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研究成果の概要（和文）：本研究は、ブラキコーム属において染色体基本数が乾燥地帯へ向かって減少する進化
現象を明らかにするのが目的である。
　同属の全採集種を対象に、全葉緑体ゲノム配列とMIGseq解析による系統解析を行なった。リニアリローバ複合
体に属する種は系統樹の基部で分岐し、他の種と姉妹群を形成した。また、リニアリローバ複合体では、種群の
中で最初に分岐したのが他殖型であることが判明し、それと姉妹関係にある枝から2つの自殖型が派生してい
た。RNAseq解析から得られた発現遺伝子のDNA配列情報から、遺伝子の重複頻度、有害変異を判断される変異の
頻度と染色体数の間に弱い逆相関が見られた。

研究成果の概要（英文）：The objective of this study was to elucidate the evolutionary phenomenon of 
a decrease in the basic chromosome number toward the arid zone in the genus Brachyscome.
　Phylogenetic analysis of all collected species of the genus was conducted using whole chloroplast 
genome sequences and MIGseq analysis. Species belonging to the B. linealoba complex diverged at the 
base of the phylogenetic tree and formed a sister group with other species. In the B. linealoba 
complex, the first branch in this clade was found to be the out-breeding form, and two self-breeding
 forms were derived from its sister branches.
　DNA sequence information on expressed genes obtained from RNAseq analysis showed a weak inverse 
correlation between the frequency of gene duplication, mutations judged to be detrimental, and 
chromosome number.

研究分野：多様性生物学

キーワード： 染色体数進化　ブラキコーム　種分化　オーストラリア　乾燥適応

  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
染色体基本数は近縁生物種間では比較的安定しているが近縁種で多様な染色体基本数を持つものも見られる。
Brachyscome dichromosomaticaは被子植物において 最少のn=2 をもつキク科の植物である。シオン連の染色体
基本数は n=9 と考えられている。Brachyscome属には2から9 までの多様な染色体数を持つ種が存在し、さらに
基本数は、湿潤から乾燥地への環境傾度に沿って減少している。近縁種において染色体基本数が乾燥地帯へ向か
って減少する進化現象を解析した本研究は、環境とゲノム進化との関係を研究するのに格好のモデル系を供給す
るものである。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属します。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９（共通） 
 
 
１．研究開始当初の背景 
 
真核生物では物理的に分離した複数の DNA 鎖を持ち、複数の染色体と呼ばれる構造を持つ。
生物の進化において、染色体の重複複製、すなわちゲノム重複は何度も起きている。特に植物の
進化においては、染色体数が倍加する倍数体形成によるゲノム重複は、進化過程で頻繁に起き、
重要な進化機構の１つと考えられている。一方、染色体数が減少する進化も見られ、現在の植物
の染色体数は染色体数倍加と減少のバランスにより決定されている。通常、染色体基本数は近縁
生物種間では比較的安定している場合が多いが近縁種で多様な染色体基本数を持つものも見ら
れる。被子植物において n=2 の植物の存在が知られている。ブラキコーム・ダイクロモゾーマ
ティカは、オーストラリアの南オーストラリア州中部の砂漠地帯に分布するキク科の植物であ
る。その種名が表すように、被子植物の中で最も少ない染色体数 n=2 を持つキク科の一年生植
物である。ブラキコーム属の属するシオン連の染色体基本数は n=9 と考えられており、我々の
研究でも n=2 という基本数は 9 から減数したという仮説を支持する結果が得られている。こ
のブラキコーム属には  n  =  2,3,4,5,6,7,8,9 などの染色体数を持つ種が存在している(図１)。
さらに染色体基本数は、湿潤から乾燥地への環境傾度に沿って減少していることがわかってき
ている。同様な染色体基本数が減少する現象は、オーストラリアの同地域に生育するアリ
(Myrmecia属, n=1 の種が存在)でも見られ、染色体数の減少と乾燥適応には何らかの関係があ
ると推定される。近縁種において染色体基本数が乾燥地帯へ向かって減少する進化現象は、環境
とゲノム進化との関係を研究するのに格好のモデル系を供給するものである。 
 
２．研究の目的 
 
 乾燥地域で見られる染色体数減少に関する従来の仮説は、乾燥適応した遺伝子群（適応アリル
の組合せ）が、減数分裂過程で分離し次世代で適応度を下げないように、同じ染色体上で連鎖さ
せるために染色体数を減らしたというものである（「遺伝子の適応セット」仮説）。本研究では、
この仮説の検証を行うとともに、乾燥適応に関係した遺伝子座群が、染色体数減少にともなって
ゲノム内でどのように振舞っているかを実際の野外集団において調査し、遺伝学的・生態学的解
析によって明らかにするのが目的である。 
 
