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研究成果の概要（和文）： 

 本研究では陸上植物の２倍体多細胞体制進化に焦点を絞り、陸上植物の姉妹群候補の一つで

あり、１倍体世代だけが多細胞体制を作るシャジクモ類シャジクモ（Chara braunii）の生活環

の様々なステージにある細胞から８種のライブラリーを作成し、RNA-seq 解析を実施した。本

解析で得られたコンティグの中から、シャジクモ藻類にはこれまで見つかっていなかった、植

物の発生上重要な遺伝子の相同遺伝子を多数見いだすことができた。これらの結果は、今後、

さらに個々の遺伝子の系統解析および発現・機能解析を進め、２倍体多細胞体制獲得の鍵が何

であったかを解明する基盤となる。  

 

研究成果の概要（英文）： 

    In order to investigate the origin and evolution of the diploid multicellular sporophytes of land 

plants, in this study, we performed RNA-seq analysis from different tissues of Chara braunii, which has 

haploid multicellular gametophyte generation with complex differentiation of cell types and organs. 

Within contigs obtained in this study, we found many homologues of genes involved in plant 

development. The phylogenetic, expression and functional analyses in homologues obtained in this 

study may shed light on the key to understanding the origin and evolution of multicellular sporophytes. 
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１．研究開始当初の背景 

 陸上植物の２倍体多細胞体制は、シャジク

モ藻類から最初の陸上植物のコケ植物が進

化する過程で植物が新たに獲得した形質で

ある。陸上植物は約 4.8 億年前に水中生活を

する藻類から進化した。これまでの形態学的

研究と分子系統学的研究の結果から、藻類の

中でもシャジクモ藻類が陸上植物に最も近

縁だと考えられている（図１）。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 陸上植物はすべて胞子体とよばれる２倍

体多細胞体と配偶体とよばれる１倍体多細

胞体からなる世代交代を行っており、陸上植

物の１倍体と２倍体はどちらも多細胞体で

ある（図１）。一方、派生的なシャジクモ藻

類のシャジクモでは１倍体は多細胞体であ

るが２倍体は単細胞である（図１）。つまり、

１倍体が卵と精子をつくり接合子（単細胞の

２倍体）ができるが、発芽すると（体細胞分

裂をしないで）すぐに減数分裂をしてしまい、

再び１倍体になる。 

 では、陸上植物とシャジクモ藻類の発生シ

ステムにどのような違いがあるのであろう

か。これまで陸上植物の２倍体多細胞体制進

化について２つの仮説が提唱されている。１

つは、２倍体多細胞体制はそれ以前にあった

１倍体多細胞体制で用いられていた発生シ

ステムを cooption（流用)して進化したという

仮説。もう一つは、１倍体多細胞体制とは関

係なく、de novo （新規）に２倍体多細胞体

制が進化したという仮説である。 

 陸上植物では、被子植物、シダ植物、コケ

植物の全ゲノム解読が完了しており、２倍体

多細胞体形成に関与する形態形成遺伝子が

明らかになりつつある。このような研究の中

で、陸上植物だけで相同遺伝子が見つかりク

ラミドモナス等他のゲノムが決定されてい

る生物では相同遺伝子が見つからない例が

多く見つかっている。陸上植物に最も近縁な

シャジクモ藻類では、特定の遺伝子を対象と

した解析により、MIKCc 型 MADS-box 遺伝

子、Class III HD-Zip 遺伝子等、植物の発生遺

伝子の相同遺伝子がシャジクモ藻類にある

ことがわかってきている。また、研究代表者

らはこれまでにシャジクモ藻類の EST（発現

遺伝子）解読を進めており、その中で、陸上

植物だけで見つかっている遺伝子の 1 つ

（LEAFY 遺伝子）がシャジクモ藻類からも新

たに見つかってきた。したがって、さらにそ

れぞれの遺伝子がシャジクモ藻類の１倍体

２倍体のいずれで発現しているかを調べる

ことにより、「２倍体への流用」と「２倍体

での新規な進化」を正確に特定し、２倍体多

細胞体制の起源を解明できると期待できる。 

 

 

２．研究の目的 

 そこで本研究では、陸上植物に近縁なシャ

ジクモ藻類において、陸上植物の発生に関わ

る主要な遺伝子の相同遺伝子を網羅的に抽

出・単離し、系統解析を行い、そのうちどれ

がシャジクモ藻類との共通祖先で存在した

かを解明する。また、それぞれの遺伝子が、

シャジクモ藻類で１倍体２倍体のいずれで

発現しているかを解析し、系統解析の結果と

合わせ、「１倍体から２倍体に流用した遺伝

子」と「２倍体で新規に獲得した遺伝子」を

明らかにすることにより陸上植物の２倍体

多細胞体制の進化を解明する。 

 



 

 

 

３．研究の方法 

 本研究では生体材料として、陸上植物との

類縁性が最も高く、１倍体が多細胞であり２

倍体が単細胞であるシャジクモ類シャジク

モ（Chara braunii）を用いた。 

 シャジクモから cDNA を作製し、陸上植物

における主要な発生遺伝子の相同遺伝子を

個別に単離することと平行して、生活環の

様々なステージにある細胞から８種のライ

ブラリーを作成し、「生命科学系 3 分野支援

活動」（ゲノム研究分野）の協力を得て、次

世代シークエンサー（イルミナ）により

RNA-seq 解析を実施した。解析により得られ

た短リードはアセンブリープログラムによ

りアセンブルし、コンティグを得た。 

 シャジクモにおける相同遺伝子の構造を、

既知の陸上植物のものと比較し、２倍体多細

胞体獲得前後での遺伝子構造変化を確認し、

遺伝子系統樹を構築し、相同遺伝子間の系統

関係と遺伝子重複がある場合はそのパター

ンを確認した。生活環の各ステージでの

cDNA を用い、遺伝子が発現しているステー

ジ・発現細胞の特定を進めた。 

 

 

４．研究成果 

 シャジクモの生活環の様々なステージに

ある７種の細胞（栄養成長期、生殖器官形成

直前期、生殖器官成熟前期、生殖器官成熟後

期、リゾイド、接合子、プロトネマ）から合

計８種のライブラリーを作成し，RNA-seq 解

析により以下の配列を決定した。 

 

① 栄養成長期：2,683,851 ペアリード 

② 生殖器官形成直前：2,920,257 ペアリード 

③ 生殖器官成熟前期：3,094,768 ペアリード 

④ 生殖器官成熟後期：4,489,430 ペアリード、

466,938 directional シングルリード 

⑤ 接合子：3,594,123 ペアリード 

⑥ プロトネマ：2,786,269 ペアリード 

⑦ リゾイド：3,292,938 ペアリード 

 

 これまでに本解析で得られたシャジクモ

の短リード配列の ABySS を用いた de novo ア

センブリーを実施した結果、200 bp 以上のコ

ンティグについて、k=40（コンティグ数

=160,959、平均コンティグ長=485 bp、N50=564 

bp, 最大コンティグ長=10,993 bp）でコンティ

グ数が最大であり、k=58（コンティグ数

=107,828、平均コンティグ長=561 bp、N50=740 

bp、最大コンティグ長=13,675 bp）で最大の

コンティグ長が得られた。これらのコンティ

グの中から、陸上植物の発生に重要な遺伝子

や陸上植物特異的と考えられている遺伝子

と高い相同性を示す配列を多く見いだすこ

とができた。今後、得られたシャジクモの配

列データを用いて、陸上植物と他のシャジク

モ藻類との比較解析および個々の遺伝子の

シャジクモにおける詳細な機能解析を実施

する計画である。 
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