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研究成果の概要（和文）：ツルギバモウセンゴケの消化液には少なくとも26種類のタンパク質が含まれているこ
とを明らかにした。その内、S様リボヌクレアーゼ、システインプロテアーゼ、β-１,3-グルカナーゼ、ヘベイ
ン様タンパク質、クラスIキチナーゼ、ソーマチン様タンパク質、S1型ヌクレアーゼ2種の各々について、遺伝子
発現やDNAのメチル化修飾の解析などを行った。その結果、S1型ヌクレアーゼの1種を除き全ての遺伝子が腺毛特
異的に発現をしていることと、半数がメチル化を介したエピジェネティックな制御を受けていることが示唆され
た。また、非食虫植物の根で発現する遺伝子の異所的発現が食虫植物の消化液の起源である可能性が強く示唆さ
れた。

研究成果の概要（英文）：We clarified that the digestive fluid of Drosera adelae contains at least 26
  species of proteins, including S-like ribonuclease DA-I,  cysteine protease (named CYSP1),  β-1, 
3-glucanase (GLU1), class I chitinase (CHI1), hevein-like protein (HEL1), thaumatin-like protein 
(TLP1) and two S1 type nucleases (DAN1 and DAN2). All proteins except the DAN2 were found to be 
expressed only in the glandular tentacles. Furthermore, gene expressions of the da-I,  Cysp1,  Glu1 
and Hel1 were suggested to be epigenetically regulated by promoter DNA methylation. Importantly, the
 current study also showed that proteins that are present in the digestive fluids of carnivorous 
plants are closely related with the proteins that are secreted from roots of non-carnivorous plants.
 

研究分野： 進化生物学

キーワード： 食虫植物　消化酵素　遺伝子発現　エピジェネティクス　モウセンゴケ　捕虫葉

  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
食虫植物の祖先は、長い年月をかけて「昆虫などを捕らえるための器官」と「捕らえた獲物を消化・吸収する能
力」を獲得したと考えられている。最近になって一部の食虫植物のゲノム配列が解読され、食虫植物の進化・系
統学的な位置やゲノムの特徴などが明らかになり始めた。しかし、捕虫器官の形成に関わる遺伝子はまだ同定さ
れていない。一方、我々の研究により獲物の消化に関わる機能が進化的にどのように獲得されたかが明らかにな
り始めた。本研究により、消化液中の酵素やタンパク質の種類、機能、遺伝子発現とその制御機構などに関して
多くの新知見が得られた。当該分野におけるその意義は大きく、関連分野にも大きな波及効果があると考える。

※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 

食虫植物の祖先にあたる植物（食虫機能をもたない“一般の植物”と考えられている）は、長

い年月をかけて、（i）昆虫などを捕らえるための器官（捕虫葉または捕虫器官とよばれる）と（ii）

捕らえた獲物を消化して吸収する能力、の2つを獲得したと考えられている（文献1）。最近になっ

て、一部の食虫植物のゲノム配列が解読され、食虫植物の進化・系統学的な位置やゲノムの特徴

などが明らかになり始めた(文献 2-4)。しかし、捕虫器官の形成に関わる遺伝子はまだ同定され

ていない。一方、獲物の消化に関わる機能が進化的にどのように獲得されたかが、明らかになり始

めた (文献 5-9)。これは我々の研究の成果であり、以下にその概要を述べる。 
我々は、Drosera adelae（和名：ツルギバモウセンゴケ）（図 1）を主に用いて、消化酵素の

遺伝子について研究を行ってきた（文献 5-7）。ツルギバモウセンゴケは大型のモウセンゴケで、

他のモウセンゴケと同様に“粘着式”とよばれる捕虫様式をもち、腺毛と呼ばれる組織の先端部

にある腺細胞群（図 1）から消化酵素を含む粘液（消化液）を分泌して昆虫を捕らえ、消化・吸

収する。我々は、この植物の消化液中に、S 遺伝子産物様（以下“S 様”と略記）リボヌクレア

ーゼが大量に含まれていることを見出し報告した（文献 5）。この酵素を DA-I、その遺伝子を da-
I とそれぞれ命名し、da-I の発現制御機構について解析した結果、この遺伝子が、腺毛特異的に

