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１． 多言語で国際的に報道されたメダカモの発見 

2023 年 1 月 30 日にメダカモ・ゲノム解析の論文が発表されると,「家庭の水槽から新種の

藻類が見つかった」というメダカモ発見の経緯がインパクトをもたらし, 多くのメディアに

取り上げていただいた。さらに嬉しかったことは, 多言語（英語, 中国語, ドイツ語, フラン

ス語, スペイン語, ロシア語, ポーランド語など）により, メダカモを各国のメディアが紹介

したことである。さらに, 外国の知らないどなたかがすぐに, Wikipedia にメダカモのページ

を作ってくださった。私たちの発見が科学界のみならず, 国際社会の方々の興味を引いたこ

とは, 研究者冥利に尽きると言えよう。すでに, 英語論文（Kato et al. 2023）の他, ゲノム解析

論文の筆頭著者である加藤翔一博士による和文総説（加藤 and 松永 2023a, b）などでも, メ
ダカモの科学的な紹介をしているので, この BSJ review では, メダカモ発見の経緯や苦労話

など, 今後, 新種生物を発見してゲノム解析結果を発表しようと野望を抱く研究者の方々に

少しでも参考になりそうな話題を提供したい。 

 

２．メダカモ発見の経緯 
黒岩常祥先生はご自宅を改築しシゾン研究所

を開設され, 現在も細胞生物学研究を継続され

ている。私も定期的にシゾン研究所を訪問し, 
談話室で研究のディスカッションを楽しませて

いただいている。談話室の窓際には, かつて大

きな水槽が設置してあり, 金魚とメダカが飼育

されていた。黒岩先生にお話を伺ったところ, 
2014 年初頭に, メダカと水草を購入し飼育し

始めて 1 か月ほど経過すると, その水槽の水が

図１．メダカモが発見された水槽の写真 

親のヒメダカ（Oryzias latipes）・3 匹と針
子と呼ばれる幼魚のヒメダカ・2 匹がグリ
ーンウォーターの中を遊泳している。 
（黒岩常祥先生より提供） 
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緑色に濁った。そこで, 緑色の水を採取して顕微鏡で観察したところ, 今まで見たこともない, 
小さな緑藻を発見したとのことであった。DNA 蛍光染色剤 DAPI により緑藻の細胞核を染色

して, 紅藻のシゾンと出芽酵母の細胞核の蛍光輝度を定量的に比較したところ, 極めて小さ

いゲノムを持つ藻類であることがわかった（Kuroiwa et al. 2015, 2016; 黒岩 2017）。身近な現

象にも探求心を持ち続ける黒岩先生から, 絶えることのない研究者魂の神髄を, 今回も学ぶ

ことができた。黒岩先生は, メダカを飼育されていた水槽から発見された経緯から, この緑藻

の属名を Medakamo, 黒岩先生の奥様であり共同研究者の黒岩晴子先生のニックネームから

種小名を hakoo と命名された。 
後日, メダカの研究者である東北大学の竹内秀明教授と安齋賢助教（現・京都大学特任准

教授）にメダカモの話をすると, メダカ研究者の間では, 藻類が増殖した緑色の水のことを

「グリーンウォーター」と呼び, メダカの生育が良くなる水として研究者内では既知の事実

であると教えていただいた。実際に, ネット検索してみると, 「グリーンウォーター」の効

能はメダカの飼育愛好家の間でも, よく知られていた。メダカ研究者はメダカの研究を推進

するため, わざわざメダカを飼育している水に生育する藻類を調べることはなかったのであ

ろう。注目する生物対象が違えば, 目の前にいる新種に気づかないこともあることを思い知

らされた次第である。 
 

３．ゲノム解析技術が進歩しても純培養技術は重要である 

メダカモが新種であるかどうかを検証し, 今後のメダカモの研究展開を図るには, ゲノム

配列を決定しなければならない。多くの藻類, 真菌, 細菌などが混在する水槽の水から, メダ

カモのみが生育する純培養を確立することは容易ではなかった。メダカモを単離した後, 顕
微鏡で他の生物がいないことを確認した培養液からDNAを抽出して, シークエンス解析を行

った。しかし, その結果得られたシークエンスデータには, カビのゲノムが一定の割合, 含ま

れていた。バイオインフォマティックス的にカビのゲノム情報を除去することは可能であっ

たが, 遺伝子の水平伝播の可能性を排除できず, 科学的な観点からも恣意的な解析を避ける

必要があった。そこで, 線画培養が得意な乾弥生研究員に半年間, 寒天プレート上で線画培養

を徹底的に繰り返してもらい, ついにメダカモの純培養を確立することに成功した。純培養

したメダカモからゲノムを抽出してシークエンス解析をやり直したところ, コンタミネーシ

ョンした生物由来のDNAシークエンスはなくなり, メダカモのゲノムを完全解読することが

できた。ゲノム解析技術は日進月歩で急速に進むが, ゲノム解析対象を純培養して, ほかの生

物のコンタミネーションをなくす基本的な細胞生物学的技術は, 今後も必要になるといえよ

う。 
 

４．生物界トップレベルの GCリッチゲノム 
 PacBio RS II systemを使用したロングリードシークエンスの結果, メダカモの細胞核は16本
の染色体からなる15.8 Mbpのゲノムを持ち（Kato et al. 2023）, ミトコンドリアと葉緑体は, そ
れぞれ36.5 kbと90.8 kbの環状DNAをもつことがわかった（Takusagawa et al. 2024）。核ゲノム

