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研究成果の概要：  
 本研究は、被子植物へと繋がる植物の系統での多様性創生に関わるもっとも重要なステップ

である多細胞化について着目し、その分子遺伝学的基盤を明らかにすることが目的である。そ

のため、単細胞生物であるミカヅキモと多細胞化したシャジクモにおいて、遺伝子の網羅的か

つ系統的解析を行い、どのような制御機構や遺伝子ネットワークが多細胞化や初期の器官分化

において重要な働きをしたかを明らかにする。 

 シャジクモの栄養成長時の細胞と有性生殖器官からそれぞれRNAを単離し，cDNAを合成した．

両者のcDNAについて均一化したライブラリーを作製してESTを取得した．約6000個について

配列決定を行い、プロファイリングを行なった。転写制御遺伝子である LEAFY遺伝子と KNOX

遺伝子について行ない、シャジクモ藻類で初めて単離に成功した。 これらの遺伝子について

DNA配列決定を行ない、陸上植物の相同遺伝子とともに系統解析を行なうとともに発現解析を

行った。 
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１．研究開始当初の背景 
地球上には多様な生物が存在している。現

在見られる生物多様性は、多細胞生物への進

化とその後のさまざまな体制の進化が重要

と考えられる。単細胞生物から多細胞生物へ

の進化は、ただ一度起きたのではなく、さま

ざまな系統群で独立に複数回起こっている。

多細胞生物となり陸上に進出し、現在、繁栄

を遂げているのが動物・植物（陸上植物）・

菌の３群である。 

光合成生物での多細胞生物化は、いくつか

の藻類グループでおこっている。現在、陸上

で繁栄している被子植物などの陸上植物へ

と連なる系統では、単細胞生物の接合藻類と

多細胞生物のシャジクモ類の両者を含むシ

ャジクモ藻類鋼から進化してきたことが、分

子系統解析や微小形態の解析から明らかに

なってきている。すなわち、陸上植物の祖先

での多細胞生物化は、接合藻類の祖先から、

シャジクモ類の祖先への進化段階で起こっ

たことを意味する。 

生物の多細胞化とそれに伴う体制の複雑

化には、単に細胞分裂後に細胞が分離しない

ことだけでなく、細胞間に形態や機能分化が

おき、さらに全体として１つの生物として成

立するような細胞間のコミュニケーション

の確立が必要と考えられる。特に組織や器官

を新たに作るには、マスター遺伝子となる転

写因子とその下流で働く遺伝子群のネット

ワークが新たに確立される必要がある。この

ような新たに獲得した器官の制御遺伝子ネ

ットワークの例として、動物では体節の分化

にかかわるHomeobox遺伝子、被子植物では花

をはじめとしたさまざまな器官分化に関わ

るMADS-box遺伝子が詳しく解析・研究されて

いる。 

 

２．研究の目的 

 本研究は、被子植物へと繋がる植物の系統

での多様性進化において、どのような分子遺

伝学的機構が関与してきたかを明らかにす

る研究構想の中で、多様性創生に関わるもっ

とも重要なステップの１つである多細胞化

について着目し、その分子遺伝学的基盤を明

らかにすることが目的である。そのため、系

統進化において多細胞化が達成される前段

階の単細胞生物であるミカヅキモと多細胞

化したシャジクモにおいて、遺伝子の網羅的

かつ系統的解析を行い、どのような制御機構

や遺伝子ネットワークが多細胞化や初期の

器官分化において重要な働きをしたかを明

らかにする。 

 

３．研究の方法 

シャジクモおよびミカヅキモのEST解析 

 シャジクモおよびシャジクモにおいて、均

一化cDNAライブラリを作成した。このライブ

ラリからシャジクモ・ミカヅキモのESTを決定

した。決定されたESTはこれまで取得したEST

とともに解析し、重複のないユニーク・クロ

ーン配列を作成した。この遺伝子配列を、既

知の遺伝子配列に対し相同検索を行い、アノ

ーテーションを付けた。 

 

転写制御遺伝子の単離 

 転写制御遺伝子は、細胞内において比較的

発現量が少ないので、ESTにより取得できない

可能性が考えられる。ESTの補完の目的で、植

物でこれまで重要と考えられてきている転写

制御遺伝子ファミリーのKNOX, LEAFYについ

て 、各転写制御遺伝子ファミリー特異的なプ

ライマーを作成し、３’RACE法により、cDNA



ライブラリからの該当遺伝子の単離を試みた。 

 

