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丸山真一朗:ラピモナズとビリ藻類

新発見の大系統と二次共生色素体の起源を巡って

知り合いに狩人がいる。よく猟に出かけては獲物を携えて

帰ってくる。大抵は生け捕りにして持ち帰り，そして，どん

な珍しい獲物が捕れたとか，意外とつまらないものでがっか

りしたとか，楽しそうに話している。そこには，誰も知らな

いようなことを知りたいという弛まぬ好奇心があり，狩人た

ちが持つ，純粋な自然への眼差しがある。先日も，ちょっと

前に捕ってきたものだという獲物を見せてもらった。冷蔵庫

から取り出された透明なプラスチックの容器を倒立顕微鏡で

覗いてみると，鞭毛をピロピロと動かして泳ぐ藻類のような

原生生物のような生き物が見える。既知の種に似ているが，

どうやら新種のようだと言う。知の地平が聞かれていく瞬間

に今立ち会っているのだということを微塵も感じさせないカ

ジュアルな話し振りで，その小さな獲物の泳ぎ方について説

明してくれる。

同僚の EunsooKim博士(研究室ではウンスーと呼ばれて

いる)はそんな微生物の狩人だ。さすがの彼女も，先に発表

された Rappemonadsの解析には色々と苦労が絶えなかった

らしい(Kimet al. 2011)。何しろ，今回の獲物は，大量の海

水を櫨過したフィルターに集められ，固定され，半分抜け殻

のようになった姿しか見ることができない。後はコンビュー

タの中に蓄積された遺伝子情報だけ。そんな中で，高感度の

FISH (日uorescencein si加 hybridization)法などを用いる

ことによって，データベースの中に眠っていた不思議な遺伝

子配列が，おそらくハプト藻に近縁な未知の真核生物から成

る一大系統群に由来することを突き止めたのだった。

ラピモナズとは?

話は， Rappe et al. (1998)で報告された由来不明の色素

体型DNA配列に始まる。 Rappeらは，メタゲノム的手法を

用いた海水由来の環境 16SrDNAライブラリを作成し，そ

れにより得られた様々な由来不明の色素体型遺伝子様配列

を報告した (Rappeet al. 1998)。そして 10年以上の時を経

て，そのうちの一つが，未だ実態がよくつかめていないもの

の，明らかに独立した新規系統群に由来することが示され

た。その系統群は，最初に遺伝子配列を報告した Rappeら

の功績を踏まえ， Rappemonadsと名付けられた(Kimet al. 

2011)。

ここで，我々日本人としてはこの新系統を何と呼んだら良

いのかについて少し触れておくのも悪くないだろう。原著者

のRappe氏本人がどう呼ばれたいと思っているかは分から

ないが， Rappemonadsは，筆者が所属する研究室では，敢

えてカタカナで書くと「ラピモナズ」という感じで発音され

ている。形態的特徴に関するデータに乏しし遺伝子配列の

登録者の名を冠しているだけあって，例えば「渦鞭毛藻」の

ような感じの和訳のしようも無い。わざわざ和名にする意味

はあまりないから，英語のままでよかろう，と言う人もいる

かもしれない。確かにそうだ。日本人だけ，英名和名両方覚

えなければならないなんて，無駄が多すぎる。しかし，たと

えがんばって和訳を与えなかったにしても，多くの科学英単

語は結局勝手にカタカナで表記し直されることになり，「ラ

ピモナズ」か「ラピモナド類」か，はたまた「ラピモナヅ」

にすべきか，などというどうでもいい茶飲み話のような議論

が起こってしまうかもしれない。「ゲノムJ か「ジーノーム」

か?rクロマルベオラータ」か「クロムアルベオラータ」か?