のGC含量は72.7%であり, 真核生物中, メダカモはトップクラスのGC-richゲノムを持つ生物

https://kdb.iimc.kyoto-u.ac.jp/profile/ja.3577bc4130b87f00.html
https://kdb.iimc.kyoto-u.ac.jp/profile/ja.3577bc4130b87f00.html
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であることがわかった。なぜ, メダカモがGC-richゲノムを持つのか, その理由はわからない。

一般的にゲノムにおけるGC含量の高さは, 塩基間の水素結合の本数が多くなるために, ゲノ

ムの熱安定性をもたらす（von Hippel et al. 2013）と言われるが, メダカモは高温環境下に生息

しているわけではない。 
 メダカモのGC-richゲノムの機能を推測するために, G4構造（Gカルテット, グアニン4重鎖）

のコンセンサス配列を予測した。G4構造は, グアニン塩基が豊富なゲノム領域において形成

されるDNA4重鎖構造のことである（Bochman et al. 2012）。DNA複製やRNA転写などに影響

を与えるほか, ヌクレオソームやクロマチン構造制御にも関係し, 神経疾患を含む広範な生

命現象に関係することが示唆されている（Esnault et al. 2023）。G4構造予測ソフトウェア

pqsfinder（Hon et al. 2017）を用いてメダカモのゲノムに含まれるG4コンセンサス配列を同定

した結果, 非常に高い割合でゲノム内にG4構造が予測された。メダカモと同等の73％のGC-

図２．PhycoBankのメダカモ登録ページ  

PhyocoBank の Web ページ（https://www.phycobank.org/）より転載。東京・神楽坂が

採集地として地図上に記載されている。 
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richゲノムをもつ放線菌Streptomyces coelicolorよりも高い頻度で，メダカモのゲノム内には, 
G4コンセンサス配列が存在することがわかった。メダカモを研究すれば, G4構造の新たな生

物学的意義を明らかにすることができるかもしれない。 
 また, メダカモの核ゲノム中に含まれるタンパク質コーディング遺伝子は 7629 個しかなく, 
メダカモは, 淡水に生息する緑藻の中では最小の遺伝子数しか保持していない緑藻であるこ

とがわかった（Kato et al. 2023）。そのゲノム中には, 熱放散に働く調節因子・LHCSR, 構造

が光変換する色素タンパク質・フィトクロム, RNAi 関連タンパク質, クロマチン構成タンパ

ク質・ヒストン H1 などをコードする遺伝子が存在していなかった（Kato et al. 2023）。 
 

５．メダカモの新種登録  
 メダカモが新種であることを証明するために, 79 個の葉緑体遺伝子がコードするアミノ酸

配列を用いて最尤法によりメダカモと 62 種の緑藻の系統解析を行った。その結果, メダカモ

はトレボクシア藻綱の系統に含まれており, Choricystis 属と小さなクレードを形成していた。

さらに, Choricystis 属の 57 系統の rbcL 遺伝子配列（Pröschold and Darienko 2020）を用いて系

統解析した結果, 2 つの姉妹群が再現性高く分離された。メダカモが属する群には, M. hakoo
と, Choricystis limnetica（のちに Medakamo 属設定により M. limnetica comb. nov. に変更）が属

していた。この群の微細藻類が有する rbcL 配列や細胞形態は他の緑藻類と明確に区別できる

ことから, 本群はトレボクシア藻綱の新属として認められ, 野崎久義博士により PhycoBank
に登録された。PhycoBank のメダカモ採集地には, 東京の神楽坂にある黒岩先生のご自宅が記

されている（図 2）。 
 

６．メダカモ研究の今後の展開 

 メダカモを含む微細藻類のオルソグループの情報を活用し, すべての微細藻類で共有され

ているオルソグループを同定することで, 1268 個からなる微細藻類のコア遺伝子群を絞り込

んだ（Kato et al. 2023）。このコア遺伝子群は藻類のミニマムゲノムを規定していると考えら

れる。今後, 藻類のミニマムゲノムを使用して代謝パスウェイ解析をすることで, 「植物たら

しめている」代謝の実態が明らかになるであろう。 
 また, 最小サイズかつ最少遺伝子数を持つメダカモは, 合成生物学的手法に活用できる最

適な微細藻類ともいえる（Okabe and Matsunaga 2022）。実際に, 我々はメダカモをメダカに

マイクロインジェクションすることで光共生系の人工モデル系を確立している。身近な水槽

から発見されたメダカモが様々な研究の進展に貢献することに期待したい。 
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