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研究成果の概要（和文）：植物発生ロジック研究戦略のひとつである進化軸への投射を中心に研究活動の国際化
を推進した。陸上植物進化の基部に位置する苔類ゼニゴケをモデルに全ゲノム解析を行った。ゼニゴケは、環境
応答や発生分化の基本的な制御遺伝子セットは保持しているが、その遺伝的冗長性が極めて低いことがわかっ
た。ゲノム情報を活用するためのデータベースを開発・公開した。講習会を通じて実験手法を国際的に普及さ
せ、国際共同研究を加速した。

研究成果の概要（英文）：We have built many international relationships and collaborations to promote
 our evolutionary biological approach for plant sciences and molecular biology, which is one of the 
main research strategies of “The Logics of Plant Development”. We revealed the whole genome 
structure of Marchantia polymorpha, a liverwort species in the basal lineages of land plants. M. 
polymorpha had a complete set of regulatory genes for environmental responses and plant development 
with a minimum genetic redundancy. We also developed an open database for the M. polymorpha genome 
information. We have organized many international training courses to promote the molecular 
techniques for the M. polymorpha study and the international research collaborations.

研究分野： 生物系 / 遺伝 / 植物形態・構造 / 植物生理・分子 / 植物分子生物・生理学 / 系統・分類
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様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 
 
日本は、植物科学を牽引するシロイヌナズナ
の分子遺伝学研究において、アメリカ、イギ
リス、ドイツとともに世界の中心的な役割を
担ってきた。近年、シロイヌナズナで得られ
た基礎研究の成果を、エネルギー問題や食糧
問題の解決へ向けるという研究のシフト傾
向は欧米で顕著となっており、植物科学への
期待の大きさがうかがえる。一方、中国を始
めとする新興国が急速に台頭し、世界の牽引
役として取って代わろうという勢いを見せ
つつある。そのなかで、日本では科研費制度
により基礎研究が支援され、植物の発生およ
び環境応答分野においては世界的にも高い
水準の研究が展開されている。 
本新学術領域は、シロイヌナズナを題材と

した発生生物学の確固たる実績に加え、イ
ネ・ゼニゴケのような別システムへの投射、
メタボロームによる代謝と発生の接点、本質
経路を抽出するための数理解析といった、世
界的にも例をみない多元的な解析を取り入
れた研究展開を進めており、既に国際活動支
援の申請時には世界をリードする成果をも
たらしつつあった。これを背景に、この国際
活動支援班を組織することにより、国際的に
も最先端レベルにある本領域研究を世界的
に展開することで、将来的にも国際的に強い
影響力とフロンティアを開拓することが期
待されていた。 
 
２．研究の目的 
 
本領域では、上述のように植物の生命現象の
本質的なロジックを解くための多元的戦略
のひとつとして、ゼニゴケやイネといった別
システムへ投射する戦略を立てていた。ゼニ
ゴケは陸上植物進化の基部に位置するタイ
類の一種という進化上の位置づけに加えて、
ゲノム構成の単純さと遺伝子破壊・遺伝子編
集の容易さといった実験的なアプローチへ
のモデルとしての理想的な特徴を備えてい
る。陸上植物の進化的成立と変遷を視野に入
れ、植物に共通する未解明で重要な現象に関
して、ゼニゴケを用いることで迅速にその仕
組みを解き、その知見は速やかにシロイヌナ
ズナやイネといった被子植物に展開するこ
とも可能であると考えた。 
次世代シーケンサーの登場によって、多様

な生物においてモデル生物の知見を利用し
た比較と検証の手法を取る研究が世界的に
急速に展開している。しかし、多くの生物種
では実験手法が整備されていないため実験
的な証明が困難であり、塩基配列の解析から
の推定にとどまることが多い。それに比して
陸上植物の基部に位置する苔類のモデルで
あるゼニゴケは、遺伝子重複が極めて少なく、
体制が単純であるため、植物の根源的システ
ムを抽出するのに適している。本領域の計画
班活動により、アグロバクテリアを介した高

