
1.「サンゴ」とは？

－多様な生き物を育むサンゴ礁－

サンゴ礁は地球上で最も生物多様性の豊かな場所の一

つである。世界の海域のわずか1％に満たないサンゴ礁

に，全海洋生物の25％の種が生息していると言われて

いる。そのサンゴ礁を作り出しているのが，「造礁サン

ゴ」という動物である（Fig1a-h）。彼らはクラゲやイ

ソギンチャクの仲間である刺胞動物という動物門に分類

される。サンゴは他の動物同様有性生殖を行う（e.g.

Balletal.,2002）。初夏の満月頃に起こるサンゴの一斉

産卵は有名である（Fig1c）。受精卵が成長して浮遊幼

生であるプラヌラとなり（Fig1d-g），適切なシグナル

を受けると海底に着底する。そして変態してイソギンチャ

クのようなポリプとなり，石灰化を開始する（Fig1h）。

その後ポリプが無性生殖で分裂して成長し，一つの群体

を形成している。サンゴは細胞内に光合成を行う渦鞭毛

藻類，褐虫藻（Symbiodinium）を共生させており

（Fig1b），栄養の大部分を褐虫藻に依存している。褐虫

藻から莫大な栄養を得て水中に炭酸カルシウムからなる

骨格を形成し，それが積み重なって複雑で巨大な構造物

であるサンゴ礁を作り出し，多種多様な海洋生物の命を

育んでいる。観光業や漁業などで世界のサンゴ礁が一年

で産み出す経済価値は約300億ドルという試算もある

（Cesaretal.,2003）。
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しかし近年地球温暖化や海洋酸性化，海洋汚染や乱開