などの区別は，科学としてはかなりどうでも良いのだが，心

情的には理解できなくもない。根っからの日本人である自分

としては，アルファペット表記そのままの用語では，何とな

く身に馴染まないというか， どうしても本質をしっかり把握

したような気になれないことが時としてあるからだ。だから

カタカナ和名がどうでも良いこだわりだと分かつていても，

その表記に心を砕きたくなる気持ちは分かる。同時に，陳腐

なハリウッド映画の邦題の様に，何でもかんでも原語を読ん

だそのままのカタカナ名にするのもどうかと思う。かといっ

て昔のフランス映画のようにイメージ先行の勝手な和訳を付

けるのも惜られるし，「進化」とか「生態」とかいう言葉を

発明した明治の人たちのように，漢語化してはじめて体得で

きたといえるというような時代でもなかろうと思う。で，ど

うしたものか。所詮，こんなことは大した問題ではないのだ

ろう。なのでとりあえず，ジョン万次郎的な現実主義路線の

方針を採って，ここでは「ラピモナズ」と呼ぶことにする。

データベースに眠っていた新規色素体系統

話を戻そう。Kimet al. (2011)で報告されたラピモナズ

に関しては，特異的プライマーを用いた PCRにより，大西洋，

太平洋の海水サンプル，さらに英国の淡水サンプルからも産

物が検出され， Rappeらにより最初に報告されたものに酷似

した複数の色素体 16SrDNA配列が得られた。これらの配

列を用いて分子系統解析を行ったところ，ハプト藻やクリプ

ト藻に近縁であり， しかもそれらとは独立した系統群を構成

していることが分かり，ラピモナズはこれまで知られている

どの藻類とも異なる新規の一大系統を成すと考えられた(図

lA)。ほぽ全長の色素体rDNAオペロン配列でも同様の樹形

が示され，クリプト藻よりもハプト藻の色素体により近縁で

あろうと推測された。また，大西洋の観測地からは，冬場に

比較的浅い(といってもデータでは水深50m付近の)海域

においてブルーム(といっても密度はそれほど高くないよう



では， これまでこうした汎存種とも日子べるような系統が発

見されず，単向fr培養もされてこなかったのはなぜだろうか。

ウンス一本人は「単純に，数が少ないから」というのが大き

な原因の一つだろうと考える。先にも述べた様に，冬場にブ

ルームを形成すると 言っ てもせいぜい 4000rDNAコピー/

mL程度， 多く の植物種において多コピーで存在することが

知られる色素体ゲノムが，もしラピモナズの細胞あたり 100

コピー程度で維持されていると したら，海水 1mL中に 40

細胞程度しかないと予想される。 この「ブルーム」が{昨認さ

れたのはクロロフィル検出量の多い深度でもあることから，

これらを他の優勢な植物プランクトンから選り分けることは

容易で、はないだろう 。また，もし増殖速度が遅いとか，条件

変化に弱いとかいった性質が重なれば， i私自rr培養が行われて

こなかったことも想像に難くない， と言う 。 もちろん「最初

に水サンプルを採取する際のフィルタリングの条件など，工

夫できることもある」とも言っている。いつか，生きたラピ

モナズを見られる日が来ることを期待したい。
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だ)を形成すること，さらに色素体 rDNAプロ ープを用い

た FISH自制斤により，おそらくラピモナズは 2f回から 4f聞の

二次共生色素体を持つであろうことが示された。

こうした解析が，現在盛んに行われているメタゲノム的解

析と一線を画する理由としては，種々の異なる環境1:1二lから単

一系統を構成する多数の配列が得られたこと，それらの配列

が色素体様構造としミう 細胞レベルで、の特徴と共に示されたこ

となどが挙げられるだろう 。特に， 二つのラピモナズク レー

ドのう ち片方に属するものだけだが，色素体 1・DNAが淡水

と海水両方のサンプルから得られたことは，この系統が比較

的長きに渡り独立して進化し，様々な環境に適応してきたこ

とを示唆している。また，この研究では， まず遺伝子配列情

報ありきで，そこから環境サンプリングや FISHなどの細胞

学的解析へと展開していった。手法的な面から言えば，興味

のある創11胞や個体から出発し，形態的・ゲノム科学的解析へ

と進んで、行くような伝統的研究法と比較しても，時流を捉え

た先端的研究であると言えるのではないだろうか。
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ラピモナズとピリ藻類の微妙な関係

この論文でもう一つの大きな論点、となっているのが，ラ

ピモナズは，過去に報告された (pico)biliphytes (Not et al. 

