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な長鞭毛の内部には1本の典型的鞭毛構造物と1本の

チューブ状構造物があった。つまり，遊走子のキシ

メン状の長鞭毛は，鞭毛と，特殊化した繊維状構造

物が膜によって覆われるという特殊な構造を持って

いた。ヤコウチュウ遊走子の短鞭毛（横鞭毛に相

当）は，光学顕微鏡では観察できたが，電子顕微鏡

観察では多くの細胞で観察結果が異なっていた。こ

の短鞭毛は，典型的渦鞭毛虫の横鞭毛と同様に，縦

鞭毛伸長点のやや細胞前よりから横溝に向かって生

えていた。しかし，鞭毛基部より直角に曲がり，細

胞後方へ伸びていた。また，電子顕微鏡観察下で

は，多くの遊走子には非常に短く太い（直径500 

nm，長さ1000 nm)短鞭毛しか確認できなかった。長

い短鞭毛（長さ60 μm）には，典型的渦鞭毛虫に見ら

れる小毛は無かった。 

タンパク質遺伝子を用いた分子系統解析では，ヤ

コウチュウは渦鞭毛虫類の中でオキシリシスに次い

で古い位置に分岐してきた。これは，SSU rDNAを用

いた分子系統解析の結果とも一致した。 

 
[考察] ヤコウチュウの遊走子には，縦横2本の溝や2

本鞭毛といった典型的渦鞭毛虫と同様の形質があっ

た。しかし，ヤコウチュウの長鞭毛は，他の渦鞭毛

虫では見られない特殊化した構造を持っていた。一

方，遊走子の短鞭毛には，典型的渦鞭毛虫の横鞭毛

にある，小毛等の微細構造が無かった。さらに，複

数の遺伝子を用いた分子系統解析では，ヤコウチュ

ウがオキシリシスに次いで渦鞭毛虫類の中で祖先的

な位置に分岐してくることも合わせると，以下の進

化の過程が考えられる。ヤコウチュウは最も祖先的

な渦鞭毛虫の一種であり，進化の早い段階で他の渦

鞭毛虫と袂を分かち，長鞭毛の特殊化や栄養体の発

達など独自の進化を行ってきた。しかし，その一方

で，遊走子の細胞形態や，短鞭毛の構造など，祖先

的な渦鞭毛虫の形質を残している。おそらく，祖先

的な渦鞭毛虫の形態は，ヤコウチュウの遊走子の形

態に近いと考えられる。 
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SUMMARY 
  Sorogena stoianovitchae is the only ciliate that undergoes fruiting body development. When Sorogena are mildly 

starved, a number of cells aggregate beneath the water surface, and then the aggregate develops into the aerial fruiting 

body. Essential requirements for fruiting body development are high cell density, light–dark cycle, and a consecutive 

dark period of more than 8 hours. Previously we demonstrated that the developmental process is divided into five distinct 

stages: 1) aggregation; 2) compact aggregation; 3) secretion of mucous matrix; 4) stalk elongation; and 5) completion of 
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[目的] Sorogena stoianovitchae は子実体を形成する

唯一の繊毛虫である。Sorogena は高密度で適度な飢

餓状態に置かれた時，数百の細胞が集合し，水面上

に子実体を形成する。このライフサイクルは子実体

を形成すると言う点で細胞性粘菌とよく似ている。

しかし，両者の子実体形成能力は進化的に全く独立

に獲得されたものであり，この Sorogena の子実体形

成能力の獲得が，どのような進化戦略によって達成

されたのかはよく分かっていない。他の繊毛虫の既

存のシステムを流用したのだろうか？それとも，全

く独立に獲得したのだろうか？本研究の目的は，子

実体形成のメカニズムを調べ，この進化戦略を明ら

かにすることである。 

 Sorogena の子実体形成開始には，飢餓状態，高密

度，明暗サイクル(12 h:12 h)，さらに8h 以上の暗期

が必要である。また，Sorogena は暗期中に集合し，

明期開始よる光刺激は子実体発生を促進することが

分かっている。この子実体形成の過程は，形態的特

徴や，タンパク質合成阻害の結果から，(1)集合期，

(2)接着期，(3)分泌期，(4)上昇期，(5)完成期の5つ

のステージに分けられる。今回，これらの情報を基

に Differential display 法によって，子実体形成に関わ

る遺伝子の単離を試みた。 

 

[方法] 子実体形成は，高密度にした Sorogena 

stoianovitchae(ATCC#50031)をシャーレにまき，明暗

サイクル（12h:12h），21°C のインキュベーターに置

き誘導した。誘導後，暗期開始を0h とし6h（集合

前），10h（初期集合期），12h（集合期），13h（接

着期），13.5h(分泌期)の細胞から total RNA を抽出

した。抽出した RNA を用いて Differential display RT-

PCR (GeneFishing DEG Premix Kit,  Seegene)を行っ

た。total RNA を DNase I 処理し，アンカープライ

マーを用い逆転写したあと，10種類の任意プライ

マーをそれぞれ用いて PCR を行った。PCR 産物を

2%アガロースゲルで電気泳動し，発現に差の見られ

たバンドを切り出しクローニングし，塩基配列を決

定した。決定した塩基配列を用い，BLASTX 検索を

行った。BLASTX 検索の結果から12の子実体形成遺

伝子候補を選び RT-PCR によって発現パターンの確

認を行った。  

 

