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研究成果の概要（和文）：有性生殖では、異なる雌雄ゲノム間の相互作用を介して交配相手が選抜され、生まれ
てくる多様なゲノム組み合わせを持つ子孫が再度自然選択により選抜される。この雌雄ゲノム間の相互作用を介
した受精前後の選抜は、種の存続を支える基盤となっているが、系の複雑さゆえに相関遺伝子の実体解明は遅れ
ている。本研究ではこの雌雄ゲノム間相互作用の解析に、シロイヌナズナの野生系統を用いた全ゲノム関連解析
が有効であることを示した。

研究成果の概要（英文）：During sexual reproduction, a suitable partner is selected through the 
adaptive or conflictive interaction between the male and female genomes, which also determines the 
final phenotype of each offspring. Molecular dissection of these correlative gene systems is 
important, but the actual interacting genes are largely unknown. In this study we showed that the 
genome-wide association study is useful to dissect such correlative gene systems.

研究分野： 細胞間情報学
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１．研究開始当初の背景 
 有性生殖では、雌雄の異なるゲノム間の相
互作用を介して適切な交配相手が選抜され、
受精により多様なゲノム組み合わせを持つ
子孫が作られた後、再度自然選抜が行われる。
この受精前後の雌雄ゲノム間の相互作用は、
種が生存に必要とする多様かつ有益なゲノ
ム情報を保持するための基盤となっており、
相関遺伝子の実体を解明することは極めて
重要である。応募者は、こうした雌雄の異種
ゲノム間の相互作用の実体を、様々な他殖性
の植物を用いて段階毎に個別に解明してき
たが、系の複雑さゆえに解明できたのは、自
家不和合性の自他識別に関わる雌雄因子類
など一部に限られている（引用文献①）。 
 一方、モデル植物のシロイヌナズナは自殖
性のため異種ゲノムと出会う機会はないが、
応募者は人為的に異なる野生系統間で交雑
を行うと、実に様々な表現型が相互作用の結
果として観察されることを見出してきた。こ
の幅広い表現型は、最近本植物において開発
が加速している全ゲノム関連解析（GWAS）の
解析標的として適切であり、応募者は両者の
融合が異種ゲノム間相互作用の研究に有効
であると考え本研究を申請するに至った。 
 
２．研究の目的 
 上記アイデアを検証することを目的とし
て、有性生殖過程における雌雄の異種ゲノム
間相互作用として知られる以下3つの事象を
解析対象として選抜した。いずれも相関遺伝
子群の実体が未解明の難題であるが、期待さ
れる関連遺伝子の同定にシロイヌナズナ野
生系統を用いた GWAS が有効に機能しうるか
どうかを研究期間内に検証することを目指
した。 
(1) 種間不和合性（primary (interspecies) 
incompatibility）に関わる雌雄相互作用遺
伝子群（引用文献②） 
(2) 胚乳発達制御に関わる父性・母性ゲノム
インプリント遺伝子群（genomic imprinting 
genes）（引用文献③） 
(3) 雑種強勢（heterosis）に関わる遺伝子
群（引用文献④） 
 
３．研究の方法 
 複雑系の解析では、塩基多型 SNPs と表現
型の相関を巨視的にとらえる GWAS の重要性
は今後益々増加すると思われるが、植物への
適応はかなり遅れている。オーストリアの
Magnus Nordborgらのグループが中心となり、
シロイヌナズナ 1,300 野生系統の 250,000 
SNPs データを GWAS アルゴリズムと共に公開
し、ようやくその有用性が注目されてきてい
る段階である（引用文献⑤）。1001 ゲノムプ
ロジェクトの進行、偽陽性を抑える統計学的
手法の開発等により、さらなる発展も期待さ
れている。本植物は自殖性のいわゆる純系で
あるため、これらゲノム解読済みの野生系統
を利用すれば、個別にゲノム解析せずに表現

型の解析のみで GWAS を適用できる点が最大
のメリットである。本研究では、こうしたシ
ロイヌナズナ野生系統と公開されたこれら
の SNPs データ、GWAS アルゴリズムを利用し
て関連遺伝子座の同定を行うことにした。 
 
