
はじめに
　藻類は地球上の様々な環境に適応し，一次生産者として生
態系の構築と維持に重要な役割を果たしている。約 27億年
前に酸素発生型光合成を行う最初の藻類であるシアノバクテ
リアが出現し，地球の酸素濃度を上昇させ，その環境を大き
く変えた。その後，約 17億年前にはシアノバクテリアが真
核生物に細胞内共生することで，アーケプラスチダの祖先に
あたる真核藻類が誕生し，現在までに紅藻，灰色藻，緑色植
物（緑藻，陸上植物）の 3つのグループを擁する巨大系統群
となっている（図 1A）。諸説はあるものの，紅藻は細胞内共
生成立後の比較的初期に他の藻類と分岐し，真核生物の歴史
において早い段階で多細胞化し，有性生殖を伴う生活環を発
展させたことが化石研究から明らかになっている（Butterfield 

2000）。有性生殖は減数分裂を介して遺伝的に多様な配偶子
を形成し，それらが融合することで新たな遺伝子組成の個体
を作る仕組みで，真核生物の多様化に貢献したと考えられて
いる。この仕組みは，古くから生物の育種に利用され，有用

な形質を集積した生物を作出することで人類の生活を支えて
きた。しかしながら，紅藻の基部で分岐したイデユコゴメ類
を含む単細胞紅藻，灰色藻，緑色植物の基部で分岐したプラ
シノデルマ藻といった起源の古い藻類では，未だに有性生殖
過程が見つかっておらず（図 1A，Umen & Coelho 2019，Li 

et al. 2020），アーケプラスチダにおける有性生殖を伴う生活
環の理解は不十分である。
　また，藻類は陸上植物に比べて高い CO2固定能を有し，増
殖が速いため，新たなグリーン産業の素材としての利用が検
討されている（Chisti 2007）。しかしながら，藻類の大量培養
は捕食者や競合者のコンタミネーションが問題となり，スピ
ルリナ，クロレラなどの特殊な環境（アルカリ，高塩濃度な
ど）で優占増殖することのできる限られた種でしか成功して
いないうえ，これらの藻類では安定的な遺伝的改変や，掛け
合わせ育種による品種改良も行えない。大量培養が可能な藻
類であっても光合成のみに頼った培養では到達細胞密度が低
く，藻体の回収コストが高くなることなどの問題により，そ
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図 1．イデユコゴメ類に属するガルデリアの進化的位置づけと，その細胞形態，増殖様式．（A）アーケプラスチダの系統関係．紅藻（Yoon et al. 
2006，Muñoz-Gómez et al. 2017）と緑色植物（Li et al. 2020）のトポロジーは，これまでの研究に基づく．紅藻と灰色藻の分岐順序はまだ不明
瞭であるが，大規模なゲノムデータに基づく最近の研究では，紅藻がアーケプラスチダの中で最も初期に分岐したとされている（One Thousand 
Plant Transcriptomes Initiative 2019）．系統樹には，それぞれのグループが単細胞生物か多細胞生物か，有性生殖が観察されているかが示され
ている．青い四角はこれまでの研究，赤い四角は本研究によるもの．また，幾つかの形質や遺伝子の獲得と喪失が示されている．（B）ガルデリ
アの 2倍体（元株）と 1倍体それぞれの細胞の光学顕微鏡像．矢印は母細胞壁，矢尻はオタマジャクシ様細胞をそれぞれ示している．（C）2倍
体（元株）と 1倍体それぞれの細胞の電子顕微鏡像．（D）2倍体と 1倍体それぞれの増殖様式．Hirooka et al. (2022)より引用・改変した．
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の生産コストは高く，利用形態は高価な機能性食品，化粧品
原料などに限られている（Ullmann & Grimm 2021）。今後の
藻類産業の発展はこれらの諸問題を解決できる新たな藻類の
開発にかかっていると言える。
　我々はイデユコゴメ類に属するガルデリアの研究開発を行
う過程で，これまで単細胞紅藻では見つかっていなかった有
性生殖過程を発見した。さらに，この発見が基となり，ガル
デリアの高精度ゲノム解読，トランスクリプトーム情報の整
備，遺伝的改変技術の開発が進み，ガルデリアをモデル研究
系として利用するための基盤が整った。本稿では著者らが最
近発表した論文（Hirooka et al. 2022）の内容に沿って，イデ
ユコゴメ類の基礎研究における重要性と今後の産業利用への
可能性を紹介する。