効率形質転換系の確立を端緒として、相同組
換えに基づく遺伝子破壊系や CRISPR/Cas に
よるゲノム編集実験系の開発を進め、実験生
物としての研究基盤を整備してきた。これら
の実験手法は日本国内で開発したものであ
り、ゼニゴケは数少ない日本発のモデル生物
といえる。これらの技術基盤の整備を背景に、
近年多くの新しい知見が得られ、それを見て
ゼニゴケの実験系に興味をもつ研究者が世
界的にも増加している。 
本国際活動支援では、このような進化軸に

基づく研究に関して日本を世界拠点とする
ための国際活動を強力に推進し、この潮流を
世界標準とすることを計画した。 
 
３．研究の方法 
 
(1) 若手研究者の相互交流 
海外研究室への研究者派遣：計画班および公
募班から共同研究を進めている海外の研究
室へ研究者を派遣し、国際共同研究を推進す
る。海外からの博士研究員の受け入れ：海外
の若手研究者を計画班員の研究室へ受け入
れ、共同研究を進める。 
(2) 短期ラボ実習（トレーニングコース） 
約２週間のゼニゴケを用いた分子遺伝学実
験のトレーニングコースを開催する。海外か
ら受講生を受け入れ、ゼニゴケの培養、形質
転換、ゲノム編集などに関する実習を行う。
また、班員との共同研究のための個別課題に
関する研究打ち合わせを行う。また、トレー
ニングコースに、海外と国内からトップレベ
ルの研究者を招聘し、ラボ実習における特別
講義と受講生との議論を行なうとともに、実
質的な研究交流を深める。 
(3) 共同研究推進のための研究交流 
上記の機会を利用して、共同研究のための研
究交流を推進する。特にゼニゴケゲノムの解
読作業がほぼ完了している段階では、配列デ
ータから意味のある知識を抽出する解析の
過程が重要である。そのため、国際的な共同
研究として、ゲノムのデータ解析を進める。 
最終年度には成果の取りまとめと今後の

共同研究推進のため、PI クラスの研究者を招
聘し、国内外の研究者との共同研究の議論と
将来計画を議論する場を設定する。招聘者を
班員が共同研究を進める海外の先導的な研
究者に厳選する。国際共同研究の取りまとめ
と今後の展開に向けた綿密な議論を行うこ
とで一時的な交流にとどまらないように進
める。また、この招聘に合わせて、公開の国
際シンポジウムを開催し、成果の幅広い発信
にも活用する。 
(4) データベースを用いた国際情報発信 
モデル生物では、それぞれのバイオリソース
の入手、実験手法の共有、そして、発現デー
タの収集と公開、ゲノム情報の情報発信と更
新のためのデータベースが、研究基盤資源と
して整備され、公開活用されている。国立遺
伝学研究所は欧米と連携して DNA データベ



ース（DDBJ）を維持公開している。そこで、
国立遺伝学研究所と連携し、モデル生物ゼニ
ゴケの実験データと情報発信の拠点となる
データベースを立ち上げる。 
データベースは、ゲノム情報のみならず、

ゲノムのアノテーションの更新や遺伝子の
命名法の統一も行う。また、RNA-Seq や
ChIPseq を用いた解析データは、論文として
公開されるだけでなく、生データを収集・公
開することで、研究コミュニティにおける有
効活用が促進される。ゼニゴケゲノムデータ
ベースに、遺伝子発現データの収集および解
析機能を加える。 
 
４．研究成果 
 
(1) 研究コミュニティによる ゼニゴケ遺伝
子命名法の提言 
ゼニゴケは生物学のモデルとして長い研究
の歴史があるが、近年のゲノム解析の急激な
発展を背景に急速に研究者が増加している。
そこで、遺伝子・タンパク質・突然変異体の
標記に関する統一的な規則を設定し、研究コ
ミュニティに広めることが急務とされてい
た。そこで、国内外の研究者と連携し、ゼニ
ゴケ遺伝子や導入遺伝子の命名法を提言し、
論文として公表した  (Plant Cell Physiol. 
57:257-261, 2016)。また、遺伝子名の重複を避
けるため、新たに遺伝子を発見した時に名前
を登録するシステムを WEB 上に構築し、公
開と運用を開始した（http://marchantia.info/ 
nomenclature /）。このシステムを利用するこ
とで、文献における無用な遺伝子名の重複や
標記の混乱を避けることが期待される。 
 
