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はじめに

酵母は私たちの日常生活には欠かせない微生物であり，
何千年も前から広く発酵食品に利用されてきた．中でも，
出芽酵母Saccharomyces cerevisiaeは，ワインや日本酒，
パンなどの生産において重要な役割を果たしており，各
企業はそれぞれの目的に合わせて，適切な特性を持つ酵
母を分離し選択している．S. cerevisiaeは果実や植物，土
壌，海水などさまざまな場所から単離される一方で，ど
こで何をしているのかという生態学的な知見は驚くべき
ほど少ない．酵母の最新の分類学の教科書によれば，酵
母は約1300種が記載されており 1)，多種多様な表現型
を示すものが存在する．しかしながら，産業への活用が試
みられている酵母種はS. cerevisiaeなど，ごく一部の酵母
に限られている．今後の産業界のさらなる発展に向けて，
野生酵母の分離と多様性の理解が重要であり，野生酵母
の潜在能力を正しく評価することが求められている．

昆虫の体内は酵母の生息域の一つ

自然界にはまだ見つかっていない酵母が多く存在して
おり，私たちが知っている酵母はほんの1割にも満たな
いとも言われている．そのため，野生酵母の中に有用な
酵母が含まれている可能性は非常に高いと考えられる．
酵母は地球上の至る所に生息し，動物などによって媒介
され分散される．特に昆虫とは密接な関係があり，酵母
の多様性や分布に大きく寄与していると考えられている．
いくつかの研究によると，酵母は昆虫の体内にも存在し
ていることが報告されている 2)．たとえば，キクイムシ
やカミキリムシ，クワガタムシ，ケシキスイなどの甲虫
類の腸管内には酵母が一定数存在する 3)．特にカミキリ
ムシではマイセトーム，クワガタムシではマイカンギア
という特殊な器官に微生物が蓄えられている．これらの
酵母は，宿主がキシロースなどの栄養源を消化するのを
助ける役割を持つとされている 4)．また，クサカゲロウ
の分岐腸にはMetschnikowia属の酵母が多数存在するこ
とも知られており 5)，米国の研究グループは，甲虫から
の新種の酵母の単離に成功している 6)．さらに，ショウ
ジョウバエにも酵母などの微生物を蓄えるクロップと呼
ばれる器官を持つことが知られている 7)．しかし，昆虫

と酵母の相互作用に関する報告はいまだ少なく，特に昆
虫体内での酵母の生態に関する研究は遅れている．

ショウジョウバエの体内に存在する酵母の調査

そこで，筆者はショウジョウバエに注目して野生酵母
の探索を行うことにした．ショウジョウバエは発酵した
バナナを利用したトラップにより，簡単に採集すること
が可能である．また，ショウジョウバエは酵母を餌とし
ており，移動性が高く，数十km以上も飛び回るという
ことが言われていることから 8)，ハエの体内には多様な
酵母が存在すると考えられる．そのため，筆者は多くの
研究者や一般の方々の協力を得て，日本各地の50か所
以上でショウジョウバエを採集し，その体内に存在する
酵母を調査してきた（図1）．方法としては，まず，ショ
ウジョウバエを1.5 mLのチューブ内ですり潰し，ハエ
の抽出液を得た．その後，抽出液を段階的に希釈し，バ
クテリアの増殖を抑制するためクロラムフェニコール入
りの培地にまき，酵母のシングルコロニーを得た．酵母
の同定には，主にコロニーの色や見た目，顕微鏡での形
態観察などを指標にし，最終的に26SリボソームRNA
のD1/D2領域の配列を調べることで酵母の種を特定し
た．その結果，39属98種以上（2023年6月時点）もの
野生酵母を発見し，その中には新種も含まれていること
が分かった（未発表）．

ショウジョウバエ体内における酵母の多様性と生態
清家　泰介

図1．国内の異なる地域でのショウジョウバエの採集．サンプ
リング箇所を丸で示している．オンラインではカラー表示さ
れています．
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続いて，東京・大阪・沖縄などで採集した一部のショ
ウジョウバエについて，酵母叢（集団）の詳細な把握の
ためにメタ26S解析を行った．酵母集団からゲノムを抽
出し，26SリボソームRNA領域をPCRで増幅してイル
ミナMiSeqにより300 bpのショートリードを取得し，
シーケンスデータを得た．その結果，バナナなどの果実
に誘引されたショウジョウバエには多種多様な酵母が存
在していることが分かったが，興味深いことに，特定の
花を住処にするハエ（バナナには誘引されない）からは
極少数の種の酵母しか見つからなかった．たとえば，沖縄
のノアサガオを選択的に訪れるカザリショウジョウバエ
（Drosophila elegans）やクワズイモの花に頻繁に存在する
クワズイモショウジョウバエ（Colocasiomyia alocasiae）
には，体内に1～2種の酵母が独占的に存在しているだ
けであった（未発表）．これらの知見から，ショウジョ
ウバエの生態や行動が，酵母の多様性や生息地に大きく
影響していることが示唆された．