[結果＆考察] Differential display の結果，時期特異的

に発現する44遺伝子の部分配列の決定に成功した。

BLASTX 検索の結果から，得られた配列は，大きく6

つに分けられた。(1)細胞外タンパク質や膜タンパク

質（mucin, proteophosphoglycan,surface protein, TM9SF

など）22.7% (10/44)，(2)キナ−ゼ (casein kinase な

ど)，11.4% (5/44)，(3)プロテアーゼ（cystein prote-

ase など），6.8% (3/44)，(4)リボソ−ムタンパク質 

(L4,L11,P0)，6.8% (3/44)，(5)その他(ATPase, TFIIB, 

oxidoreductase  など) 20.1%  (9/44)，(6)  機能未知

（hypothetical protein, no HIT），31.8% (14/44)。こ

れらの中から集合物質や粘液物質そして柄物質遺伝

子候補（細胞外タンパク質など），子実体形成のシ

グナル経路に関わる遺伝子候補（キナ−ゼやプロテ

アーゼ）など12遺伝子を選び RT—PCR によって発現

時期の確認を行った。結果，10の遺伝子で実際に時

期特異的な mRNA 発現パターンを示した。この中に

は，Paramecium トリコシスト放出に関わる casein 

kinase 2と高い相同性(identity= 62%)を示す遺伝子が

あり，このことは，以前報告した集合物質がムコ多

糖である可能性とあわせ，子実体形成能力が繊毛虫

のエクソサイトーシスの能力から変形した可能性を

示唆する。そのコンポーネントとして細胞外タンパ

ク質などが働いているのだろう。それだけでなく今

回発現パターンを調べた3つの Hypothetical protein も

時期特異的な発現パターンを示し，子実体形成には

the fruiting body. In addition, the initial aggregation begins during the night, and then light stimulation at sunrise triggers 

subsequent development. To elucidate genes involved in development, differential display RT-PCR was carried out 

against cells before and after development. Fouty-four sequences with stage-specific expression patterns were cloned and 

partially sequenced. A BLASTX search revealed that some sequences with high identity for extracellular proteins 

(mucin, proteophosphoglycan) or membrane proteins (surface protein, TM9SF) are likely candidates for aggregation 

material, mucous matrix, and stalk material. Other sequences showed similarities with proteins such as casein kinase and 

cystein protease, suggesting that they are involved in signaling pathways for fruiting body development. 
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さらに別のシステムも関わっていると考えられる。 

 今後，5’RACE による全長決定や，機能解析など

を行うことで，その具体的な機能を明らかにしてい

く必要がある。 
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SUMMARY 
 The oomycete plant pathogen Phytophthora nicotianae parasitizes the roots of a wide range of plant species.  Phy-
tophthora releases biflagellate zoospores, which swim chemotactically to new hosts.  The zoospores have threadlike 

projections called tubular mastigonemes on their anterior flagella.  To analyse the role of mastigonemes in flagellar 
motility, we purified 14B7 protein, a constituent of the mastigonemes in P. nicotianae, by immunoprecipitation with a 

monoclonal antibody directed towards 14B7.  N-terminal and internal amino acid sequences were obtained by protein 

sequencing of 14B7.  Based on multiple alignment with sequences deduced from homologous genes and ESTs found in 

other Phytophthora species, we designed several degenerate primers and obtained sequence data for a 300-bp DNA frag-

ment of the P. nicotianae gene encoding 14B7.  This PCR fragment was used to isolate a 14B7-containing BAC clone 

from a P. nicotianae genomic library. 
[目的] Phytophthora（エキビョウキン属）は不等毛植物門卵菌綱，あるいはクロミスタ界卵菌門に分類され

る生物である。Phytophthora は数多くの植物の根に

寄生し，寄生した植物を枯らしてしまうため，今な

お世界中で甚大な被害をもたらしている。特に

Phytophthora nicotianae は多種の Phytophthora に比

べてより多くの植物に感染する能力を有しているた

め，農 作 物 な ど へ の 被 害 も 計 り 知 れ な い。

Phytophthora は宿主の根に自らの放出した接着物質

によって付着し，寄生しているが，宿主の栄養が無

くなると，宿主間を移動するために遊走子を放出す

る。この遊走子は２本の鞭毛を持っており，前方の

鞭毛にはマスティゴネマと呼ばれる付属枝が配列し

ている。この遊走子は水分を含む土壌中を自由に泳

ぐ事ができ，この運動機構こそが Phytophthora によ

る植物への感染被害を甚大なものとしている大きな