発などの影響によってサンゴ礁が危機に瀕している

（Hoegh-Guldbergetal.,2007;Hughesetal.,2003）。

現在世界の造礁サンゴの約三分の一の種が絶滅の危機に

あるとされている（Carpenteretal.,2008）。国際自然

保護連合（IUCN）の絶滅の恐れのある動物にリストアッ

プされ，ワシントン条約でも輸出入が規制されている。

サンゴ礁はなぜ減少していくのか。それはサンゴと褐虫

藻の共生関係はわずかなストレスで崩壊してしまうほど

繊細であるのが一因である（Weis,2008）。例えば夏の

高水温期の1－2℃の海水温上昇により，褐虫藻がサン

ゴから抜けだす「白化現象」が起こる。栄養の大部分を

依存している褐虫藻が細胞内から失われるので，サンゴ

は栄養不足に陥り最悪の場合は死に至る。サンゴの死滅

によるサンゴ礁の崩壊は，そこに生息する多種多様な生

物の消滅も同時に引き起こし，豊かな生物多様性が失わ

れる。それにもかかわらずサンゴの白化現象や病気，共

生のメカニズムの詳細はほとんど分かっておらず，遺伝

子レベルでの研究推進が求められている。本論評では，

これまでのサンゴを用いた分子生物学的研究をまとめ，

最近報告されたサンゴゲノムの内容を解説する。

2. サンゴの遺伝子研究の幕開け

サンゴからの遺伝子クローニングは1990年代前半か

ら報告されている（e.g.MillerandMiles1993）。2000

年代まではミトコンドリアDNAなどを用いたサンゴの

系統分類を目的とした遺伝子研究が中心であったが

（e.g.vanOppenetal.,2001），2000年前後からはそれ

に加え，初期発生で働く動物の体作りに関わる遺伝子群，

いわゆる「ツールキット（toolkit）遺伝子」の機能を

サンゴと高等動物の初期発生で比較して，動物進化の歴

史を解き明かそうという EvoDevo（EvolutionaryDe-

velopmentalBiology）研究の材料としても注目を浴び

た。サンゴを含む刺胞動物は，外胚葉と内胚葉しか持た

ない二胚葉生物で最も単純な神経系（散在神経系）を持

つ動物であり，高等動物と発生メカニズムを比較するの

に重要な分類群である。例えばHaywardetal.（2000）

は三胚葉生物で広く機能が保存されている，初期発生段

階において背腹軸を決定するBMP/dpp遺伝子が，前

後軸しか持たない放射相称であるサンゴの幼生でも，も

う一つの軸（背腹軸）にそった遺伝子発現パターンを示

し，その遺伝子機能は高等動物と同様に保存されている

事を報告した。これは刺胞動物と三胚葉動物の共通祖先

が存在した約6億年前には，BMP/dpp遺伝子の機能は

すでに成立していた可能性を示唆している。

本格的な分子生物学，ゲノム科学的研究の幕開けとなっ

新里宙也120

Fig.1.Astaghorncoral,Acroporadigitifera.a,The

colonythegenomeofwhichwassequenced.This

colonyismaintainedinaquarium cultureatthe

SesokoStation,UniversityoftheRyukyus.Scale

bar,10cm.b,Polypsofthecoralshowingthepres-

enceofsymbioticdinoflagellates（Symbiodinium

sp.）（inset,enlargement）.c,Naturalspawningof

thecoral.d,Fertilizedegg;e,blastulaattheprawn

chipstage;f,gastrula;g,planulalarva;andh,pri-

marypolyp.Scalebar,200mm.Modifiedfrom

Shinzatoetal.（2011）.