(2) ゼニゴケゲノム解析の国際共同研究 
陸上植物はシャジクモの仲間である水中の
多細胞藻類が陸上進出することで誕生した。
その過程では生化学的な過程や生理応答の
継承と獲得があったと考えられる。また、陸
上化した後には、現在の被子植物の繁栄にい
たる新たな機能獲得と喪失があったと予想
される。また、この過程では、単相世代のみ
の生活環に複相世代を誕生させ、さらに複素
世代を中心とした生活環へと変化した。その
ような進化的変遷をとらえるにはゲノム解
析が有効である。ゼニゴケのゲノム解析は米
国エネルギー省の Joint Genome Institute のコ
ミュニティプログラムとして 2008 年に開始
されていた。次世代シーケンサーを利用して、
ゼニゴケのゲノム解析とトランストクリプ
トミクス解析を進めていた。国際支援班活動
が開始した時点では、基本的な解読作業を完
了しており、個々の研究者が配列を深く解析
し、抽出された知識を成果を取りまとめて公
開することが必要であった。本国際活動支援
班の開始を機に、コミュニティによる解析を
加速した。標準的な比較ゲノムのための生物
種に対する相同遺伝子抽出のプログラムを
提供し、共通の方法で分子進化系統樹を作成

するといった効率的な解析支援を行った。比
較ゲノム解析の結果、ゼニゴケはシャジクモ
の仲間を共通の祖先として、新たに様々な生
化学過程や植物ホルモン信号伝達やペプチ
ドと受容体の伝達系などを獲得し、信号伝達
のレパートリーを増やしたこと、なかでも転
写制御因子に関しては被子植物と共通する
基本的なセットを有しながらも、その遺伝的
な冗長性が低いことがわかった。専門分野が
異なる植物研究者が国際的に共同してゲノ
ム解析を進めることで、陸上植物の共通の祖
先がもつ遺伝制御の原型を推定することが
できた（図１）。この成果は、国内外 39 の大
学・研究機関の共同として公表した（Cell 
171:287-304, 2017）。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

図１．植物の陸上化における機能獲得 
 
(3) ゼニゴケゲノムデータべースの公開 
ゲノム解析で得られた情報は、ゼニゴケの分
子遺伝学研究の基盤として重要である。ゲノ
ム情報を十分に活用するには、アクセスが容
易で、使いやすい形でデータを公開すること
が重要である。そこで、生命科学情報データ
解析の専門家の協力を得て、ゲノムデータや
発 現 デ ー タ を 収 録 し た デ ー タ ベ ー ス
MarpolBase を開発し、国立遺伝学研究所を拠
点に公開した（図２、http:// marchantia.info）。
このデータベースは、本新学術領域の終了以
降も、遺伝子登録や機能解析研究の拠点とし
て、国際的プレゼンスと情報発信に貢献する
ことが期待される。 

図 2． ゼニゴケゲノムデータベース 
MarpolBase 



 
(4) ゼニゴケ実験法国際トレーニングコー
スを核とする研究者交流と共同研究 
平成 27 年および平成 28 年に海外からの研究
者を招聘しゼニゴケの実験法に関するトレ
ーニングコースを開催した。また、平成 29
には、国内外の研究者が広く議論するための
国際ワークショップとゲノムデータベース
に関する実務会議を行った。国際トレーニン
グコースやワークショップには多数の若手
研究者が参加し、活発な交流が行われた。そ
の結果、密な共同研究が生まれた。その結果、
例えば、植物のストレスホルモンであるジャ
スモン酸の受容と信号伝達の起源と進化を
明らかにしたスペインのグループとの研究
（Nature Chem. Biol. 14:480-488, 2018）があげ
られえる。その他にもさまざまな共同研究が
進められた（発表論文・学会発表の項を参照）。 
 
(5) 若手研究者の相互交流 
計画班および公募班から、それぞれ共同研究
を進めている海外の研究室へ若手研究者を
派遣した。（都築正行博士：ミシガン大、井
上佳祐博士および肥後あすか博士：Gregor 
Mendel Institute） 
また海外の研究者および若手博士研究員を
計画班研究室に受け入れ、共同研究を進めた。
（Dr. Guodong Wang :大阪大学, Drs. Pin Guo, 
Xiaofeng Yin: 東京大学） 
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