発現していることと、その発現にはエピジェネティックな制御が関与しているらしいことを見

出した（文献 7）。 

S 様リボヌクレアーゼ遺伝子は、植物がリン酸

飢餓に陥った場合や障害を受けた時にはじめて

発現が誘導される自己防御遺伝子である。我々は

文献 5のなかで、食虫植物は、基本的に自己防御

遺伝子の機能を転用して獲物の消化に利用して

いるのではないかという仮説を立てた。そして、

この仮説を検証するために、消化液に含まれるタ

ンパク質を LC-MS/MS（液体クロマトグラフィータ

ンデム質量分析装置）で解析し、約 40 種類のタ

ンパク質を同定した。そして、数種類の機能未知

のタンパク質を除けば、すべてが自己防御遺伝子

の産物であることと、DA-1 を含む 6 種のタンパ

ク質が多量に含まれていることを明らかにした。さ

らに、これらのなかでS様

リボヌクレアーゼとシス

テインプロテアーゼだけ

が栄養分の獲得に寄与で

きる酵素であることも明

らかにした（表 1）。 一方、

遺伝子の構造と発現を解

析した結果からは、6遺伝

子全てが腺毛特異的に発

現していることと、S様リ

ボヌクレアーゼ遺伝子

da-I とシステインプロテ

アーゼ遺伝子 Cysp-1を含

む 4 種の遺伝子は、腺毛

以外の器官ではプロモー

ターが高度にメチル化されているが、腺毛では全くメチル化されていないことが明らかになっ

た（表 1）。つまり、これら 4 遺伝子の発現制御には、エピジェネティックな制御が関与してい

ることが強く示唆された（da-I については文献 7で発表済み）。さらに興味深いことに、腺細胞

内だけで脱メチル化酵素 DMEが高発現していることも明らかになった。 

上記の他にタンパク質レベルの研究としてこれまでに 2 つの研究を実施した。(1) 食虫植物

の S様リボヌクレアーゼの酵素学的な特徴を明らかにするために、上記の DA-I の他に、“落とし

穴式”の捕虫様式をもつフクロユキノシタ、アミメヘイシソウおよびウツボカズラ・ビカルカラ

ータ、並びに“ワナ式”の捕虫様式をもつハエトリソウとムジナモを用いて、それぞれの S様リ

ボヌクレアーゼの遺伝子を同定・クローン化し、大腸菌内で発現させて精製し、酵素の反応速度

の解析をした（表 2）。その結果、共生微生物が多いほどこの酵素の活性は低く、少ない場合に

図 1. ツルギバモウセンゴケとその腺毛 



は活性が高いという合理的な相関があることが明らかになった（文献 8）。（2）食虫植物には保

存されていて、非食虫植物には保存されていないアミノ酸残基を同定し、ツルギバモウセンゴケ

の S様リボヌクレアーゼ DA-I を用いて、各種の変異タンパク質を作製し、保存残基の生物学的

意義を追究した。その結果、各残基は、活性部位の高次構造を最適化し、酵素活性を最大化する

機能をもっていることが解明された（文献 9）。 

 

２．研究の目的 
(1): 研究開始当初の背景に記した、消化液に含まれるタ

ンパク質の LC-MS/MS（液体クロマトグラフィータンデム質量

分析装置）を用いた解析結果を精査するとともに補足解析を

行う。また、遺伝子発現とその制御機構の解析に関しても、

統計的に見て疑問の余地のないレベルまで解析を行い、論文

として発表する。(2): ツルギバモンセンゴケに含まれる S

様リボヌクレアーゼ以外の核酸分解酵素の遺伝子構造解析、

プロモーターを含む遺伝子領域における DNA メチル化解析、

遺伝子発現解析、ならびに酵素の性状解析を行う。その他、

我々の解析によりその存在が明らかになっているシステイ

ンプロテアーゼについても酵素機能の解析を進める。 
 
３．研究の方法 
試料中のタンパク質の種類と多寡に関する解析：これまでと同様に LC-MS/MS を用いて解析を

行った。 

遺伝子発現とその制御機構の解析：LC-MS/MS により得られた構造情報をもとに 2 種の核酸分

解酵素の遺伝子構造を決定し、一方で器官別のトランスクリプトーム解析（RNA seqによる）を

行い、腺毛、葉の本体、根、花茎における各遺伝子の発現の態様を解明した。 

プロモーターおよび遺伝子のメチル化状態の解析：バイサルファイト法を用いて解析した。 

タンパク質の合成と性状解析：大腸菌または細胞外タンパク質合成システムを用いて、対象酵

素を大量に合成して、各種条件下で酵素活性の解析を行った。 
 
４．研究成果 

研究目的(1)に関しては、すべての目的を達成した。消化液には少なくとも 26 種類のタンパ

ク質が含まれていることが明らかになり、その他については、すでに解明していたことが統計的

に見ても間違い

がないことが確

認された。そして

それらを纏めて、

論 文 と し て

Journal of 
Experimental 

Botany 誌に発表

することができ

た（文献 10: 72巻

5 号の表紙を飾っ

た）。そのほかこ

の研究を通して、

食虫植物の消化

酵素の起源に関

わると思われる

重要な発見をし

た。具体的には、

消化液に含まれ

るタンパク質と

通常の植物にお

いて根から分泌

されるタンパク

質が非常に似てい

ることが明らかに

なった（図 2）。つ
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図 2. 食虫植物の捕虫・食虫器官と非食虫植物の根における分泌タン