たのは，サンゴの一種ハイマツミドリイシ（Acropora

millepora）のExpressedSequenceTag（EST）プロジェ

クトである（Kortschaketal.,2003）。これは刺胞動物

門で初めてのESTの報告となる。この論文はサンゴの

遺伝子データベースの先駆けということにとどまらず，

動物進化における重要な知見が報告されている。それま

では単純な体の構造（二胚葉体制）をもつ刺胞動物は遺

伝子の種類も少ないだろうと考えられてきたが，我々三

胚葉生物である高等動物と共通する遺伝子が非常に多い，

という発見である。驚くべき事にサンゴと共通する遺伝

子の数は，ショウジョウバエ（Drosophilamelanoga-

ster）や線虫（Caenorhabditiselegans）といった無脊

椎動物のモデル生物よりも，ヒトとの方が多いというこ

とが分かった。ヒトからは進化的に遠く離れているサン

ゴ（刺胞動物）の方が，近縁な三胚葉生物であり進化速

度が速いショウジョウバエや線虫よりもヒトとの共通遺

伝子を多く持つ。これは（1）6億年以上前に存在した

二胚葉動物と三胚葉動物の共通祖先において主要な遺伝

子レパートリーは揃っていた，（2）遺伝子を獲得する事

でなく失う事が動物進化に重要であった，という全く新

しい動物進化の歴史のシナリオを明らかにした。

3. サンゴのゲノム科学的研究

A.milleporaのESTに続いて，他のいくつかのサン

ゴ種のESTプロジェクトも公開されている（Schwarz

etal.,2008）。現在報告されている原始的な動物群の遺

伝子データをまとめた Compagen（Hemmrichand

Bosch,2008:http://compagen.zoologie.uni-kiel.de/）

というウェブサイトにはA.milleporaに加え，カリブ

海に生息するミドリイシ（Acroporapalmata），キク

メイシ （Montastraea faveolata）， ハマサンゴ

（Poritesastreoides）という4種類のサンゴのESTア

センブルデータが登録されている（Table1）。これらデー

タを用いてcDNAマイクロアレイ技術によって，サン

ゴの遺伝子発現を網羅的に解析しようという試みが行わ

れている。これまでにストレスや共生，発生段階でのサ

ンゴの遺伝子発現の変化を網羅的に解析した研究がいく

つか報告されている。Grassoetal.（2008）は，サンゴ

のいくつかの異なる発生段階と成熟個体での遺伝子発現

をマイクロアレイで解析して，それぞれのステージで特

異的に発現している遺伝子群を明らかにした。そして，

例えば初期ポリプの石灰化が行われる部位に特異的に発

現している石灰化候補遺伝子や，刺胞細胞形成や病原体

認識，褐虫藻との共生に関わっている可能性のある遺伝

子の発現パターンを報告している。

サンゴ生物学の大きなテーマである「共生」や「ス

トレス応答」において，マイクロアレイ技術の応用は

盛んに試みられている。主に ESTデータベースが充

実しているカリブ海のサンゴである A.palmataや

M.faveolata，そしてA.milleporaを用いた研究が報

告されている。海水温上昇がサンゴの白化現象に深く関

わるとされている事から，熱ストレス時にサンゴの細胞

内での遺伝子発現変化をマイクロアレイで網羅的に解析

し，白化現象のメカニズムを明らかにしようという試み

が行われてきた。DeSalvoetal.（2008）は熱ストレス

を与えて白化させたサンゴと健康なサンゴの遺伝子発現

をマイクロアレイで比較した結果から，熱ストレスが引

き起こす酸化ストレスが，細胞内のCa2＋ホメオスタシ

スの攪乱を引き起こしているのではないかと提案してい

る。他には褐虫藻と共生していない幼生段階で熱ストレ

スを与えることで，純粋なホスト（サンゴ）のみの遺伝

子発現変化を調べている研究も報告されている

（Voolstraetal.,2009a;Rodriguez-Lanettyetal.,

2009）。

サンゴではないが，同じく褐虫藻と共生するイソギン

チャク（Anthopleuraelegantissima）を用いた共生時・

非共生時での遺伝子発現の比較解析が，刺胞動物と褐虫

藻の共生メカニズムをマイクロアレイにより調べた最初

の研究である（Rodriguez-Lanettyetal.,2006）。この

サンゴの遺伝子研究のこれまでの歩みとゲノム解読による新展開 121

Table1. Numberofuniquesequencesinassembled

EST datasetsreportedinCompagendatabase

（HemmrichandBosch,2008）.



研究でいわゆる「共生遺伝子」というものは存在せず，

共生の有無であまり遺伝子発現変化が見られないことが

報告された。Voolstraetal.（2009b）は A.palmata

とM.faveolataの幼生を用いて，それぞれのサンゴ種

で共生関係を築ける褐虫藻を感染させると遺伝子発現変

化は少ないが，共生関係を築けない褐虫藻を感染させる

とより多くの遺伝子発現の変化が起こることを突き止め

た。このことは，サンゴは自らに有益な共生体と認識し

た際にはあまり反応を示さないが，異物と認識すると遺

伝子発現の変化として応答することを示している。最近

のクサビライシの一種（Fungiascutaria）においても

同様に，褐虫藻の感染によって遺伝子発現の変化が少な

いことが報告されている（SchnitzlerandWeis2011）。

このように褐虫藻との共生開始には，サンゴの遺伝子発

現のダイナミックな変化は見られず，免疫反応やアポトー

シス，オートファジーなどの細胞反応を抑えることが重

要だと考えられている（Weis2008）。その他のマイク

ロアレイを用いた興味深い研究は，異なる環境に生息す

るサンゴの遺伝子発現を網羅的に比較したものである

（Bayetal.,2009）。オーストラリアの130km程度離れ

た，環境の異なる沿岸と沖合の2つのサンゴ礁に生息す

るA.milleporaの遺伝子発現を比較したところ，わず

か0.05％の遺伝子のみの遺伝子発現の違いしか確認さ

れなかった。異なる環境条件に応答したサンゴの表現型

の変化というのは，ほんのわずかな遺伝子の遺伝子発現

変化によって引き起こされているのかもしれない。

しかし，ESTデータベースは発現している遺伝子の

みしか網羅していないので，まれにしか発現しない遺伝

子や低発現遺伝子，特殊条件下でのみ発現する遺伝子な

どをカバーするのは難しい。ESTデータのみに基づく

マイクロアレイの設計は，ゲノム上のサンゴの遺伝子全

てを網羅する事は不可能である。現在報告されているサ

ンゴのマイクロアレイはチップに搭載されている遺伝子

数，つまり同時に解析出来る遺伝子の数が限られている

（Table2）。初期のサンゴのマイクロアレイに搭載され

ていた遺伝子数はわずか1～2000程度でしかなかった

（Table2）。サンゴの全遺伝子はおよそ2万以上あると

予想されており（Shinzatoetal.2011），現在報告され

ている最新のマイクロアレイでも全遺伝子の半分程度し

か網羅されていないことになる（Table2）。このように，

これまでのマイクロアレイによるサンゴの網羅的遺伝子

発現解は，真の意味での「ゲノムレベル」の解析という

には不十分であった。

4. コユビミドリイシ・ゲノム

4.1 サンゴゲノムの解読へ

前述の通り，刺胞動物はEvoDevo研究において重要

な生物群であるため，ゲノム解読が比較的多く行われて

きた動物門である。2007年にイソギンチャクの一種で

あるネマトステラ（Nematostellavectensis）が刺胞動

物で初めてゲノムが解読され（Putnametal.,2007），

2010年には代表的な実験動物であるヒドラ（Hydra

magnipapillata） の ゲ ノ ム 解 読 が 報 告 さ れ た

（Chapmanetal.,2010）。近年のいわゆる「次世代シー

クエンサー」の登場によりDNAやRNAなどの核酸情

報が，従来のサンガー法に比べ短期間で安価に解析出来

るようになった。それまでは実験動物に限られてきたゲ

ノム解読が，自然界に生息する生物，サンゴにおいても
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Table2.SummaryofcoralcDNAmicroarraysreportedtodate.



