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研究成果の概要（和文）：陸上植物進化の基部に位置するゼニゴケは、陸上植物としての基本的遺伝子セットを有して
いる。進化的な位置づけと体制の単純さを反映し、制御系遺伝子の冗長性が低い。本研究ではゼニゴケ転写因子を網羅
的に単離同定した。構造の特徴からグループ分けを行った。その結果、ゼニゴケには、シロイヌナズナの1/6にあたる
約300の転写因子が存在すること、総数の少なさにも関わらずファミリーは同一の38種類であることが分かった。ゼニ
ゴケは陸上植物の基本的な転写因子のセットを保有しながらも、遺伝的冗長性が極めて低いため、優れた実験系となり
うることが示された。

研究成果の概要（英文）：Transcription factors are major regulators for various biological processes includ
ing development and environmental responses. Arabidopsis thaliana and Physcomitrella patens have 2,000 and
 1,200 transcription factors, respectively. The liverwort Marchantia polymorpha is an emerging model organ
ism for developmental and evolutional studies. M. polymorpha occupies a crucial position in the evolution 
of land plant and has the haploid-dominant life cycle, which provides advantages over diploid plants for m
olecular genetic analysis. In this study, we identified ca. 300 transcription factors in M. polymorpha by 
searching our EST and RNA-sequence databases that include more than 20,000 genes. Surprisingly, M. polymor
pha had 38 transcription factor families that are common numbers with A. thaliana. These results indicate 
that redundancy of transcription factors in M. polymorpha should be very low and that M. polymoroha provid
es suitable system for genetic analysis. 
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１．研究開始当初の背景 

次世代シーケンサーの開発に代表される

ゲノム解読技術革新によって、従来のモデル

生物に限らず、多くの生物でゲノム情報に基

づいた実験が可能となった。陸上には 25 万

種以上の種子植物が繁栄している。器官が高

度に分化している種子植物の進化は染色体

レベルや遺伝子レベルでの重複が引き金と

なったと予想される。一方、遺伝的冗長性の

ため突然変異体による遺伝子機能解析の困

難さも顕著になっている。 

陸上植物は水中から陸上化した植物を祖

先として、陸上環境に適応したものである。

陸上植物進化の基部に位置するコケ植物の

理解は、植物の進化的変遷を知る上で鍵とな

る 。 な か で も ゼ ニ ゴ ケ Marchantia 

polymorpha は実験生物として優れた特徴を

もつユニークな実験材料として注目されて

いる。これまでの国内での遺伝子解析による

情報解析に加えて、米国エネルギー省 Joint 

Genome Institute のコミュニティ配列決定

プロジェクトに採択され、多数の EST とほ

ぼゲノム全体をカバーするドラフトのゲノ

ム配列が決定されている。その結果、ゼニゴ

ケは陸上植物として基本的な遺伝子セット

を持ちながらも遺伝子重複が極めて少なく

単純なゲノム構成をもつことが明らかにな

った。その遺伝的冗長性の低さは、転写因子、

受容体、リン酸化酵素、タンパク質分解系と

いった制御系因子で顕著である。そのリソー

スを活用したゼニゴケの比較ゲノム・分子遺

伝学解析の展開が期待されている。 

 

２．研究の目的 

ゼニゴケは基部陸上植物としての進化的

位置づけのユニークさに加えて、半数体世代

を対象とした実験系が可能であり、分子遺伝

学解析に極めて優位である。高い形質転換系

と低い遺伝的冗長性を生かした実験系は、基

部陸上植物の理解にとどまらない。そこで、

ゼニゴケの転写因子に注目し、明瞭かつ迅速

な酵母および植物における転写因子機能解

析系を開発し、分子遺伝学とシステムズバイ

オロジー分野を開拓する。酵母による迅速な

実験系と植物体における転写因子複合体同

定の実験系を立ち上げる。 

本研究は、植物の環境応答や発生の制御機

能に重要な転写因子に注目し、系統的に解析

する点に特徴がある。得られる知見は、多様

性研究だけでなく生物で共通した現象の理

解にも有効である。システム生物学的なアプ

ローチを効率的に行うことで、普遍性の理解

を作物や樹木の理解にもつなげることも期

待される。 

 

３．研究の方法 

 ゼニゴケの EST には 300 万以上のリード、

次世代シーケンサーによるRNA-Seqには桁違

いの情報がありゲノム上の遺伝子に対する

網羅性は高い。EST や抽出トランスクリプト

のクラスタリングデータをもとに転写因子

の ORF を抽出する。シロイヌナズナ、イヌカ

タヒバ、ヒメツリガネゴケ、クラミドモナス

の相同遺伝子に対する系統樹を作成して、オ

ルソログ、パラログなどの関係を解析する。

そのデータをもとに、ゼニゴケの転写因子の

総数とタイプ別分布を検証し、各 ORF に個別

ID を与えてデータベース化する。 

 推定した転写因子 ORF に対する cDNA を、

ゼニゴケの様々な組織から抽出した mRNA に

対して、RT-PCR によって増幅する。mRNA の

由来は、各転写因子が組織・条件別 EST で出

現した頻度情報を考慮する。ORF に対する

cDNAは汎用性の高いGatewayエントリーベク

ターへクローン化する。Gateway ベクターを

利用することと、カタログ化保存を行うこと

で、効率的に転写因子遺伝子へのアクセスが

可能となる。 

 

４．研究成果 

 EST データや次世代 RNA-Seq のデータをも

とに 20,000 以上遺伝子を含むデータセット

を作成した。これに対して主に BLAST による

相同性検索をもとに転写因子の候補を同定

した。これらの遺伝子のアミノ酸配列をもと

に被子植物、藻類、蘚類、小葉類などのゲノ

ム解読が終了しているモデル植物の比較を

おこなった。その結果、転写因子遺伝子の総

数は約 300とシロイヌナズナの 1/6の数であ

ることがわかった。転写因子は基本的なモチ



ーフや構造をもとにグループ化される。シロ

イヌナズナでは大きく 38 種類に分類される

が、それぞれのグループを構成する遺伝子数

には大きな違いがあるもののグループ数は

ゼニゴケでも同一であった。ゼニゴケとシロ

イヌナズナを比較すると、一部のクループで

大幅な遺伝子数の増加が見られた。例えば、

MADS ボックス遺伝子は、MIKC 型と MIKC*型に

分類される。ゼニゴケでは各タイプがひとつ

ずつであるのに対して、シロイヌナズナでは

合計 100 以上の遺伝子があり、50 倍以上に増

加していた。このように各グループの構成数

は大きく異なる場合があった。また、各遺伝

子について、分子系統樹を作成した。なかに

はゼニゴケに特異的な転写因子軍もあるが、

多くの場合、被子植物の因子を複数含むクレ

ードの基部にゼニゴケのタンパク質が位置

した。これらの解析から、植物は陸上化した

時点で基本的な転写因子を獲得していたこ

と、陸上環境に適応して複雑な発生プログラ

ムを成立させる段階で転写因子の冗長性を

増加させたことがわかった。今後、ゼニゴケ

の生活環において遺伝子発現の主要な制御

系である転写因子を詳細に解析することで、

植物に普遍的な転写因子の機能ロジックを

解くことができる可能性が示された。 
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