温泉藻イデユコゴメ（出湯小米）類とは
　イデユコゴメ類（綱，Cyanidiophyceae）は世界各地の高
温強酸性（pH 0.05–5.0，<56 °C）の温泉で優占増殖する単
細胞紅藻の一群で，他の紅藻が有するフィコエリスリン（赤
色の光合成色素）を進化の過程で失ったため，青緑色をして
いる（図 1A，B）。イデユコゴメ類は紅藻の中でも，進化の
初期（約 14億年前）に分岐したと考えられており（Yoon et 

al. 2004），現存の各種は，細胞壁が無く 2分裂で増えるシゾ
ン（Cyanidioschyzon），強固な細胞壁を持ち 4つの内生胞子
形成により増えるシアニディオコッカス（Cyanidiococcus）と
シアニジウム（Cyanidium），強固な細胞壁を持ち 4–32個の
内生胞子形成により増えるガルデリア（Galdieria）の 4属に
分類されている（Miyagishima & Tanaka 2021）。これらの種
は全て無性生殖によってのみ増殖するとされ，有性生殖過程
は見つかっていなかった。イデユコゴメ類の中でも，シゾン
はその細胞構造の単純さ，明暗周期によって細胞周期を同調
させられることなどから，オルガネラ分裂や細胞増殖機構の
研究に使われてきた（Kuroiwa 2010）。その進化的および生
態学的な特徴から，真核藻類として初めて全ゲノム情報が解
読され（Matsuzaki et al. 2004），その後他のイデユコゴメ類
のゲノム解析も進み，真核生物の中では比較的小さいゲノム
（8.8～ 17.8 Mb），少数の遺伝子（約 4,800～ 7,800個）を持
つ系統群であることが明らかになっている（Matsuzaki et al. 

2004，Schönknecht et al. 2013，Rossoni et al. 2019，Liu et al. 

2020，Hirooka et al. 2022，Cho et al. 2023）。また，これら
のゲノムには細菌，古細菌から水平伝播によって獲得された
と考えられる環境適応に関わる遺伝子が多数見つかっており
（Schönknecht et al. 2013，Rossoni et al. 2019），真核生物の
環境適応進化に水平伝播による新規遺伝子の獲得が大きな役
割を果たしうることが明らかになった。さらに興味深いこと
に，イデユコゴメ類のゲノムには減数分裂や配偶子融合に関
わる遺伝子がコードされていることが明らかになり，有性生
殖の存在が予期された（Umen & Coelho 2019）。
　ガルデリアは，シゾンを含むその他の属とは 10億年以上
も前に分岐したと考えられており，イデユコゴメ類の中でも

低 pH，高 CO2，高金属，高塩濃度などのストレスに対しての
耐性が最も高いことが知られている（Seckbach 2010）。また，
ガルデリアは光合成による独立栄養培養での増殖に加え，イ
デユコゴメ類の中で唯一，細胞外の多種多様な糖・糖アルコー
ル類を取り込み，光合成に頼ることなく暗所下での従属栄養
培養による増殖が可能である（Barbier et al. 2005）。これらの
特徴から，環境ストレスへの適応機構，光合成の進化，栄養
様式の切換え機構（独立栄養と従属栄養など）などの研究に
用いられてきた。さらに，ファーメンターを使った従属栄養
培養によって細胞を高密度（100 g乾燥重量 /L）に増やすこ
とができることや（Schmidt et al. 2005），他生物の混入リス
クの低い酸性条件での培養が可能であり，開放培養による生
産が期待できることから（Hirooka et al. 2020），タンパク質
原料，色素原料，汚水処理，レアメタルの回収といった様々
な用途での産業利用に向けた研究が世界中で行われている
（Čížková et al. 2019，Lang et al. 2020）。しかしながら，ガル
デリアは厚く強固な細胞壁を持ち，細胞内容物の抽出には物
理的な破砕が必要になること，遺伝的改変ができないなどの
技術的制約があり，基礎研究，産業利用に向けた研究の双方
において，そのポテンシャルを最大限に活かしきれていない。

単細胞紅藻ガルデリアの有性生殖過程の発見
　ガルデリアは 1899年にイタリアの研究者によって初めて記
載されて以来，強固な細胞壁を持ち，4–32個の内生胞子を形
成し増殖する無性生殖のみが知られていた（図 1B–D）。我々
はガルデリアの培養条件を検討する過程で，通常よりも低い
pH1.0での培養時に（通常は pH2.0），これまで報告されてい
ないオタマジャクシ様の細胞が生じることを偶然にも発見し
た（図 1B）。そこで，オタマジャクシ様細胞を顕微鏡下で単
離したところ（大沼亮博士による），無性的に増殖し，クロー
ン株（N1，N2，N3，N4とN5）を得ることができた。新た
に得られた細胞は電子顕微鏡による観察から細胞壁を持たず
（図 1C），乾燥後再膨潤することで，細胞内容物が容易に抽出
されることが明らかになった（Hirooka et al. 2022）。また興
味深いことに，オタマジャクシ様細胞は運動能を有しており，
進行方向とは逆側に突起を伸ばし，底面を這うように動き回
る。その後，突起を引っ込めて動きを止めると，細胞が徐々
に大きくなり，分裂を数回繰り返した後にオタマジャクシ様
細胞が細胞の周りを取り囲む細胞外マトリクスから出てくる
ことが明らかになった（図 1D）。真核藻類においては，生活
環世代（2倍体と 1倍体）の違いで，別種として記載される
ほど異なる形態を示す種も存在する。そこで我々はそれぞれ
の細胞の核DNAを核酸染色剤（SYTOX Green）で染色し，
フローサイトメーターによって蛍光輝度の定量を行うことで，
細胞壁を持つ細胞が 2倍体で，新たに発見された細胞壁を持
たない細胞が 1倍体であることを明らかにした（Hirooka et 