現実的になった。サンゴの遺伝子レベルでの研究基盤構

築のため，Shinzatoetal.（2011）は沖縄に普通に生息

し，1998年の世界的な大規模白化現象により特に激減

したこと（Loyaetal.,2001）が知られるミドリイシ属

サンゴの一種，コユビミドリイシ（Acroporadigitifera）

の全ゲノム解読を行った。

サンゴは褐虫藻を細胞内共生させているため，自然界

に生息しているサンゴ群体からDNAを抽出すると褐虫

藻のDNAも大量に混入してしまう。そこで純粋なサン

ゴ由来のDNAを手に入れるため，年に一度のサンゴの

一斉産卵時に，沖縄県国頭郡奥周辺から採捕したコユビ

ミドリイシ一群体から精子を採取し，そこから高純度の

DNAを抽出した（Fig1a,c）。フローサイトメーター

により精子一個あたりのDNA量を測定した結果，この

サンゴのゲノムは約4億2千万塩基対（420megabase

pair,Mbp）から構成される事が分かった。2種類の次

世代シークエンサー （Roche社の 454 GS-FLX，

Illumina社の GenomeAnalyzerIIx）を用いたホール

ゲノムショットガン法によりゲノムDNAの塩基配列の

解読を行った。Roche454GS-FLXで推定されるゲノ

ムサイズの約 27倍（27－foldcoverage），Illumina

GenomeAnalyzerIIxでは約 124－foldcoverageの配

列情報を得て，それらデータを元にゲノムをアセンブリー

（再構築）した（Table3）。その結果，コンティグ（解

読不能な塩基配列，ギャップを含まない一続きのDNA

配列）のN50サイズ（アセンブルしたゲノム総塩基の

50％は，それ以上の長さのアセンブル配列に含まれると

いう値）が10.7kbp，スキャフォールド（ギャップを含

んだ一続きの DNA配列）の N50サイズが 191.5kbp

（4,765配列）のアセンブリーが得られた（Table3）。こ

れまでゲノム解読が報告されている海綿（Srivastavaet

al.,2010）やヒドラ（Chapmanetal.,2011）などの下

等動物のゲノムアセンブリーと比べても遜色の無い数値

である。アセンブルされたゲノムの総塩基長は約 419

Mbp，GC含量は39％で，ゲノムの12.9％がトランス

ポゾンであった。アセンブルされたゲノム配列から遺伝
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454rawreadswereseparatedinto・forward・and・reverse・reads.



子予測を行った結果，23,668箇所のタンパク質をコー

ドする遺伝子領域が見出された。約 93％の遺伝子は

NCBI遺伝子データベースに登録されている他の動物の

遺伝子と類似性を示し，そのうちの 11％（全体の約

9％）は他のサンゴ種のESTデータベースのみと相同性

が確認され，他の動物には類似配列が存在しないサンゴ

特有の遺伝子であった（Fig2）。この事はサンゴ独自の

遺伝子が多数ゲノム内に存在することを示している。

4.2 サンゴゲノムから見えたこと

4.2.1 サンゴの起源

六放サンゴ亜綱（Hexacorallia）である現世サンゴと

その近縁のイソギンチャクがいつ分岐したのかは未だ明

らかでない。化石記録から現世六放サンゴの仲間は約

2億 4千万年前に地球上に現れたと報告されている

（StanleyandFautin,2001）。しかし化石で出てくる現

世サンゴは既に多様化していることから，起源はさらに

古い事が示唆されている。そこで同じ刺胞動物であるヒ

ドラやネマトステラなど，これまでにゲノム解読されて

いる生物とゲノムレベルでの系統解析を行った。それぞ

れの生物全てに存在するオーソロガス遺伝子 422個

（94000アミノ酸）を用いた最尤法による系統解析の結

果，サンゴとイソギンチャクとの分岐は，化石による最

も古い現世サンゴの出現記録よりもはるか昔，原始的な

脊索動物の誕生（5億2千万年前）と脊椎動物系統の分

岐（4億 9千万年前）の間に起こった事が推測された

（Fig3）。このことはサンゴの分岐が考えられていたよ

りもかなり古く，サンゴの祖先から現世のサンゴへと進

化するまで，かなり長い時間がかかった事を示唆する。
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Fig.2. TheproportionofsimilarityofAcroporadigitiferagenemodelstothoseofothermetazoans.The

