そこで本研究では、日本沿岸域から

サンプリングを行い、非光合成性真核微細藻類の分離培養を通じて、新奇培養株の確立を行った。

その結果、珪藻類という海洋一次生産の約 40％を担うとされる真核微細藻類の新奇非光合成性培

養株を多数確立することに成功した 9)。これらの多くが新種であり、現在新種記載に向けて作業

を進めている。非常に興味深い事に、これ

らの非光合成性珪藻類は葉緑体を保持し

ており、また分子系統解析の結果単系統群

を形成せず、葉緑体を保持しつつ光合成能

を喪失する進化が珪藻類の中で複数回独

立に生じたことを示唆した 9)。さらに本研

究では、分離培養株のうちの一つをモデル

としてトランスクリプトーム解析および

オルガネラゲノム解析を行い、その細胞内

代謝経路を解明した 10,11,12,13)。その結果、光

合成電子伝達系およびクロロフィル合成

系、そして炭酸固定に関わる遺伝子群が完

全に喪失しており、従属栄養性であること

が遺伝子データからも支持された。代謝経

路の解析から、アミノ酸合成系やヘム合成

系などの代謝経路に加え、脂肪酸合成系や

脂質合成系関連遺伝子が多数検出された。

これらは葉緑体局在タンパク質をコード

しており、光合成能喪失後も葉緑体は代謝

の場として機能していることが明らかと



なった。ガスクロマトグラフィーによって脂肪酸の同定および相対的な定量を行ったところ、有

用脂肪酸として知られるエイコサペンタエン酸などを細胞内に含むことが分かった（未発表）。

珪藻類に加え、緑藻類や黄金色藻、ディクチオカ藻類も同様にゲノム生物学的解析を行い 14,15,16)、

それらのもつ代謝系を明らかにしたところ（図 2）、特に非光合成性緑藻類の葉緑体では、抗酸化

物質であるカロテノイド合成系が存在することが明らかとなった 15)。高速液体クロマトグラフィ

ーで分析したところ、抗酸化物質であるカロテンやゼアキサンチンなどが検出され、実際に合成

していることが証明された。 

 

嫌気性真核微生物による水素生産能 

真核生物はその細胞内にミトコンドリアを有し、酸素を最終電子受容体として好気呼吸を行うこ

とで ATP を得る 17)。一方で、ヒトの腸内や海底堆積物中には酸素濃度が極めて低い嫌気環境が存

在し、そのような環境には酸素を必要としない嫌気性真核微生物が生息している 18)。特に、真核

微生物メタモナーダ類は嫌気性真核微生物のみからなる真核微生物のグループであり、ヒトや家

畜の腸内に感染し下痢症状を引き起こすランブルべん毛虫や性感染症原因生物の一つであるト

リコモナスが含まれる。それまでメタモナーダ類などの嫌気性真核生物の間の系統関係の詳細や

それらがもつ細胞内代謝系・嫌気環境での生存戦略は明らかではなかった。本研究では、環境中

から単離培養されたメタモナーダ類培養株やその他の嫌気性真核微生物の大規模なトランスク

リプトームデータセットを作成し、分子系統学的位置とその代謝経路を解析した 19,20)。その結果、

トリコモナスやランブルべん毛虫に近縁な、自由生活性の嫌気性真核微生物を同定することに成

功した。また、それらのトランスクリプトームデータを

解析したところ、ミトコンドリアにおける酸素を最終電

子受容体とした好気呼吸鎖をもたないことが明らかと

なった。さらに、上述 2 種の寄生性真核微生物に近縁な

嫌気性真核微生物からは、スクシニル CoA を利用した

基質レベルのリン酸化による ATP 合成経路をもつこと

が示唆され、極めて乏しい酸素濃度である嫌気環境で酸

素に依存しないエネルギー生産を行うことが明らかと

なった。酸素を最終電子受容体にした電子伝達を行わな

い一方、ヒドロゲナーゼおよびその成熟化酵素遺伝子が

検出された。遺伝子の進化学的解析から、これら基質レ

ベルのリン酸化およびヒドロゲナーゼによる水素ガス

生産は、嫌気環境に適応したミトコンドリア内において

行われることが示唆された（図 3）。以上のことから、嫌気性真核微生物メタモナーダ類のもつ、

嫌気環境に適応したミトコンドリア内において、電子受容体としてプロトンを用いた水素ガス生

成能を有することが明らかとなった。 
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