分子進化解析 

 EST解析およびRACE法で取得された遺伝子

の中で、転写制御遺伝子や細胞間シグナル伝

達に関与する遺伝子と判断された遺伝子ファ

ミリーに関して、該当の遺伝子ファミリーに

属する既知の遺伝子配列をDNA塩基配列デー

タベースより取得し、今回、両種で得られた

遺伝子とともに分子系統樹を作成した。 

 

発現解析 

 分子系統解析で注目に値する系統樹が得

られた遺伝子ファミリーに属する遺伝子に

ついて、シャジクモでは各器官について、ミ

カヅキモでは有性生殖誘導を行い、各有性生

殖ステージ別に、各遺伝子特異的プライマー

およびプローブを用いて、リアルタイム PCR

法にて発現解析を行った。 

 
４．研究成果 
 
EST解析 

 シャジクモの栄養成長時の細胞と有性生

殖器官からそれぞれRNAを単離し，cDNAを合

成した．両者の cDNAについて均一化したラ

イブラリーを作製して ESTを取得した．約

6000個について配列決定を行い、プロファイ

リングを行なった。現在、この２種とヒメツ

リガネゴケ、シロイヌナズナのゲノムレベル

での相違を比較検討中である。 

 
転写制御遺伝子の単離と分子進化、機能解析 
 
LEAFY遺伝子相同遺伝子 

 LEAFY遺伝子は被子植物のシロイヌナズナ

では花の形態形成にかかわるMADS-box遺伝 

子の発現を誘導する転写因子である。最近の

多くの生物における大規模ゲノム解析の 

結果では、本遺伝子は陸上植物のみからしか

報告されていない。一方、本遺伝子は陸 

上植物の中でもっとも基部に位置するコケ

植物のヒメツリガネゴケにおいて、受精卵 

の第一分裂に端を発する２倍体の細胞分裂

全般を制御する因子であることが明らかに 

なっている。したがってこの因子がどのよう

に進化してきたのかを明らかにすること 

は、２倍体における多細胞体制進化を解明す

るうえで重要となると予想される。そのため

LEAFY遺伝子の起源と進化を明らかにするた

めに、陸上植物の姉妹群であり２倍体が多細

胞にならないシャジクモ類から本遺伝子の

単離を試み、シャジクモ類から本遺伝子ホモ

ログを１つ（CbLFY1）単離することに成功し

た。また本遺伝子の活性に重要なDNA結合ド

メインのアミノ酸配列をシャジクモ類と陸

上植物との間で比較した結果、活性に重要な

アミノ酸置換がシャジクモ（CbLFY1）とヒメ

ツリガネゴケ（PpLFY1、PpLFY2）の配列のみ

に共通してみられた。既知の 陸上植物の

LEAFY相同遺伝子を含め系統樹を作成したと

ころ、その中に入らずもっとも基部に位置し

た（図１）。 

 

図１. LEAFY相同遺伝子の分子系統樹 
 
KNOX遺伝子相同遺伝子 

 陸上植物におけるKNOX型ホメオボックス遺



伝子群には、I型とII型の系統的に異なる二

つのグループが存在する。これらの遺伝子群

は、アオサ藻類／緑藻類の共通祖先から陸上

植物が分岐した後に遺伝子重複したものと

考えられるが、その起源の特定には至ってい

ない。本研究では、単細胞シャジクモ藻類ヒ

メミカヅキモより、KNOX遺伝子（CpKN1）を

コードする全長cDNA、ゲノムDNAを単離し、

構造、分子系統、発現条件について解析した。 

 CpKN1には、陸上植物のKNOX遺伝子ファミ

リーに保存されている４つのbox (KNOX、GSE、

ELK、TALE型homeobox)が存在しており、ま

た保存性の高い４カ所のintronのうち、

GSE-box内以外の３カ所の保存性が確認され

た。また、class 2 ファミリーのみに保存さ

れるELK-box中のintronは、CpKN1には存在

しなかった。系統解析の結果、ヒメミカヅキ

モのCpKN1遺伝子は陸上植物の全てのKNOX

遺伝子群の基部に位置したことから、陸上植

物が単細胞シャジクモ藻類から分岐した後

に、I型とII型KNOX遺伝子の遺伝子重複が

起こったことが示唆された（図２）。さらに

CpKN1は、+型細胞と－型細胞を混合してから

24時間後に発現することが見出された。この

時期には、接合子が形成され始めることから、

CpKN1は接合子において、機能する可能性が

強く示唆された。 

 

 

図２. KNOX相同遺伝子の分子系統樹 
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