93％（22,027）ofthe23,668genemodelshavesimilaritytoothermetazoans,while1％ ofthem fornon-

metazoansand6％ shownosimilaritytoproteinsdepositedinNCBIdatabase（NR）.Ofthe22,027meta-

zoan-similaritygenes,64％ hadcounterpartsinbothNematostellaandHydragenomes,20％ ofthemfor

NematostellabutnotinHydra,3％forHydrabutnotinNematostella,and2％forothermetazoansbutnot

inNematostellaandHydra.11％ ofthemhavecorrespondingESTsofcoralsreportedinNCBI.Modified

fromShinzatoetal.（2011）.



4.2.2 ミドリイシ属サンゴはアミノ酸の一つ，システ

インを生合成出来ない

数億年前から六放サンゴは褐虫藻と密接な共生関係を

築いていることが化石から明らかになっている（Stan-

ley,2006）。サンゴのゲノムに褐虫藻からの遺伝子の水

平伝播はあるのだろうか。現段階で褐虫藻の遺伝子デー

タベースが限られているなどの制約があるが，褐虫藻か

らの明らかな遺伝子水平伝播は見つかっていない。

次に生命維持のための代謝系に関わる遺伝子を，褐虫

藻と共生しているコユビミドリイシと共生していないネ

マトステラとで網羅的に比較した。その結果，動物の非

必須アミノ酸の一つであるシステインを生合成するため

の必須酵素，シスタチオニンβシンターゼをコードする

遺伝子をコユビミドリイシはゲノムから失っているとい

う面白い発見に至った。PCRによる解析で，他2種の

ミドリイシ属サンゴ（Acropora）にも同様遺伝子の存

在は確認出来なかった。一方でミドリイシ属以外の様々

な種のサンゴのゲノムにはこの遺伝子の存在が確認され

た。このことはサンゴ全般でシステイン生合成能力を失っ

ているのではなく，ミドリイシ属が失っている事を示し

ている。ミドリイシ属サンゴがエネルギーだけでなく非
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Fig.3.Molecularphylogenyofcorals.94,200alignedaminoacidpositionsofproteinsencodedby422genes

wereobtained from thespongeAmphimedon queenslandica,from thecnidariansA.digitifera,

NematostellavectensisandHydramagnipapillata,andfrom thetriploblastsTribolium castaneum,

Drosophilamelanogaster,Branchiostomafloridae,DaniorerioandHomosapiens.Thesequenceswere

analysed using maximum likelihood methods,with the plant Arabidopsis thaliacia and the

choanoflagellateMonosigabrevicollisservingasoutgroups.Thescalebarrepresents0.1expectedsubstitu-

tionspersiteinthealignedregions.Thetopologywassupportedby100％ bootstrapvalue.Approximate

divergenttimesoftheoccurrenceofbasalchordatesanddivergenceofvertebrateslineagesareshown.This

analysisindicatesadeeperdivergenceofAcroporaandNematostella,approximately500millionyears

（Myr）ago.ModifiedfromShinzatoetal.（2011）.



