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研究成果の概要（和文）：花の模様は、花の色を決める遺伝子のはたらきが花弁の一部で抑制されることにより
現れることがある。この抑制にかかわる仕組みの１つに「エピジェネティクス」がある。ソライロアサガオの刷
毛目絞（はけめしぼり）という模様をつくり出す遺伝子のエピジェネティックな抑制は、DNAのメチル化による
DNAとタンパク質の結合阻害が実体であった。さらにDNAのメチル化は、アサガオの刷毛目絞が世代を超えて遺伝
することにも関わることが示唆された。

研究成果の概要（英文）：Floral pigmentation patterns are often caused by partial suppression of 
genes affecting flower petal coloration. We call one of the mechanisms for such gene suppression "
epigenetics."　Some morning glory cultivars show flowers with particular stripes. From molecular 
analyses of the striped flowers, we found that DNA methylation that is a key player of epigenetics 
suppresses the expression of the genes for flower coloration by inhibition of interaction between 
DNA and a protein. In addition, it was suggested that DNA methylation is involved in 
transgenerational inheritance of flower pigmentation.

研究分野： 分子遺伝学

キーワード： エピジェネティクス　植物　クロマチン　DNAのメチル化　アサガオ　ヒストン　トランスポゾン
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研究成果の学術的意義や社会的意義
エピジェネティクスは遺伝子のはたらきを調節する仕組みで、生物や細胞に個性と多様性を与えている。アサガ
オの刷毛目絞は、エピジェネティクスの変動が模様としてあらわれるユニークな材料である。その特性を活かし
て、エピジェネティクスの主要な役者であるDNAのメチル化が遺伝子を抑制し、世代を越えた遺伝にかわるメカ
ニズムに迫ることができた。エピジェネティクスや花の模様の明快なモデルになることが期待される。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 
１．研究開始当初の背景 
 エピジェネティクスとは、DNA のメチル化やヒストンタンパク質の修飾などが遺伝情報と
してはたらいて、遺伝子発現を調節する仕組みである。一般的に DNA のメチル化は遺伝子の
発現抑制に関連しているが、発現抑制の具体的な分子機構については知見が少ない。一方、エ
ピジェネティクスにより新たに生じた遺伝子の発現状態は世代を超えて遺伝することがあり
「経世代エピジェネティック伝達」と呼ばれる。これは、獲得形質の遺伝との関連からも近年
注目されているが、動植物を通じてほとんど例がない。 
 アサガオ（Ipomoea nil）とその近縁種にはさまざまな模様にかかわる変異が知られている。
そのうち刷毛目絞（はけめしぼり）は、淡い色の花弁に濃い色のストライプが入る模様である
（図 1A、B）。これまでの研究からアサガオとソライロアサガオ（I. tricolor）の刷毛目絞は、
いずれも花色遺伝子のプロモーター配列（制御領域）に、動く遺伝子とも呼ばれるトランスポ
ゾンが挿入した変異であることを突き止めている。また、ソライロアサガオの刷毛目絞（図 1A）
では、DNA メチル化が花色遺伝子を発現抑制することも見いだしている。一方、アサガオの
刷毛目絞（図 1B）では、変異型（図 1C）、あるいは野生型（図 1D）の花色で模様のない花だ
けを咲かせる個体が分離する。これらの分離個体も刷毛目絞変異をもっていることから、エピ
ジェネティックな変異体（エピ変異体）であると考えられる。このエピ変異では、花色が安定
に次世代に遺伝する経世代エピジェネティック伝達が観察される。予備的な解析から DNA メ
チル化の関与する可能性は低いことが示されており、ヒストン修飾の関与が考えられていた。 
 

図 1 本研究の材料とした刷毛目絞変異体 
 
２．研究の目的 
① ソライロアサガオの刷毛目絞を用いて、DNA メチル化が花色遺伝子を抑制する分子機構

を明らかにする。 
 

② アサガオの刷毛目絞を用いて、花色と模様の経世代エピジェネティック伝達にヒストン修
飾が寄与するかどうかを明らかにする。 

 
３．研究の方法 
（1） DNA メチル化が花色遺伝子のプロモーター配列と転写因子の相互作用を阻害すると

いう仮説のもとに研究を進める。花色遺伝子の発現を活性化する転写因子の組換えタンパ
ク質を作成し、ゲルシフトアッセイによりプロモーター配列との相互作用を検討する。す
でに転写因子が結合するプロモーター配列上の塩基配列が、近縁種のマルバアサガオで特
定されている。そこで、この配列についてメチル化された DNA とメチル化されていない
DNA を合成して、転写因子との相互作用を検討する。 