al. 2022）。さらに，後述の高精度ゲノム情報を基に，SNPs/

indels（一塩基多型 /挿入欠失）解析を行うことで，元株がヘ
テロ 2倍体であること，減数分裂時に組換えが起こっている
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ことをゲノムレベルで確認した（Hirooka et al. 2022）。これ
により，単細胞紅藻において初めて有性生殖過程（減数分裂
による 2倍体から 1倍体の発生）の存在を示すことができた。

ガルデリアのモデル生物化に向けて 
—高精度ゲノム情報の整備と遺伝的改変技術の開発—
　これまでに，数株のガルデリアにおいてゲノム情報が解
読されているものの，2倍体を用いての解析のため，T2T

（telomere-to-telomere）の高精度ゲノム情報は得られていな
かった。我々はガルデリアの分子遺伝学的解析を行うための
基盤整備として，1倍体の高精度ゲノム解読を目指した。細
胞壁を持たない 1倍体（N1株）から抽出したDNAを用いて，
ロングリード配列（Pacbio sequel II）を取得し，Canu v2.0

（Koren et al. 2017）でのアセンブルを行った。ガルデリアの
ゲノムサイズは小さく，新たに単離した 1倍体を使った解析
のため，T2Tのゲノム情報が容易に得られると考えていたが，
実際はゲノムの反復配列（segmental duplication）に起因し
たコンティグの分断が所々で起きていた。そこで，分断され
た領域をマニュアルでつなぎ合わせ，ロングリードとショー
トリードでのポリッシュ（エラーの修正）を行い，最終的に
T2Tのゲノム配列（17.8 Mb，80コンティグ）を得ることが
できた。予測された遺伝子数（タンパク質コード）は 7,832

個で，シゾン（16.5 Mb，4,775タンパク質コード遺伝子）と
比較して遺伝子密度が高いことが明らかになった。
　遺伝的改変技術は遺伝子の機能解析や，生物に新たな形質
を付与させることができる有用な手法であるが，真核藻類で
はその開発が遅れている。近年，ゲノム編集技術の発展によ
り，真核藻類においても遺伝子破壊株の作製が可能な種が増
えつつあるが（Faktorová et al. 2020），外来遺伝子の安定的
な発現は未だに限られた種でしか上手くいっていない。イデ
ユコゴメ類の一種であるシゾンは細胞壁を持たないため，簡
便かつ安価な PEG法による遺伝子導入が可能で（Ohnuma et 

al. 2008，Fujiwara & Ohnuma 2017），相同組換えによる染色
体任意箇所の編集，外来遺伝子の安定的発現などを容易に行
うことができる（Miyagishima & Tanaka 2021）。我々は細胞
壁を持たないガルデリア 1倍体を用いることで，シゾンと同
様の遺伝的改変法を確立することに成功した（図 2A–E）。し
かしながら，現状使用できる薬剤マーカー（ブラストサイジ
ン耐性遺伝子）は 1つしかなく，ゲノム上の複数箇所の編集
が行えないため，自殺遺伝子 HSVtk（単純ヘルペスウイルス
由来チミジンキナーゼ）を利用した薬剤マーカーのリサイク
ル系を開発した（Hirooka et al. 2022）。この系では，一度ゲ
ノムに組み込んだ配列を後から除去できることから，ゲノム
上の複数箇所の編集に加え，カルタヘナ法の対象とならない
セルフクローニング（外来配列を一切組み込まない遺伝的改
変）が可能である。さらに，ガルデリアは従属栄養培養によっ
て細胞を高密度に増やすことが可能なため，組換えタンパク
質の生産，代謝系の導入または強化による有用物質の生産な
どといった高度な産業利用への展開も見えてきた。