必須アミノ酸の合成をも褐虫藻に依存し，他のサンゴ種

よりも褐虫藻への依存度が高い可能性を示唆している。

このことは褐虫藻が体から抜け出す白化現象などのスト

レスに，ミドリイシ属サンゴが特に弱い一因なのかもし

れない。

4.2.3 サンゴ自身がUV吸収物質を合成出来る

共生する褐虫藻が光合成を行うため，サンゴは透明度

の高い浅瀬に多く生息する。そこは同時に有害な紫外線

に非常に強く曝される場所である。なぜこのような環境

にサンゴは生息出来るのかという事は興味深い。これま

でにマイコスポリン様アミノ酸（mycosporineamino

acids:MAAs）と呼ばれるUV吸収物質が，サンゴに

は含まれていることが報告されている（Shickand

Dunlap,2002）。サンゴに含まれているこの物質がどこ

で合成されているのかは明らかでなく，MAAsは藻類

にも含まれることが知られていることから，共生してい

る褐虫藻に由来するのではと考えられてきた。最近になっ

てシアノバクテリアではMAAsの一種であるシノリン

を合成するのに4つの遺伝子があれば十分である事が報

告された（BalskusandWalsh,2010）。これら遺伝子

を解析した結果，コユビミドリイシさらにはネマトステ

ラではシノリン合成に必要な 4つの遺伝子である

DHQS-like,O-MT,ATP-grasp,NRPS-likeを全てゲノ

ムに持つことが分かった。興味深い事に，サンゴとネマ

トステラでは DHQS-likeと O-MTが融合していた。

5億年前に存在したサンゴとイソギンチャクの共通祖先

で，この遺伝子が既に融合して存在していた可能性を示

唆する。サンゴとイソギンチャク（花虫綱・六放サンゴ

亜綱）はUV吸収物質を自ら合成する能力を持ち，サ

ンゴに含まれるMAAsは褐虫藻依存ではない可能性が

初めて示された。

4.2.4 複雑な自然免疫系の遺伝子を持つ

サンゴは細胞内に別の生命体である褐虫藻を共生させ

ている。そのため褐虫藻と病原体を細胞内で区別する自

然免疫メカニズムは，サンゴと褐虫藻の共生を理解する

上で重要である。そこで自然免疫に関わる遺伝子を調べ

たところ，褐虫藻と共生せず単体性の刺胞動物であるネ

マトステラやヒドラよりも，サンゴは複雑な遺伝子レパー

トリーを持つ事が分かった。例えば病原体を感知して自

然免疫を作動させるToll様受容体について，サンゴは

少なくとも4つ持っているが，ネマトステラは1個，ヒ

ドラのゲノムからは見つからなかった。さらにNACHT

ドメイン遺伝子などの細胞内異物認識レセプターも，こ

れまで報告されている他の動物ゲノムよりも数多く見ら

れた。これら複雑な自然免疫系の遺伝子が，褐虫藻との

共生や群体形成などのサンゴの特徴に重要な役割を果た

しているのかもしれない。

4.2.5 石灰化に関わる遺伝子

大気中の二酸化炭素濃度上昇による海洋酸性化によっ

て，炭酸カルシウムからなるサンゴの骨格は悪影響を受

ける可能性がある（諏訪ら,2010；Kleypasetal.,

2006）。そのため石灰化の分子メカニズムを明らかにす

る事は重要である。そこで石灰化に関わる可能性のある

遺伝子をサンゴゲノムから探索した。脊椎動物や他の動

物はそれぞれ独自の石灰化遺伝子を持っているが，それ

らの相同遺伝子はサンゴのゲノムから見つからなかった。

それぞれの生物種は独自の石灰化メカニズムを持ってい

ることが報告されており（Jacksonetal.,2010），サン

ゴの石灰化も独自の分子メカニズムで行われている可能

性が高い。

一般的に無脊椎動物の骨格に含まれる有機基質タンパ

クは，Ca2＋と結合しやすい酸性アミノ酸（グルタミン酸

とアスパラギン酸）を多く含んだリピート構造を持つこ

とが知られている（SarashinaandEndo,2006）。実際

にサンゴ骨格に含まれるタンパク質には高濃度の酸性ア

ミノ酸，特にアスパラギン酸が多く含まれる事が報告さ

れている（Cuifetal.,1999）。我々はサンゴゲノムから，

酸性アミノ酸の含有量が多くリピート構造を持つ，他の

生物とは相同性を示さないタンパク質をコードする遺伝

子をいくつか発見することが出来た。これらのいくつか

は他のサンゴ種のESTでもその発現が確認されたこと

から，サンゴに共通の石灰化遺伝子の可能性がある。さ

らに，これまでにサンゴの骨格に含まれCa2＋と結合す

る事が明らかになっている唯一の遺伝子，Galaxin
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（Fukudaetal.,2003）に相同性がある遺伝子が4つゲ

