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研究成果 
海洋性大型緑藻ミルは、自然環境において水深 20 m から 0 m までの幅広い場所に生育し、潮間帯に繁茂して

いる。この環境では、潮汐により白色の強光から緑色の弱光まで顕著に光環境が変化するため、この種はこの

範囲の光環境に適応して色素組成を変化させるのではないかと考えられていた。我々はミルを糸状の浮遊体で

培養する技術を構築し、生育時の光条件を詳細に制御した系を用いて、光条件だけで集光性色素から消光性色

素への組成変化が起こることを解明した。さらに、集光性カロテノイドであるシフォナキサンチンの生合成が

青緑光により阻害され、その生合成前駆体が蓄積することを明らかにし、この新規色素の構造を同定した。ま

たその光応答の作用スペクトルを測定することにより、青色受容体によって生合成遺伝子が制御されるという

分子メカニズムが見えてきた(論文準備中）。本研究では、色素という二次代謝物ではなく、mRNA という一次

代謝物がどのように変化しているのかを突き止め、集光から消光への切り替えの分子メカニズムを解明するこ

とを目的とした。今年度は、昨年度実施した赤色強光、青色強光、コントロールの３条件に 7 日間暴露したミ

ル(n = 3)の RNA-seq の発現比較解析(DEG)を行ってターゲット遺伝子を絞り、リアルタイム PCR を実施す

る計画であった。しかしながら、データには原核生物由来の遺伝子が多数含まれており、解析が非常に困難で

あった。そこで抗生物質添加により細菌を抑えたコントロール試料の RNA-seq を実施したところ、緑藻由来

の遺伝子が大多数となるデータを入手できた。現在これを基準として、これまでの RNA-seq で得られた contig
をマッピングしたものを用いることにより、コンタミの影響を抑えた精度高い解析を進めており、これらの光

保護色素が結合するタンパク質の発現動体や光受容体についても変化を検出できると期待できる。 
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