実験室環境で有性生殖を伴う生活環を再現する
　上述のように細胞壁を持つ 2倍体から，減数分裂を介して
細胞壁を持たない 1倍体が生じることが明らかになった。続
いて，接合を介して 1倍体から 2倍体を生じさせることがで
きれば，ガルデリアの有性生殖を伴う生活環を実験室環境で
再現できたことになる。そこで，他生物における有性生殖の
誘導条件を参考にし，様々な条件での接合実験を試したもの
の，接合による 2倍体は全く得られなかった。しかしながら，
その過程で核内倍加によって自己 2倍体化したホモ 2倍体を
得ることができた。ホモ 2倍体はアリル間の塩基配列の違い
が無いため，元の 1倍体との比較解析が行いやすいという利
点がある。そのため，1倍体を効率よく自己 2倍体化させる
方法を模索し，1 mMの酢酸を含むプレート培地に細胞を撒
くことで，一定の割合でホモ 2倍体が得られるようになった。
この方法を使うことで，後述のように遺伝的改変株の 2倍体
化効率を調べることや，2倍体の作製が可能になった（Hirooka 

et al. 2022）。
　我々は接合による 2倍体が得られない理由が接合効率の低
さに起因するものだと考え，遺伝的改変に使用できる薬剤マー
カーが 1つしかないガルデリアでも利用可能な，薬剤耐性と
栄養要求性を組み合わせた選抜系を考案した（図 2F）。まず，
1倍体（N1株）のURA1 locus（ウラシル合成に関与する遺
伝子）を緑色蛍光タンパク質mVenusとブラストサイジン耐
性遺伝子（BSD）の発現カセットに置き換えたURA1破壊株
（ΔURA1）を作製した（図 2F）。野生株はウラシル非要求性
かつ，ブラストサイジン感受性である一方で，ΔURA1はウラ
シル要求性かつ，ブラストサイジン耐性を示す（図 2G）。野
生株と ΔURA1が接合した場合にのみ，ウラシル非要求性か
つ，ブラストサイジン耐性を示すヘテロ 2倍体が生じ，ブラ
ストサイジン含有培地（ウラシルは含まない）で選抜するこ
とができるはずである。この手法を使うことで，ついに接合
によって生じたヘテロ 2倍体を得ることができた（図 2H–J）。
これにより，ガルデリアは 2つの異なる接合型（タイプ 1：
N1，N3；タイプ 2：N2，N4，N5）を有し，異なる接合型間
でのみ接合することが明らかになった（図 2H，I）。
　以上のように，実験室環境でガルデリアの生活環を回すこ
とができるようになったが，これらの効率はまだ低いため，
減数分裂誘導条件，接合条件の最適化を進める必要がある。
さらに，N1株とは異なる接合型（N2，N4またはN5株）の
高精度ゲノム情報を整備し比較することで，性決定領域・メ
カニズムなどの解析が可能になると考えられる。また，我々
が行った各季節および各時間帯のフィールド調査ではどの条
件でもガルデリアの 2倍体は観察されたが 1倍体は観察され
なかったことから，ガルデリアは生活環の大半を 2倍体で過
ごし，ある特殊な時にだけ 1倍体が出てきて接合を行うと考
えられる。今後のフィールド研究によって自然環境中におけ
るガルデリアの生活環の理解が進むことを期待したい。
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2倍体と 1倍体の異なる形質を生じさせる遺伝子群
　ガルデリアは，比較的少数の遺伝子群（7,832個）により，
細胞壁を持つ 2倍体と細胞壁を持たず運動能を有する 1倍体
を行き来する生活環を呈している。生活環世代の切換えや，
世代間で異なる細胞形態，運動能はどのような遺伝子のはた
らきによるものなのかを明らかにするために，ゲノム・トラ
ンスクリプトーム情報の整備を行った。まず，ガルデリアの
遺伝子に対して Blast2GO（Götz et al. 2008）を用いて機能的
アノテーションを付加し，これに加えて転写因子（161個），
分泌タンパク質（357個），糖転移酵素（103個）を，それぞ
れ PlantTFDB v5.0（Tian et al. 2019），SignalP 5.0（Almagro 

Armenteros et al. 2019），dbCAN2（Zhang et al. 2018）によっ
て推定した。また，2倍体（N1とN2それぞれのホモ 2倍体株）
と 1倍体（N1とN2株）のトランスクリプトーム解析を行い，

各遺伝子の発現量（TPM）の算出，2倍体と 1倍体間での発
現変動遺伝子の検出を行った（図 3A）。
　転写因子はゲノム上の特定の塩基配列に結合し，遺伝子
の発現を誘導，または抑制することで，様々な生命現象を制
御している。興味深いことに，ガルデリアの世代間で発現量
が大きく異なる転写因子の中には，植物などにおいて形態形
成，器官形成，細胞分化に重要な役割を果たすホメオティッ
ク遺伝子の BELL/KNOXやMADS-boxが含まれていた（図
3B）。ガルデリアのゲノムには BELL遺伝子が 1個，KNOX

遺伝子が 2個（KNOX-Red1と KNOX-Red2遺伝子），MEF2

型MADS-box遺伝子が 1個コードされており（Sharma et al. 