ノムに存在していた。これらは二つずつ隣同士隣接して

ゲノム上に存在している（Fig4）。このようにサンゴゲ

ノムにはサンゴ特有の石灰化遺伝子が存在している。

5. サンゴをとりまくゲノム科学の現状と今後

の展望

最近では次世代シークエンサーをサンゴ研究へ応用す

る動きが世界中で活発化している。次世代シークエンサー

を用いたサンゴの遺伝子発現解析についても報告されて

おり（Meyeretal.,2011），さらにグレートバリアリー

フがあるオーストラリアで，A.milleporaのゲノム配

列決定が最近発表された（http://coralbase.org/）。今

後もいくつかのサンゴゲノム解読が報告されると考えら

れる。

サンゴと密接に関係する生物のゲノム科学研究も進ん

でいる。複数の褐虫藻のESTデータベースも公開され

ている（Leggatetal.,2007;Voolstraetal.,2009c）。

さらに次世代シークエンサーを用いたメタゲノミクス的

なアプローチも行われており，ストレスを受けているサ

ンゴや（VegaThurberetal.,2009）異なるサンゴ種

によって（Sunagawaetal.,2010），サンゴに付着して

いるバクテリア・ウィルスの組成がどのように変化する

のかといった解析が報告されている。今後ますますゲノ

ム科学的手法を用いたサンゴ生物学が活発化していく事

が期待される。

サンゴは骨格を持つことやサンプルが手に入れにくい

ことなどから，これまで遺伝子の研究を行う事が困難で

あった。しかし次世代シークエンサーの登場で，サンゴ

礁に生息する生き物についてもゲノム研究の幕が本格的

に開けた。今回サンゴの全ゲノムが解読された事により，

遺伝子レベルでの詳細な研究を行う基盤が構築されたの

で，サンゴを用いた様々な分野での研究が飛躍的に発展

する事が期待される。サンゴはどのように褐虫藻と共生

しているのか，海水温上昇や海洋酸性化など今後起こり

える環境変動にサンゴ－褐虫藻共生体はどのように応答

するのか，そのメカニズムが詳細に明らかになる事が期

待される。

サンゴのゲノム情報だけで全て理解出来るのだろうか。

サンゴのストレス耐性には，むしろ褐虫藻が大きく影響

するという説もあり（Bakeretal.,2004;Sampayoet

al.,2008），褐虫藻の遺伝情報は不可欠である。サンゴ

研究分野では「holobiont」という言葉が最近よく聞か

れる。これは刺胞動物のサンゴ，細胞内共生している褐

虫藻，その他バクテリアなどを含めたサンゴを構成する

生物全ての総称・共同体として使われる言葉で，

holobiont単位でサンゴを考えようという動きが主流に

なりつつある。サンゴゲノムと共に，サンゴと密接な共

生関係を築いている褐虫藻のゲノム情報があれば，真の

意味でサンゴholobiontのゲノム研究が可能になる。今

後の褐虫藻のゲノム解読が待たれる。

謝 辞

本総説の成果の一部は科研費（21710199,21121505）

サンゴの遺伝子研究のこれまでの歩みとゲノム解読による新展開 127

Fig.4. SchematicrepresentationofgenomearrangementsoftheGalaxin-relatedgenes（redarrows）.

Neighborgenesareshowninblackarrows.Thegeneannotationsareshownabovethearrow.Sizesandlo-

cationofthearrowsdonotreflecttheexactpositionsofthescaffolds.ModifiedfromShinzatoetal.（2011）.



の助成を受けたものである。
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Abstract

Despitetheenormousecologicalandeconomicimportanceofcoralreefs,thekeystoneor-

ganismsintheirestablishment,thescleractiniancorals,increasinglyfacearangeof

anthropogenicchallengesincludingcoastaldevelopment,oceanacidificationandseawater

temperaturerise.Themolecularmechanismsunderlyingmuchofcoralbiology-including

stressresponses,symbiosisanddisease-remainunclear,duetolackofmoleculardatafor

scleractiniancorals.Theadventofultra-high-throughputsequencing（ornext-generation

sequencing）technologyhasbeendramaticallyreducingthecostofDNAsequencinganden-

abletoperformdenovowholegenomesequencingof,notonlymodelanimalsbutalsoorgan-

ismslivingincoralreefs.Recentlythegenomesequenceofascleractiniancoral,Acropora

digitifera,wasreportedforthefirsttime.Thecoralgenomecouldprovideaplatformforun-

derstandingthemolecularbasisofsymbiosisandresponsestoenvironmentalchanges.In

thisreview,Isummarizetheprogressofcoralmolecularbiologyandgenomicstodateand

explainthecontentsofthefirstdecodedcoralgenome.
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