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研究成果の概要（和文）：本研究では，他殖系統（ヘテロタリック系統）と自殖系統（ホモタリック系統）とい
う生殖様式の進化的移行が種内で起きている接合藻類ヒメミカヅキモの多数の野生系統を用い，比較ゲノム解析
を行った．その結果，生殖様式の転換が複数回起きていること，ゲノムサイズは系統間で大幅に異なること，ホ
モタリック系統では多くの大規模な重複領域が存在すること，有害な可能性の高い突然変異がホモタリック系統
の重複領域において多く蓄積していることなどが明らかになった．

研究成果の概要（英文）：In this study, we investigated the genomic consequences of evolutionary 
transitions between heterothallism and homothallism in Closterium peracerosum-strigosum-littorale 
complex, using the genome-wide polymorphism data from many wild samples. We revealed (1) recurrent 
transitions between mating types, (2) frequent segmental duplications particularly in homothallic 
strains, and (3) more accumulations of deleterious mutations in homothallic strains. 

研究分野：進化生物学

キーワード： 自家交配　比較ゲノム

  ３版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
自殖の進化は，何度も繰り返し起きた平行進化の好例である．繰り返し起きた自殖がどのような遺伝メカニズム
により生じ，ゲノムにどのような影響を与えるのかといった問題については，今まで被子植物における研究が主
だった．本研究で，接合藻類ヒメミカヅキモにおける自殖進化の遺伝的背景を研究する基盤が整ったことで，自
殖の平行進化をより広い分類群で解明し，適応進化にみられる普遍性を検討することができるようになると考え
られる．



様 式 Ｃ－１９，Ｆ－１９－１，Ｚ－１９，ＣＫ－１９（共通） 
１．研究開始当初の背景 

自家交配（自殖）の進化は，何度も繰り返し起きた「平行進化」の好例である．自殖はゲノム

上のどのような変革により生じ，またゲノム全体にどのような影響を与えるのか．これらの問い

には今日まで，被子植物における自家不和合性の不活化や花形態の進化といったごく限られた対

象についての研究が集中的に進められてきた．そのため，自殖の進化は藻類・菌類においても繰

り返し起きているにも関わらず，被子植物以外ではその遺伝子レベルからの知見は極めて限られ

ているのが現状である．     

本研究では単細胞の緑藻，ヒメミカヅキモ（Closterium psl complex）の自殖の進化を対象にそ

のゲノム基盤の解明に取り組む．ヒメミカヅキモは接合藻であり，＋型，−型と呼ばれる二種類

の性（交配型）を持つ．通常のヘテロタリズム系統においては，有性生殖は異なる交配型でのみ

可能だが，ホモタリズムと呼ばれる系統では交配型の区別がなく，同一クローン間での交配が可

能である．実験室環境下では，形成される接合子の 80％以上が一細胞由来の姉妹細胞同士の交

配によることが知られており，このホモタリズム系統は，いわば自殖が可能な自家和合系統であ

る．     

研究協力者の土金勇樹博士らは，日本・アジア各地で本種の採集を行い，これまでに多くのホ

モタリズムおよびヘテロタリズム系統を単離してきた．これらの系統について研究代表者は

Illumina HiSeqを用いたリシークエンスデータを得ており（東京農業大学生物資源ゲノム解析セ

ンター及び科研費の支援による），その比較ゲノム解析・集団遺伝学的解析を通して，自殖の進

化の遺伝的基盤やゲノム多型に与える影響を明らかにできると考えた． 

   

２．研究の目的 

ヒメミカヅキモを用いて生殖様式（ホモ・ヘテロ）分化の遺伝的基盤を明らかにするために，生

殖様式の異なる系統間における遺伝的変異を以下の観点から定量した： (1)種内系統の系統関係，

(2)ゲノムサイズ，(3)ゲノムの重複パターン，(4)有害な突然変異の蓄積量． 

 

３．研究の方法 

ヒメミカヅキモのホモ1系統（グループB）のドラフトゲノム配列情報と，4つのグループ由来（A, 

B, C, G）の計21系統（ホモ6系統，ヘテロ15系統）のリシークエンスデータ（Illumina Hiseq）を用いて

解析を行なった． 

 

４．研究成果 

(1) 種内系統の系統関係：リファレンスとなるドラフトゲノム配列に対して，21系統のリシークエンス

データをマッピングすることで得られたSNP情報を用い，ML法にて系統樹を作成した．生殖様式

ごとに単系統にならないことから，生殖様式の転換（ホモ・ヘテロ）が独立に複数回起きている

ことが明らかになった．この結果は，少数の核遺伝子に基づく先行研究の知見（Tsuchikane et al. 

未発表）を裏付けている． 

(2) ゲノムサイズ： k-mer 解析によりゲノムサイズを推定した．その結果，ゲノムサイズは系統

間で大幅に異なり，最大で2倍以上の変異がみられた． 

(3) ゲノムの重複パターン：k-mer 解析より，生殖様式に関わらず，ほぼ全ての系統がゲノム上

に重複領域を持つことが示された．重複領域の同定を行なうため，contigごとの平均カバレッジと

ヘテロ接合の頻度を算出した．両者が高い値を示すcontigは重複していると判断した．ホモ系統

では多くの大規模な重複領域が検出された一方，ヘテロ系統では検出されなかった．ヘテロ系統

は，リファレンスとして用いたホモ系統が持たない特異な配列において重複しているか，contig

レベルの解析では検出されない小規模な重複を持つ可能性を示している． 



(4) 有害な突然変異の蓄積量：ホモ系統は有効集団サイズが小さく，有効な組み換えも起きにく

いと考えられるため，有害な変異が多く蓄積していることが予想される．陸上植物において保存

的な遺伝子のうち，リファレンス系統でシングルコピーとしてみつかった350遺伝子において，変異

が遺伝子に与える影響を系統ごとに同定した．その結果，フレームシフトやpremature stop codon，

非同義置換を含む有害な可能性の高い突然変異がホモ系統の重複領域において多く蓄積してい

ることが示された．実際に，ホモ系統で有効集団サイズが小さく，有効な組み換え率も小さくな

っているのかを確かめるために，連鎖不平衡の程度や組み換え率を現在推定中である．これによ

り，生殖様式とゲノム中の有害な変異の量との関連が明らかにできる． 

 

以上の研究から，ヒメミカヅキモ種内で生殖様式の転換が独立に複数回起きており，系統間で

ダイナミックなゲノム構造の変化があることが示された．さらにホモ系統特異的に大規模な重複

領域が存在し，その領域上において有害な可能性の高い突然変異が蓄積していることも明らかと

なった．大規模なゲノム構造変異を詳細に明らかにするためには，特定の１系統を参照配列とし

た解析では不十分である．そのため，先進ゲノム支援のサポートのもと，新たに 3系統（Aホモ，

B ヘテロ＋と－）に対して PacBio によるロングリードシークエンスを行った．今後これらの配列の de 

novoアセンブリや比較ゲノム解析を行うことで，生殖様式の転換に伴うゲノム変革の実態に迫ることができ

ると考えられる． 
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