パク質の共通性 一般の植物が根の機能のために用いている遺伝子と

同じ機能をもった遺伝子を、食虫植物は捕虫葉で発現させている。 



まり、一般の植物が根の機能のために用いている遺伝子（有機物分解や生体防御に関わる酵素や

タンパク質が作られる）と同じ機能をもった遺伝子を、食虫植物は捕虫葉で発現させていること

が確認された。長い進化の過程で、食虫植物は遺伝子発現機構の変更というあまりコストのかか

らない方法で新規機能を葉に賦与することに成功したものと考えられる。 
研究目的(2)に関しては、2種の S1 型ヌクレアーゼを消化液中に見出し、タンパク質構造の決

定、プロモーターおよび遺伝子構造の決定、同領域の器官別メチル化状態の解析、遺伝子発現の
器官特異性、および酵素としての性状の解析を行った。なお、これらの酵素を DAN1 と DAN2、遺
伝子を Dan1、Dan2 とそれぞれ命名した。さらに消化液に比較的多量に存在するシステインプロ
テアーゼ（CYSP1:表 1）に関しても、酵素機能を調べるためにタンパク質調製を試みた。 

その結果、Dan1 については、以下の点が明らかになった。①腺毛での発現は見られるものの、
葉の本体、根、花茎では発現していない、即ち腺毛特異的な遺伝子発現をしている。②プロモー
ターは上記の全器官で非メチル化の状態にあり、この点が S 様ヌクレアーゼ da-I とは異なる。
③アミノ酸残基が保存されている部位が食虫植物の S1 型ヌクレアーゼには 7箇所、非食虫植物
の同酵素には 3 箇所ある。なお、食虫植物の S1 型ヌクレアーゼとしては、ツルギバモウセンゴ
ケの DAN1、ハエトリソウの酵素 2種、ウツボカズラ・ラフレシアーナの酵素 1種の計 4種を用
い、非食虫植物の酵素としては、オオムギ、シロイヌナズナ、トマト、セロリを含む 7種の植物
に由来する 12種の酵素を用いて、1次構造の比較解析を行った。④この酵素の至適 pHは 4.0 付
近で、Zn2+、Mn2+、または Ca2+要求性である。基質としては DNA よりも RNA を好む。①と②の結果
からは、Dan1 の発現制御には da-I の発現制御で推定されるようなエピジェネティックな機構で
はなく、腺毛特異的な転写因子が関与している可能性が示唆される。なお、Chi1 や Tlp1（表 1）
の発現制御機構もこれと同様と考えられるため、少なくともツルギバモウセンゴケの消化液中
の酵素の発現にはエピジェネティックな機構と腺毛特異的な転写因子が関与する機構の 2 つが
あるのかもしれない。また、④の結果に DA-I の存在を併せると、ツルギバモウセンゴケの消化
液中に存在する核酸分解酵素は RNA 分解を主に行っている可能性が浮かび上がる。以上の結果
は Annals Botany 誌に発表した（文献 11：131巻 2号の表紙を飾った）。 

DAN2 に関しても、DAN1 と同様の解析を進めた。これまでに、Dan2 は上記の全器官で遺伝子発
現しているが、腺毛での発現レベルは Dan1 に比べてかなり低いことが明らかになった。また、
Dan2 のプロモーターは Dan1プロモーターと同様、解析した全器官でメチル化されていないこと
が明らかになった。なお、至適 pHとカチオン要求性に関しては、DAN1 に似ているが少し異なる
点もあることが明らかになりつつある。以上から、DAN1 は獲物の消化のために用意された酵素
で、DAN2 は、獲物の消化“にも”用いられる偏在的な酵素ではないかと推察される。システイン
プロテアーゼに関しては遺伝子レベルでの解析は終え、タンパク質レベルの実験に着手してい
るが、これまでのところ調製した標品の活性にバラツキがあるため、合成条件の検討を行ってい
る。 
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