2013，Joo et al. 2018），そのうち，BELLと KNOX-Red1は 1

倍体特異的に，MADS-boxは 2倍体特異的に発現しているこ
とが明らかになった（図 3B）。BELL/KNOX遺伝子はアーケ

I J

接
合
効
率
 (%
)  

N1 N2 N3 N4 N5

3E-3

2E-3

1E-3

0

ΔURA1WT

B
S

 
(1

00
 μ

g/
m

l) 
 

ウ
ラ
シ
ル

 (0
.5

 m
g/

m
l)

+

+ +

+

−

−

−

−

5 μm

N1 N2 N3 N4 N5

N2 N4 N5

ΔURA1 (N1由来 )との交配

F G

BSDmVenus

URA1

接合 ヘテロ 2倍体

ウラシル要求性
BS 耐性

BS 感受性

BS 耐性

ウラシル非要求性

URA1 

WT (N1~N5)
ウラシルなし BSあり培地で
ヘテロ接合型 2倍体を選抜

ウラシル非要求性

A

B

E

C D H

m
V

en
us

/ 葉
緑
体

WT                     mTP-mVenus

  0

  100B
S

 (μ
g/

m
l ）

WT

BSDmVenus

pEF1α pAPCC tUBQtTUBB

mTP-
mVenus

37

25

mTP

WT

mTP-mVenus

6.0
5.0
4.0
3.0
2.5
2.0
(kb) (kDa)

FI/RI

RI

RI

FI

FI g7631.t1

g7632.t1
(N1株 )

5 μm

mTP-m
V

WTmTP-m
V

WT

ブラストサイジン (BS) を
含む培地で組換え体を選抜

ΔURA1 (N1由来 )との交配

ΔURA1 (N1由来 )との交配

図 2．ガルデリア 1倍体を用いた遺伝的改変と，それを利用した接合実験．（A）ミトコンドリア移行シグナルをN末に付加した緑色蛍光タンパ
ク質mVenus（mTP-mVenus）とブラストサイジン耐性遺伝子（BSD）の発現カセットを遺伝子間領域（IG1; g7632と g7631の間）と相同な配列（ぞ
れぞれ 1kb）で挟んだ直鎖DNAを構築し，PEG法により 1倍体（N1株）に導入した．（B）遺伝的改変株（mTP-mVenus）をブラストサイジン（BS）
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せによって生じたコロニー由来の細胞の光学顕微鏡像．Hirooka et al. (2022)より引用・改変した．
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ム解析（edgeR）のMAプロット．7,832個の核コード遺伝子のうち，169遺伝子が 2倍体特異的に，176遺伝子が 1倍体特異的に発現上昇して
いた．発現変動遺伝子（DEGs）は FDR < 0.01，log CPM > 2，|log FC| > 2の条件を満たすものとした．（B）（A）のグラフから転写因子，分泌
タンパク質，および糖転移酵素をコードする遺伝子群をそれぞれ抽出し示した．（C）WT，ΔBELL，ΔKNOX1，および ΔMADS-boxの 1倍体細
胞の光学顕微鏡像．（D）WT，ΔBELL，ΔKNOX1，および ΔMADS-boxの 1倍体細胞の独立栄養培養での比増殖速度．データは 3回の独立した
実験結果の平均値，エラーバーは標準偏差を示す．（Eおよび F）WT，ΔBELL，ΔKNOX1，および ΔMADS-boxの 1倍体細胞を 1 mM酢酸含有
プレート培地に播種し，ホモ 2倍体のコロニー形成率を算出．（G）アクチン（ACT），アクチン様（ACTL），ミオシン（MYO）遺伝子の発現量（TPM）
を 2倍体と 1倍体で比較した．（H）2倍体と 1倍体の細胞におけるアクチンフィラメントの蛍光顕微鏡像；緑は Lifeact-mVenusにより可視化さ
れたアクチン；赤は葉緑体自家蛍光．矢尻は分裂面に局在するアクチン，矢印はオタマジャクシ様細胞の突起の先端に局在するアクチンを示し
ている．（I）2倍体および 1倍体のサイトカラシン B（アクチン重合阻害剤）存在下での培養．（J）WT，ACT，およびMYO欠損株の 1倍体細
胞を 1 mM酢酸含有プレート培地に播種し，ホモ 2倍体のコロニー形成率を算出．データは 3回の独立した実験結果の平均値，エラーバーは標
準偏差を示す．（K）液体静置培養におけるWTと ΔACT2の 1倍体細胞のタイムラプス観察．同一のオタマジャクシ様細胞がそれぞれ異なる色
の丸で示されている．（L）遺伝的改変によって作出した光合成欠損株．WT，ΔCHLD，ΔPSY，および ΔCHLD ΔPSYの 1倍体細胞を，光および
グルコースの存在下または非存在下で培養した．（MおよびN）従属栄養培養したWT，ΔCHLD，ΔPSYおよび ΔCHLD ΔPSY の吸収スペクトル（M）
および薄層クロマトグラフィー（N）の結果．Hirooka et al. (2022)より引用・改変した．
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プラスチダの共通祖先で TALE型ホメオボックス遺伝子の重
複により生じたと考えられており，被子植物においては分裂
組織の維持や形態形成に関わる遺伝子として古くから研究さ
れてきた（Bowman et al. 2016）。興味深いことに，単細胞緑
藻クラミドモナスでは窒素欠乏条件で配偶子（mt+とmt−の
接合型を示す）が形成された際に，mt+で BELL（GSP1）が，
mt−で KNOX（GSM1）がそれぞれ発現し，接合を介して細
胞融合が起こると，それらがヘテロ二量体を形成し核へ移行
することで，2倍体化に関わる遺伝子の発現が誘導されるこ
とが明らかになった（Lee et al. 2008）。この知見を基に，ヒメ
ツリガネゴケでは BELLが胞子体（2倍体）の発生に関わる
遺伝子の発現を誘導し（Horst et al. 2016），KNOX2が茎葉体
（1倍体）の発生に関わる遺伝子を抑制することで（Sakakibara 