４．研究成果 
 当初計画した以下の3つの複雑系を対象と
して、シロイヌナズナの野生系統におけるゲ
ノムの多様性を利用した GWAS を実施し、相
互作用遺伝子座の特定を進めた。 
(1) 種間不和合性（primary (interspecies) 
incompatibility） 
 種間不和合性に関わる因子として実験的
に特定されたものは、雌性助細胞が分泌し同
種の花粉管ガイダンスに関わることが示さ
れた誘引因子LUREsに限られる（引用文献②）。
しかし、異種花粉の選別は、花粉の柱頭への
接着段階から精細胞と卵細胞の融合に至る
までの様々な段階で認められるため、さらに
多くの院試が関与しているものと予測され
る。 
 本研究においても、シロイヌナズナと異種
アブラナ科植物を相互交配すると、受粉から
受精に至るまでの様々な段階で不和合性反
応が起きることが確認された。例えば、シロ
イヌナズナと近縁種のナズナなどを相互交
配させると、花粉の吸水、柱頭への侵入とい
った比較的早期の段階で花粉の伸長が阻害
され、雌雄ゲノム間に何らかの不適合が起き
ていることが予測された。また、この時シロ
イヌナズナの野生株を多数交配させるとそ
の阻害部位や阻害の程度が系統毎に異なる
ことが示され、交雑における雌雄ゲノム間相
互作用の適合度には、多様性が存在すること
が示された。 
 そこで、この種間不和合性度の違いを指標
として GWAS を実施したところ、ルベラナズ
ナとの種間交雑において有意な障壁となっ
ていると予測される遺伝子座を同定するこ
とに成功した。さらに、遺伝学的、分子生物
学的解析により、その遺伝子座に含まれる遺
伝子の中から有力な障壁遺伝子候補を特定
することに成功した。 
 今後、当該遺伝子の機能解析を進めると共
に、こうした探索をさらに継続していくこと
で、種間障壁の実体が明らかにされてくるこ
とが期待される。 
 
(2) 胚乳発達制御に関わる父性・母性ゲノム
インプリント遺伝子群（genomic imprinting 
genes） 
 動植物を通じ、父親と母親のいずれか一方
からの遺伝子だけが選択的に発現するゲノ
ムインプリンティングという現象が知られ、
単為発生の抑制等に寄与していると考えら
れている。コンフリクト理論によると、父親
由来のインプリント遺伝子は胚乳（動物では
胎盤）の発達を促進し、母親由来のインプリ
ント遺伝子はその発達を抑制することが示



唆されている。近年の網羅的トランスクリプ
トーム解析から、ゲノムインプリント遺伝子
様の発現を示す遺伝子群は多数見出されて
きているが、植物において胚乳の発達に関わ
ることが示されたのは、母性インプリント遺
伝子の MEDEA に限られている。そこで、シロ
イヌナズナ野生系統間で相互受精させるこ
とにより種子サイズとして現れてくる表現
型を指標とした GWAS により、ゲノムインプ
リント遺伝子を広く抽出することを計画し
た。 
 しかし、初年度における実験結果では、種
子サイズは遺伝的な背景以上に、植物体の大
きさや、さや当りの種子数といった生育状態
の影響を受けて変化することが判明し、実際
の GWAS でも種子サイズと有意な相関を示す
遺伝子座は抽出されてこなかった。 
 そこで、種子サイズ計測法の改良を行った
結果、試験区と標識した対象区の花粉を同時
に受粉することにより、父母ゲノムの遺伝的
要因以外の影響を排除しうる計測系を確立
することが出来た。 
 さらに本法に基づき GWAS を実施したとこ
ろ、種子サイズと有意に相関する遺伝子座の
一つを抽出することに成功した。 
 今後さらに当該遺伝子座の原因遺伝子の
特定を進めることで、目的とする父性・母性
ゲノムインプリント遺伝子が解明されてく
ることが期待される。 
 
(3) 雑種強勢（heterosis）に関わる遺伝子
群 
 純系同士を交雑させて得た雑種第一世代
(F1)は生育が旺盛であることが古くから知ら
れ、農業においても F1育種として実用化され
ている。しかし、雑種強勢を引き起こす相関
遺伝子の実体はほとんど解明されていない
のが現状である。 
 そこで、まずシロイヌナズナの Col 系統と
各種野生系統との F1 雑種種子を寒天培地上
に播種し、芽生えサイズを経時的に計測した
結果、多くの F1雑種において雑種強勢が認め
られ、両親系統よりも速やかに生長する傾向
が確認された。しかし、生長促進の程度は系
統毎にかなり異なっていた。 
 そこで、播種後 5日目の芽生えサイズを指
標に GWAS を実施したところ、成長促進程度
と有意な相関を示す一つの遺伝子座を抽出
することができた。 
 今後さらに当該遺伝子座の成長促進に関
わる遺伝子の特定を進めることで、芽生えの
生長における雑種強勢の仕組みの一つが明
らかになることが期待される。 
 
 以上、検証した 3つの複雑系において関連
遺伝子座の候補が抽出されることが示され
た。今後、同定された遺伝子座に期待される
遺伝子が含まれることを検証していく必要
があるが、本法がこうした複雑系の解析に有
用な手法として広く利用されていくことが

期待される。 
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