ショウジョウバエからの胞子形成異常酵母の発見

筆者らの表現型の解析から，ショウジョウバエの体内
には面白い特性を持つ酵母が存在することが分かってき
た．そのうちの一例を紹介したい．
異なる地域のショウジョウバエから，分裂酵母の一種で
あるSchizosaccharomyces japonicusが複数単離された．
この酵母は，1928（昭和3）年に九州帝国大学（現在の
九州大学）の農学部のイチゴから発見されたものであり，
光反応性や菌糸形成などユニークな性質を持つことで知
られ，2000年代以降はモデル生物としても注目されて
いる酵母である．興味深いことに，ショウジョウバエか
ら単離されたS. japonicus株は，標準株とは異なる表現型
を示した．特に注目すべき相違点は，富条件下でも胞子形
成することであった（図2）9)．通常，酵母は窒素源が不足
すると増殖を止め，有性生殖による胞子形成に移行するこ
とで知られている．ところが，単離されたS. japonicus株の
解析からは，胞子形成を誘導する過程で変異が生じ，胞
子形成経路の中心的な役割を果たす遺伝子の一つに変異
が見られた（未発表）．この変異遺伝子を実験室株の酵
母に導入すると，胞子形成異常の表現型が現れることか
ら，これが原因遺伝子の一つであることが示唆された．
ショウジョウバエから単離されたS. japonicus系統株は，
窒素源による胞子形成の制御を受けなくなった変異体で
あった．
さらに，出芽酵母S. cerevisiaeでも，ショウジョウバエか
ら単離された株は栄養豊富な条件下でも多くの胞子を形
成することが観察された（図2）．このことから，自然界

のさまざまな地域で正常な遺伝子に変異を持つ酵母が存
在し，その変異が特定の環境下で酵母にとって有利であ
るために選択された可能性を示唆している．酵母の胞子
は頑丈な胞子壁を持ち，物理的なストレスや化学的なス
トレスに対して耐性がある 10,11)．ショウジョウバエの体
内は消化酵素などにより，酵母にとっては過酷な環境で
あると思われる．そのため，酵母は胞子を作ることで，
ショウジョウバエの体内での生存率を高め，最終的に糞
として排出されることで酵母の生存と分散が促進される
と考えられる．このようなプロセスによって，酵母は新
たな環境に広がり，多様性を生み出すことが可能になる
のかもしれない．

ショウジョウバエの体内での胞子形成環境

これまでの研究で，筆者は世界中から単離された150
の分裂酵母Schizosaccharomyces pombe株を集め，有性
生殖を司るペプチドフェロモンの多様性の解析を進めて
きた．S. pombeにはPlus型（P型）とMinus型（M型）の
細胞が存在しており，P型細胞とM型細胞はフェロモン
を介して互いに認識し合い，交配して二倍体を形成する．
自然界から得られたS. pombeのフェロモン遺伝子の配列
を決定したところ，P型フェロモンには多様性が生じて
いるが，M型フェロモンはすべての株で同じ構造が保
存されていた 12)．そこで，1アミノ酸だけが変異したM
型フェロモン変異株（合計152株）13)を野生型株と一斉
に混合し，さまざまな環境条件下で競合実験を行った．
各変異株の存在比がどのように変動するかをイルミナ
MiSeqによるNGS解析で調べた結果，培地のpHを変
えた時に，特定の変異株が集団中に多く占めることを発
見した．いくつかの株ではpHを変えると，交配能力が
大きく向上した（投稿準備中）．一般的な培地（pH 5.5）
では，まったく胞子を作らないが，培地のpHを7以上

図2．ショウジョウバエから単離された酵母の胞子形成異常．
（上段）S. japonicus，（下段）S. cerevisiaeを窒素源が豊富な培
地で培養した時の細胞形態．ハエから単離した株では矢印で
示すように胞子を作っていることが分かる．
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にすると胞子を作るような株が存在する．このことは，
酵母のフェロモン活性がpHにより変動することを強く示
唆している．
興味深いことに，ショウジョウバエの幼虫の中腸は，場
所によってpHが2～9.5まで大きく変動することが知られ
ている14)．また，S. cerevisiaeの胞子嚢内の4つの胞子は，
通常，胞子間ブリッジにより同じ胞子嚢由来の胞子と高
い確率で交配するが，ハエの腸内ではブリッジが溶解す
ることで胞子が分離し，異系交配が促進されるとの報告
がある 15)．ショウジョウバエが花からまた次の花へと蜜
を回収しながら飛び回ることで，さまざまな酵母が集め
られ，ハエの体内で雑種形成が促進される可能性がある．
一般に，酵母の胞子形成条件は窒素源が枯渇し，非発
酵性炭素源がある時とされている．非発酵性炭素源の中
で，もっとも有効な炭素源は酢酸である 16)，ハエやハチ
などの糖類を主食とする昆虫は，体内にAcetobacter属
などの酢酸菌を多く保持しているようである 17)．以上の
ことを総合して考えると，ショウジョウバエのような昆
虫の体内は，環境状況（酢酸菌などの他の微生物の存在
やpHなどの変動）により酵母の有性生殖が促進され，
酵母の多様性を生み出す理想的な場所として機能してい
るのかもしれない．

さいごに

今後は，ショウジョウバエの生息域の嗜好性が，酵母
種の特化にどのような役割を果たすのかを解明すること
で，酵母の多様性についてより深い理解が得られるであ
ろう．植物が果実を鳥などに食べさせて，種子を広範囲
に拡散させているように，酵母もショウジョウバエなど
の昆虫などに捕食され，胞子として分散されることで分
布を広げているのであればとても面白い．この仮説を証
明するためには，より多くのショウジョウバエの酵母叢
を調査する必要がある．そのためにも，バナナなどの果
実に引き寄せられるショウジョウバエの他に，特定の植
物やキノコに生息するショウジョウバエを採集し，ハエ
の種と酵母叢の関係についても解明することが重要だと

考えられる．現在，野生酵母の生態学的・進化的な知見
は圧倒的に不足しているため，本研究は新しい機能を
持った酵母の単離や発見にも役立つことが期待される．
現在，筆者らが取得した酵母のストックは1000を超
えた．得られた新種酵母の一部も論文として報告し 18)，
国内外の機関に寄託し，DNAデータも公開している．
もしこのような野生酵母のライブラリーを利活用したい
方がいれば，気軽に筆者までご連絡いただけると幸いで
ある．
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