et al. 2013），生活環世代の切換えを制御することが明らかに
なった。近年，陸上植物のモデル生物として日本のグループ
を中心に基盤開発が進んでいるゼニゴケにおいては，精子
で BELLが，卵細胞で KNOX1がそれぞれ発現し，受精後に
BELLと KNOX1がヘテロ二量体を形成し核へ移行すること
で，受精卵の発生を開始することが明らかになった（Hisanaga 

et al. 2021）。これらによって，緑色植物における BELL/

KNOXの祖先的な機能が見えてきた一方で，緑色植物以外で
の知見は乏しく，最近になって多細胞紅藻スサビノリにおい
て生活環世代の切換えにおける KNOX遺伝子（KNOX-Red1）
の関与が示唆されたのみであった（Mikami et al. 2019）。
MADS-box遺伝子は真核生物に広く保存されており，アーケ
プラスチダにおいてはMEF2型MADS-box遺伝子が紅藻，灰
色藻，緑藻に，その C末端に新たなドメインが付加されて生
じたMIKC型MADS-box遺伝子がストレプト植物（陸上植
物 +車軸藻綱）に保存されている。MIKC型MADS-box遺
伝子は被子植物において花の発生などに関わる遺伝子として
古くから研究されてきた（Thangavel & Nayar 2018）。最近に
なって，花を生じることのないヒメツリガネゴケでMIKC型
MADS-boxが茎葉体の細胞分裂と伸長，精子の鞭毛の動きの
制御に関わることが示され（Koshimizu et al. 2018），その機
能的な進化が明らかになりつつある。しかしながら，ストレ
プト植物以外の緑藻，灰色藻，紅藻でのMADS-boxの機能に
関する知見は乏しく，アーケプラスチダにおけるMADS-box

の祖先的な機能に関しては理解が進んでいない。そこで，こ
れらの遺伝子のガルデリアにおける機能を明らかにするため
に，BELL，KNOX-Red1とMADS-boxそれぞれの遺伝子破壊
株を作製した。野生株と比較して，それぞれの遺伝子破壊株
は 1倍体での生育，細胞形態に違いは見られなかったが（図
3C，D），自己 2倍体化処理を行っても 2倍体化しないこと
が明らかになった（図 3E，F）。これにより，BELL，KNOX-

Red1とMADS-box遺伝子が 1倍体から 2倍体への移行に関
わることが示され，これらの転写因子のアーケプラスチダに
おける祖先的な機能である可能性が示唆された。しかしなが
ら，クラミドモナスやゼニゴケとは異なり，接合型（N1と
N2）に依らず，BELL，KNOX-Red1の両方が 1倍体特異的に

発現しており，緑色植物とは異なるメカニズムの存在が示唆
された。今後，これらの遺伝子の詳細な解析が待たれる。
　細胞壁は植物，真菌類などに見られ，細胞膜を守り，細
胞構造を維持するために重要な役割を果たしている。細胞
壁の構成成分は生物によって大きく異なっており，ガルデリ
アの細胞壁に関しての知見は乏しい。トランスクリプトーム
解析の結果から，細胞壁合成に関わる候補遺伝子として，2

倍体特異的に発現する 11個の FAS1（ファシクリン）ドメ
インを持つ遺伝子と 4個の植物ペルオキシダーゼ（class III 

peroxidase）遺伝子が見つかった（図 3B）。FAS1ドメイン
は植物のプロテオグリカンである糖タンパク質，アラビノガ
ラクタンタンパク質（AGPs）に含まれており，AGPsは植物
細胞において細胞壁構造の構築に関わっている（Silva et al. 

