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１．研究計画の概要 
１万を超えるゲノム計画が進み莫大な配列
情報が蓄積する現在、従来の比較ゲノミクス
でなされてきた「配列類似性による遺伝子機
能推定」を拡充した解析法が望まれている 
(Eisenberg et al. 2000, Nature)。そこで
本研究では新しく『進化的特徴の類似性に基
づく遺伝子機能推定法』を開発することによ
り 、 機 能 進 化 ゲ ノ ミク ス （ Functional 
Evolutionary Genomics）分野を展開したい
と考えている。ここでは『注目する形質にと
って重要な遺伝子と同じ進化的特徴をもつ
（機能未知）遺伝子を、ゲノムを網羅して数
理的に探索し、実験的に形質への関与（機能）
を検証すること』を具体的目標とする。ここ
から本研究の目的は（１）分子生物学的には
「機能未知遺伝子の進化的機能推定法の開
発」（２）進化学的には「推定遺伝子の祖先
機能復元実験による進化理論の実証」となる。
本研究は平成 18-19年度特定領域研究比較ゲ
ノム「遺伝子水平伝播による共生系の起源と
進化の統合的解析 -理論的推定および実験
的検証-」（代表者青木誠志郎）を拡張し、機
能と進化の分野を繋げ、数理と実験を解析の
両輪とする複合研究を目指している。 
 
２．研究の進捗状況 
 我々の解析により、いくつかの共生関連遺
伝子に特有な進化的特徴がみつかった。例え
ば、遺伝子重複と正の自然選択、遺伝子機能
の平行進化、遺伝子水平移行に伴う宿主特異
性進化のような進化現象が可能性として挙げ
られる。このような共生遺伝子の特徴のうち、
遺伝子水平移行と遺伝子重複に焦点を当て、
既知の根粒菌感染遺伝子nodA-nodZについて
解析したところ、23遺伝子のうち18遺伝子が
予測可能であることがわかった。そこで

Mesorhizobiumゲノムの全蛋白質を用い解析
した結果、共生アイランド全体の検出に成功
した。一方でこの領域内に数多くの共生とは
関係のないハウスキーピング遺伝子の存在が
推測され、ここから複数回の共生アイランド
水平移行とゲノム内遺伝子転移の可能性が示
された。さらに本解析による機能推定は１つ
１つの共生関連遺伝子（nod, nol, nif, fix 
genes）の検出に成功し、他にも共生アイラン
ドの外に今まで共生への関与が知られていな
かった数多くの遺伝子（アデニル酸サイクレ
ース、転写因子、機能未知遺伝子群（未発見
の共生アイランドの可能性））が見つかった。 

 これらの推定で、本当に新しい共生関連遺
伝子を発見し得たのかどうかを調べるため、
それら推定遺伝子の遺伝子破壊菌株を作成
した。植物に感染させ、共生機能の実験的検
証を行い、いくつかの試行的な実験結果を得
た。過去の多くの研究で見つかった共生関連
遺伝子では、その破壊により根粒形成能力が
低下することがわかっている。本研究の推定
遺伝子の破壊でも、確かにそのような感染数
低下型の遺伝子がいくつか見つかったが、逆
に遺伝子破壊により感染数が増える遺伝子
を発見した。さらに本課題では、数多くのそ
の他の遺伝子の機能について、大量遺伝子破
壊により解析する予定である。 
 
３．現在までの達成度 

①当初の計画以上に進展している。 

これは、当初の計画に加え根粒形成の起源に
ついての発見、およびマメ科植物の遺伝子の
進化について新しい発見があったためであ
り、現在論文執筆中である。根粒菌における
遺伝子破壊は Mesorhizobium では成功し、い
くつかの破壊株による実験ができたが、
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Bradyrhizobium では未だ上手く行っていな
い。また、正の自然選択の解析には、遺伝子
の１対１の比較による方法から一歩進んで、
多数の遺伝子を用いたプログラムを利用し
ようと考えた。多数の遺伝子系統樹の枝を平
等に比較し、ゲノム内全遺伝子の計算を行な
うことは難しい事が解った。そこで現在、数
理の専門家と共にこれらの解析を進めてい
る。また、根粒形成菌の起源について新しい
発見があり、論文執筆を進めている。 
 
４．今後の研究の推進方策 

 今まで行ってきた遺伝子破壊株の実験結
果の解釈は、根粒の直径からの推測であり、
これからさらに植物の生長量や根粒菌の増
殖を測って、両者の適応度の解析を行う必要
がある。このための課題として根粒形成能以
外の共生関連機能の実験が挙げられる。窒素
固定能やバクテロイドの単生状態への復帰
率といった、共生進化に重要な現象の解析法
を本研究に導入することが必要と考えられ
る。 
 
５. 代表的な研究成果 
（研究代表者、研究分担者及び連携研究者に
は下線） 
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