2007) (ここではビリ藻類と呼ばせて頂く)と同ーの生物な

のかどうか?ということだ。ビリ藻類も元々環境シーケンス

中で‘見つかっていた由来不明配列を基に同定された新規系統

群で，配列の類似性からクリプト藻などに近縁なのではない

かと目されていた。これまで知られているのは，ラピモナズ

からは色素体 16SrDNA配列，ビリ藻類からは核コードの

18S rDNA配列だけなので，現状でそれらの同一性を議論す

るのは難しい。しかしKimet al. (2011)ではいくつかの理

由から，それらが異なる生物に由来するのではないかと推測

されている。

1)ビリ藻類はラピモナズに比べてサイズが小さい。

2)サンプル数は不十分だ、が，ビリ藻類特異的核DNAプロー

ブでFISHを行った結果，ビリ藻類からはオレンジ色の

フィコビリン様蛍光が観察されず，先行研究の結果は再

現されなかった。

3)ラピモナズ配列が得られた淡水サンプルからは， PCRに

よりビリ藻類の配列を得ることができなかった。

4)ラピモナズとピリ藻類の両方の配列が得られた海水サン

プルの場合でも，それらは異なるサイズ画分の細胞集団

に由来するものだ、った。

5)ビリ藻類の核コード rDNAオペロンの大部分を含む配列

を新たに解読して分子系統解析を行った結果では，各枝

のサポート値や樹形比較検定などから，ラピモナズとビ

リ藻類が系統樹上で同ーの枝に位置するとは考えにくい。

もちろん，上記の理由のうち (5)に関しては，元々異な

る遺伝子座を対象にした系統解析の結果を比較している以

上，結論は難しいかもしれない。仮に，ラピモナズが核ゲノ

ムとしてはビリ藻類に非常に近縁で，ハプト藻型三次共生

体(またはその葉緑体)を細胞内に維持しているような生

き物だ、ったとしたら，その系統的位置関係の解釈は非常に複

雑なものになるだろう。だが， ~也の結果は概ね，両者が異な

る実体に由来することを示唆しているようだ。特に(2)の

結果を踏まえ， Kim et al. (2011)では，過去に報告された

ビリ藻類の(ヌクレオモルフを持っかもしれないという推測

もあった)葉緑体様構造 (Notet al. 2007)は，餌として補

食されたシアノバクテリアのような生物がオルガネラと誤認

されたものではないかと論じられている。しかし，論文中で

も触れられているような他の論点，技術的な検出力の限界や

アーティファクトなども無視できないだろう。ラピモナズが

色素体を持つといっても，盗葉緑体やアピコプラストのよう

な縮退型色素体である可能性を否定するようなデータも未だ

報告されていない。生物群の名を Rappephytesとしなかっ

たのは賢明な判断だったと言えるかもしれない。また，ラピ

モナズに使えるプロープは今のところ色素体遺伝子のみなの
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で，当然検出される細胞は全て色素体を持っている。もし近