2020）。植物ペルオキシダーゼは陸上植物では細胞壁の硬化
または軟化に関わっており，細胞壁合成において重要な役割
を果たす。ガルデリアにおいても細胞壁を構成するタンパク
質の一つとして植物ペルオキシダーゼが同定されており，同
様の機能があると予想される（Oesterhelt et al. 2008）。上記
以外にも 2倍体，または 1倍体特異的に発現する分泌タンパ
ク質，糖転移酵素をコードする遺伝子が数多く見つかった（図
3B）。これらの分泌タンパク質が糖転移酵素により糖鎖修飾
を受け，その糖鎖が複雑に絡みあうことで，酸性環境へ対応
した 2倍体の細胞壁と 1倍体の細胞外マトリクスを構築して
いると考えられる。今後，これらの遺伝子の詳細な解析が待
たれる。
　多くの真核生物では，細胞運動や細胞質分裂においてア
クチンとミオシンが重要な役割を担うことが知られている
（Kollmar & Mühlhausen 2017）。ガルデリアのゲノムには 4

個のアクチン遺伝子（ACT1，ACT2，ACT3と ACT4）と 1個
のミオシン遺伝子（MYO）がコードされており，トランスク
リプトーム解析の結果から，ACT1，ACT2と ACT4は 1倍体
特異的に，ACT3は 2倍体特異的に，MYOは 2倍体，1倍体
で同程度発現していることが明らかになった（図 3G）。また，
2倍体では繊維状のアクチンリングが分裂面に観察されるこ
とと（図 3H），アクチン重合阻害剤で増殖（分裂）が阻害さ
れることから（図 3I），アクチンは細胞質分裂に関与すること
が示唆された。一方で，1倍体では分裂面でアクチンリング
は観察されず，オタマジャクシ様細胞の突起の先端にアクチ
ンが観察された（図 3H）。また，アクチン重合阻害剤は分裂（増
殖）を阻害しなかった（図 3I）。さらに詳細な解析を行うため
に，ACT1，ACT2，ACT3，ACT4とMYOそれぞれの遺伝子
破壊株を作製した。続いて，それぞれの遺伝子破壊株で自己
2倍体化処理を行ったところ，ACT3破壊株のみが 2倍体化で
きなかった（図 3J）。また，それぞれの 1倍体細胞の運動能
をライブイメージングにより解析したところ，ACT2破壊株に
おいてのみ，明確に運動性が失われることが明らかになった
（図 3K）。これらの結果は，ガルデリアにおいて ACT2が 1倍
体の運動能に，ACT3が 2倍体の細胞質分裂で機能すること
を示唆している。興味深いことに，ミオシン遺伝子の欠損は
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1倍体の運動能，2倍体の細胞質分裂ともに影響を与えなかっ
た（図 3J）。アクチンリングは細胞壁のある 2倍体細胞での
み形成されるので，アーケプラスチダにおける祖先的なアク
チンリングの役割は，分裂面での細胞壁の合成に関与してい
る可能性がある。このように，ミオシン非依存的なアクチン
の機能とその使い分けが単細胞生物の世代間で行われるとい
う興味深い現象が発見され，今後の詳細な解析が待たれる。

遺伝的改変で作出する青色細胞
　葉緑体はシアノバクテリアの細胞内共生で誕生した後に，
徐々にその姿を変えてきた。紅藻の光化学系はシアノバクテ
リアと緑色植物の中間的な組成を示すことから，紅藻におけ
る光合成研究は進化的側面からの重要性も高い（Allen et al. 

2011）。光合成研究におけるモデル生物の一つであるクラミ
ドモナスは，酢酸を含む培地で従属栄養培養によって増殖す
ることができるため，光合成関連遺伝子の欠損変異体の解析
が可能である（Li et al. 2019）。従属栄養培養での増殖が可能
なガルデリアにおいても光合成欠損株を作製することができ
れば，紅藻の光合成研究にとって有用なツールとなるはずで
ある。また，光化学系の集光装置に含まれるフィコシアニン
（青色の光合成色素）はシアノバクテリアの一種であるスピ
ルリナ由来のものが青色天然色素として産業利用されている
（Eriksen 2008）。近年の研究から，ガルデリアのフィコシア
ニンはスピルリナのものと比べて，耐熱・耐酸性が高いこと
が示され，より広い用途への利用が期待されている（Moon et 

al. 2014）。しかしながら，ガルデリアの 2倍体は強固な細胞
壁を持つため，フィコシアニンの抽出には物理的な破砕が必
要なうえ，純度の高いフィコシアニンを精製するには抽出過
程で混入する他の色素（クロロフィル，カロテノイド）の除
去工程が必要になる。細胞壁を持たず細胞内容物の抽出が容
易なガルデリア 1倍体で，クロロフィル（緑），カロテノイド
（黄）を含まない細胞を作ることができれば，これらの問題を
克服できると考えられる。
　これらの可能性を検証するために，従属栄養培養した 1倍
体（N1株）を用いて，クロロフィル合成に関与するマグネシ
ウムキラターゼD遺伝子（CHLD）とカロテノイド合成に関
与するフィトエン合成酵素遺伝子（PSY），それぞれの単独破
壊株（ΔCHLDと ΔPSY）と二重破壊株（ΔCHLD ΔPSY）を
作製した（図 3L–N）。野生株と比較して，ΔCHLDは若干薄
緑色になる程度であったが，ΔPSYはより青緑色に，ΔCHLD 