３．研究の方法 
 
a． 現地調査と試料の採集 
本研究に用いるオーストラリアにおけるブラキコーム属植物の各種の試料採集と野外集団の解
析を南オーストラリア州、ニューサウスウェルズ州、クイーンスランド州行った。それぞれの種
の生育地において、解析のための試料の収集と、集団の遺伝構造解明のための調査を行った。確
実に必要な試料を得るため、現地にて染色体数カウントを行うとともに、生態的特徴の情報収集
をした。 
b．系統解析 
ブラキコーム属植物の染色体数変化の過程を知るため、各種について分子系統解析を行った。
我々の研究グループでの先行研究では分解能が低いため、対象種の葉緑体全ゲノム上の塩基配
列および MIG-seq を用いた系統解析解析を行った。 
c．染色体数と重複遺伝子数、有害遺伝子の検出 
異なる染色体数を持つ種を選択し、RNAseq により、発現遺伝子の情報を取得した。この中から
重複遺伝子数および有害突然変異数の検出を行い、染色体減数時にどのように変化しているか
を明らかにした。 
d．野外集団の遺伝的・生態的特性の解析と乾燥適応関連遺伝子の組換え率の測定。 
染色体数の異なる種の野生集団において、乾燥適応関連遺伝子の組換え率を調査する。加えて、
連鎖地図に基づいた組み換え率の推定も行い、特に乾燥適応関連遺伝子を含むゲノム領域で局
所的な組み換え率の変化が見られないか、検証する。 
 
４．研究成果 
 
平成28年度から30年度にかけてオーストラリアの南オーストラリア州、ニューサウスウェルズ
州、クイーンスランド州における現地調査時に収集したキク科ブラキコーム属植物から抽出し
たDNAを用い、ブラキコーム属の全採集種を対象にした系統解析を行なった（図１）。解析には
全葉緑体ゲノム（約10万bps）とMIGseq (Multiplexed ISSR Genotyping by sequencing) 解析
を用いた。 



外群には2n=18の染
色体数を持つブラキ
コーム・リジデュラ
を用いた。その結
果、両者ともにほぼ
同じ系統関係を示す
結果が得られた（図
２）。これは、従来
の核DNAのInternal 
transcribed spacer 
(nrITS) 領域による
系統解析に比べ、種
間の系統関係につい
て解像度の良い系統
樹であった。この系
統樹では、リニアリ
ローバ複合体に属す
る種は系統樹の基部
で分岐し、他の種と
姉妹群を形成した。
染色体数2n=4のブラ
キコーム・ダイクロモゾーマティカを含むリニアリローバ複合体は、ブラキコーム属近縁植物
群が分化した初期の段階で生じたものであり、リニアリローバ複合体以外のブラキコーム属植
物とは近縁ではないこという仮説を支持するものである。 
高解像度の系統樹によるリニアリローバ複合体の系統解析の結果、種群の中で最初に分岐し
たのが他殖型（2n = 4）であることが判明し、それと姉妹関係にある枝から 2つの自殖型（2n = 
8, 10; 2n = 12, 16）が派生していた。細胞学的知見と合わせて考察すると、先に分化した他殖
型が交雑によって染色体を他方の系統に供給することで、染色体数が増加する方向に進化した
ことが示唆された。分岐年代推定の結果、この群の多様化は 45 万年前以降に起きたことが示さ
れた。この時代は気候変動の振幅が増大した時期であり、氷期には豪州大陸は厳しい乾燥に見舞
われていた．現在，他殖型（2n = 4）は内陸部に分布し、比較的染色体数の少ない系統（e.g., 
2n = 8）は沿岸部に異所的に分布するが，降水量が減少した氷期には沿岸地域で分布が重複して
いた可能性がある。そうした時期に交雑が起こって新たな自殖型（e.g., 2n = 12, 16）が生ま
れ、気候が好転すると内陸の方へと分布を拡大させたと考えられる。実際、内陸に広域分布する
自殖型の中では明瞭な地理的な分化は確認できず、短期間で分布域を広げた可能性が考えられ
た。また、自家不和合性の崩壊をきっかけにして他殖性から自殖性が起源することは植物におい
て一般的であり、本種群
でも同様に自殖性を獲
得することで、気候の年
変動が大きく交配相手
の数が変化しやすい内
陸の環境で繁栄を遂げ
ているものと考えられ
た。 
 RNAseq解析から得ら
れた発現遺伝子のDNA配
列情報から、遺伝子の
重複頻度、有害変異を
判断される変異の頻度
を求め、その種の持つ
染色体数の相関を検討
した。その結果、染色
体数と弱い逆相関が見
られ、染色体数の減少
と特殊環境への適応と
の関連についての研究
当初の仮説を支持する
結果が得られた。 
             図2. 全葉緑体ゲノム配列（約10万bps）による系統樹（NJ法） 
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