縁種や生活環の一時期において「色素体を持たないラピモナ

ズ」がいたとしても，これらがどのようなサイズで，どのフィ

ルター画分で検出されるのかは不明で、ある。また，当然なが

ら18SrDNA配列が得られていないのも問題で，ずばり結

論に至るという訳にはいかないのがもどかしいところだ。か

といって，これらの点が謎のままだからといって本研究の価

値が過小評価されるということにはならないだ、ろう。広範な

生息域を持つ希少な真核生物の新規大系統を発見するという

偉業は，それほど頻繁に成し遂げられるものでもないからだ。

ピリ藻類のジレンマ

しかし，「今後は更なるメタゲノム解析により新たな核コー

ド遺伝子配列が獲得され，色素体と核の両プロープを用いた

FISH解析が行われることが望まれる」などという誰もが思

いつきそうな閥単な結論で話を締めくくることを許さないほ

どのスピードで，科学が進歩してしまった。ビリ藻類の単一

細胞ゲノム解読の論文が出版されたのだ (Yoonet al. 2011)。

Yoon et al. (2011)では， 18S rDNA配列を基にした系統解

析において独立のクレードに属することが示されていた三つ

のビリ藻類の系統において，セルソーターにより分離した単

一細胞からゲノム DNA増幅と配列解読を行った。その結果，

部分的ではあるが， これまでお謎だ、ったビリ藻類のゲノム構成

が明らかになり，さらにタンパク質配列を用いた複数遺伝子

分子系統解析も可能になった。 Yoonet al. (2011)の複数遺

伝子系統解析では， 18S rDNAの樹形と異なり，ビリ藻類は

クリプト藻ではなくテロネマ類と姉妹群を形成することが示

されたが，そのすぐ外側に来る直近の姉妹系統であるハプト

藻との単系統性は低いサポート値しか得られていない(図 I

B)。

Yoonらの論文中には注目すべき二箇所の記述がある。一

つは，ビリ藻類の部分ゲノム配列中には色素体コードおよび

核コード色素体移行型タンパク質は見いだされなかった，と

いうものだ。これは，先のラピモナズ論文における「ビリ藻

類は色素体を持たない捕食性の原生生物ではないか」という

主張に一致する。残念ながら， Yoon et al. (2011)中ではラ

ピモナズ論文が「ビリ藻類がクリプト藻に由来する色素体を

持つことを示していると思われる」文献として引用されてい

るように見受けられるが，これはウンスーも言うように「誤

引用ではないか」と疑わざるを得ない。もうー箇所は，ビリ

藻類やハプト藻，クリプト藻が，他の非光合成生物を含めて

姉妹群の関係にあることは，ビリ藻類の祖先がかつて光合成

生物だ、ったことを示しているのかもしれない， というもので

ある。実のところ，この件の論拠を本文中に見いだすことは

できなかった。一般的に言って，ある形質状態(この場合は

色素体の有無)について，異なる系統聞で一致が見られたか

らといって，その形質状態が共通の原因により生じたと結論

することは簡単には出来ないのではないだろうか。そこで引

用されている文献を見る限り， Yoonらの推論はいわゆる「ク
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ロマルベオラータ仮説(紅藻由来の二次共生色素体が単一起

源であるという説)J (Reyes-Prieto et al. 2008)あるいはそ

のスピンオフとも呼べるかもしれない「ハクロピア説(ハプ

ト藻やクリプト藻と単系統群にある生物は単一起源の光合成

生物に由来するという説)J (Okamoto et al. 2009)を強く意

識しているように思われる。これらの仮説に関してここでは

議論しないが，もし別の背景仮説(例えばハプト藻はクリプ

ト藻から色素体を三次共生により獲得したという説)(Bodyl 

et al. 2009) を想定するならば，そして Notet al. (2007) 

において示された蛍光が葉緑体でなく餌生物に由来すると

考えるならば， Yoonらのデータはむしろ非光合成性の祖先

生物の存在を支持しているとも言えるのではないだろうか。

もっといえば，こうした姉妹関係を祖先共有の根拠にしてし

まったら，どのような系統樹が得られたとしても，聞に来る

生物を全て含めてしまいさえすれば，共通祖先は想定可能だ

ろう。しかしこれでは循環論になってしまう。

ちなみに本稿ではピリ藻類という呼び方をしたが，オリジ

ナルの picobiliphytesという呼称 (Notet al. 2007)に対して

は，「ピコスケールというには細胞が大きすぎて，紛らわしい」

という理由から，むしろ biliphytesと呼ぶ方がいいのではな

いか， という提案がなされた (Cuvelieret al. 2008)。しかし

その名称の統ーには至っていない。かつて紅色植物と灰色植

物をまとめた系統群として提唱された Biliphyta(Cavalier-

Smith， 1981)と似ているので余計紛らわしいという人すら

いるかもしれない。さらに言えば，もし biliphytesが， Kim 

et al. (2011)において提言されているように色素体を持た

ない非光合成生物だとしたら， 'picOJでもなく 'biliJを持

たず，phytesJでもない生物群を，何と呼んだらいいのだろ

うか?

再び，ラピモナズとは?

名称にまつわる本質的ではない問題はともかく，ラピモナ

ズは，藻類ひいては真核生物の進化という大きな論題に今後

どのような影響を与え得るだろうか。ハプト藻，クリプト藻

に近縁な色素体を持つ藻類という意味では，核ゲノムがどの

ような系統関係を示すかという点は， とりあえず多くの人の

注目するところだろう(図 1B)。また色素体の微細構造も含

め，紅藻由来の二次共生色素体がどのような多様性を持ち，

どのような進化的系譜が想定されるのかという点について

も，大きなインパクトをもたらすことは疑いない。個人的に

は，何よりも単純に，ラピモナズとは一体どんな生き物なの

か?というのが一番気になるところだ。もしラピモナズ細胞

の想像図を描くとしたら，どんな姿を思い浮かべるか， とウ

ンスーに聞いてみると，「そう，今一番迷っているのは，ハ

プトネマを描くべきかどうか，っていうことなんだよね」と

笑って答えた。急速な技術革新と膨大な情報の渦の中で，微

生物の狩人の眼差しは，常に生き物に寄り添っているのだと

いう気がした。
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