ΔPSYは青色になった（図 3L）。これらの遺伝子破壊株は，従
属栄養培養（グルコースの資化のみ）では野生株と同等の生
育を示したが，独立栄養培養（光合成のみ）では増殖できな
かった（図 3L）。一方，混合栄養培養（光合成 +グルコース
の資化）では ΔPSYのみが増殖できなかった（図 3L）。この
結果は，クラミドモナスの PSY変異体の解析結果と一致し
（Santabarbara et al. 2013），光合成装置の構造は緑藻と紅藻
で異なるが，光照射下でカロテノイドがなく，クロロフィル
が存在すると紅藻でも細胞死を起こすことが明らかになった。

このように，紅藻において光合成欠損株の作出と維持が可能
なことが示された。今後，これらの技術が光合成研究や産業
利用に役立つことを期待したい。

おわりに
　植物の研究を行う上で，単細胞藻類のはたしうる役割は大
きい。植物では組織分化，成熟が起こることに加え，細胞ご
とにさらされる環境が不均一であることなどの複雑性が，実
験とその結果の解釈を難しくする要因になっている。一方，
イデユコゴメ類を含む単細胞藻類は，均一な集団，環境，単
純なゲノム組成と細胞構造など，実験を行う上で有用な特徴
を持つため，藻類と植物に広く保存される現象の解明に適し
た実験材料だと考えられる。また，イデユコゴメ類は，その
進化的，生態学的特徴から，基礎研究と産業利用に向けた研
究の双方を発展させるポテンシャルを持っている。
　我々はイデユコゴメ類に属するガルデリアの研究開発を通
して，（1）有性生殖過程の発見（細胞壁を持つ 2倍体と細胞
壁を持たない 1倍体を行き来する生活環），（2）実験室環境で
の生活環の再現（減数分裂による 1倍体化，接合または核内
倍加による 2倍体化），（3）高精度ゲノム・トランスクリプトー
ム情報の整備，（4）安定的な遺伝的改変技術の確立，（5）従
属栄養培養による光合成欠損株の作出技術の開発といった基
盤整備を行った。これにより，アーケプラスチダに広く保存
されている BELL/KNOX遺伝子，MADS-box遺伝子，ミオシ
ン非依存的なアクチンの祖先的な機能の推定に至った。今後，
これらの詳細な解析に加え，アーケプラスチダにおける有性
生殖，光合成の進化，栄養様式の切換え機構（独立栄養と従
属栄養など），環境ストレスへの適応機構などの研究において
もガルデリアがモデル研究系として役立つと考えられる。さ
らに，産業利用に向けては，（1）細胞内容物の抽出が容易な
1倍体の利用（タンパク質，色素，ビタミン，抗酸化物質な
どの生産系），（2）セルフクローニングを含む遺伝的改変技術
の利用，（3）掛け合わせ育種による，有用形質を集積した藻
類株の作出の可能性，（4）1倍体と 2倍体の相互変換が可能
（目的に応じて 1倍体，2倍体のどちらの細胞を使うかの選択
が可能），（5）増殖効率の優れた従属栄養培養，または混合栄
養培養で，酸性条件下でのコンタミネーションを抑えた高密
度培養が可能といった，既に産業利用されている藻類にはな
い有用な特徴を持つ。したがって，ガルデリアの産業利用へ
向けた研究も，今後より一層加速し，藻類産業の発展に寄与
すると考えられる。
　日本は，火山活動に起因した硫酸酸性温泉を多数有してお
り，イデユコゴメ類の研究には適した環境である。草津や別
府温泉は観光地として開発されておりアクセスし易いため，
サンプリングなどのフィールド研究が行いやすい。日本各地
で単離されたイデユコゴメ類は国立環境研究所（NIES）や製
品評価技術基盤機構（NITE）のストックセンターに保存され，
世界中の研究者に提供されている。これまで，イデユコゴメ
類の中でいち早くモデル生物となったシゾンの研究は，黒岩
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常祥先生（東京大名誉教授）のグループを中心に研究系の開
発が進み，真核藻類として初めての全ゲノム情報の解読が行
われ，その後，田中寛先生（東工大教授）のグループを中心
に遺伝的改変法が確立され，オルガネラ分裂，細胞増殖，環
境応答などの分野において世界をリードする研究が数多く行
われてきた。今後は，我々によって基盤開発が行われたガル
デリアを含めた日本発のモデル生物系統群イデユコゴメ類が，
基礎研究，そして産業利用への二刀流の活躍をすることを期
待したい。
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