 
（2） 花色遺伝子のプロモーター配列に、特定の修飾を受けたヒストンが高度に集積して安

定に遺伝することが、経世代エピジェネティック伝達をおこすという仮説に沿って研究を
行う。野生型のような青い花を咲かせるエピ変異体と、変異型のような淡色の花を咲かせ
るエピ変異体を材料に、花色と相関したヒストン修飾が集積しているかどうかを、クロマ
チン免疫沈降（ChIP）により検討する。新学術領域・先進ゲノム支援によるサポートを
受けることができたので、当初は ChIP により回収した DNA を定量 PCR で解析する計
画であったが、これを変更してより詳細な結果が期待される次世代シーケンサー（NGS）
による解析（ChIP-seq）を行った。 

 
４．研究成果 
（1） ソライロアサガオの転写因子の組換えタンパク質を作成し、花色遺伝子のプロモータ

ー上の特定配列に相互作用することを確認した。さらに、この配列のシトシンがメチル化
されている場合には相互作用が阻害されることも確認した。この結果は、プロモーター配
列と転写因子の相互作用を阻害することが、DNA メチル化による花色遺伝子の発現抑制
の分子機構であることを示す有力証拠である。DNA メチル化による遺伝子の発現抑制と
模様形成機構を端的に説明するモデルを提唱できた。 

 



（2） アサガオの刷毛目絞変異体から分離した変異型の花のエピ変異体（図１C）、野生型の
花のエピ変異体（図１D）と野生型標準系統を育成した。開花前日の花弁を大量にサンプ
リングして、これを材料に ChIP の条件検討を行った。当初はゲノム DNA とヒストンタ
ンパク質の相互作用が強固であるためネイティブ ChIP を試みた。免疫沈降には、ヒスト
ン H4 のアセチル化など 5 種類のヒストン修飾に対する抗体を用いた。ChIP により回収
した DNA 断片は、先進ゲノム支援のサポートにより NGS で解読した。アサガオ標準系
統のゲノム配列も解読し、これをリファレンス配列として NGS で得られた配列を計算機
で解析した。しかし、ネイティブ ChIP では再現性のある結果が得られなかった。とくに
変異型のエピ変異体では、ChIP による DNA 回収も難しく、良好な結果が得られなかっ
た。そこで、ゲノム DNA とヒストンを架橋するクロスリンク ChIP に方法を変更し、独
自の工夫も加えることで DNA 断片を回収したのち、改めて NGS と計算機による解析を
行った。その結果、ヒストンのアセチル化など、いくつかの抗体を用いた場合には再現性
の良い結果を得ることができるようになった（図２）。花色遺伝子のプロモーター配列に
ついては、ヒストンのアセチル化と着色、花色遺伝子発現のあいだに正の相関がみられた。
さらに、花色遺伝子に挿入しているトランスポゾンに転移酵素を供給するトランスポゾン
についても解析したところ、トランスポゾン内部の転移酵素遺伝子のプロモーター配列に
アセチル化されたヒストンが集積し、さらに、変異型のようなエピ変異体ではより広い領
域に集積している傾向がみられた。一方、アサガオのDNAのメチル化に関する研究から、
このトランスポゾンのプロモーター配列は、野生型に比べて刷毛目絞変異体では脱メチル
化されていることが示唆されている。これまでのトランスポゾンのエピジェネティックな
制御に関する知見を踏まえると、刷毛目絞にかかわる花色遺伝子ではなく、転移酵素を供
給するトランスポゾンの DNA メチル化の状態が、2 つのエピ変異体の出現と、その表現
型の経世代エピジェネティック伝達において中心的な役割を果たしている可能性が高い。
また、花色遺伝子と転移酵素遺伝子にみられるヒストンのアセチル化も、エピ変異体の出
現と経世代エピジェネティック伝達にかかわる可能性が残されており、今後さらなる検証
が必要である。本研究では花色遺伝子のヒストン修飾のみを解析する予定であったが、先
進ゲノム支援のサポートを受けたことでトランスポゾンのヒストン修飾やDNAメチル化
も含めて総合的かつ詳細な解析を行うことができたため、当初の計画以上に経世代エピジ
ェネティック伝達に関する理解が深まった。 

 

図 2 ChIP-seq によるアサガオ全ゲノム配列のヒストン修飾の概要 
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