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研究成果の概要（和文）：自家交配（自殖）は植物における普遍的な繁殖様式であり，動物・菌類でもしばしば
見られる．本研究では，他殖（ヘテロタリック）系統と自殖（ホモタリック）系統の進化的移行が種内で平行的
に起きた接合藻類ヒメミカヅキモを材料に，多くの野生系統を利用したゲノム解析を行うことで，自殖の平行進
化の遺伝メカニズムおよびその進化がゲノムに与える影響を評価することを目的とした．その結果，ヘテロタリ
ック系統では部分的なゲノム重複が顕著な一方ホモタリック系統ではゲノムサイズが小さい傾向があること，ヘ
テロタリック系統における性特異的遺伝子がホモタリック系統のゲノムにも残存していることなどが明らかにな
った．

研究成果の概要（英文）：The evolution of self-fertilization from outcrossing is the prevalent events
 in plants, animals and fungus. Here we studied the genomic causes and consequences of 
self-fertilization through a re-sequencing analysis of the green algae, Closterium pslc, in which 
self-fertilizing (homothallic) strains evolved from outcrossing (heterothallic) strains multiple 
times repeatedly. We found, for example, that genomes of homothallic strains tend to be smaller, 
while segmental duplications seem prevalent in heterothallic genomes. Sex-specific genes found in 
heterothallic strains were also identified in the genomes of independently evolved homothallic 
strains. 

研究分野： 進化生物学

キーワード： 自家交配　リシークエンス解析

  ２版



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 
   
  自家交配（自殖）は植物における普遍的な
繁殖様式であり，動物・菌類でもしばしば見
られる．分子系統学的な研究から，自殖を行
う種は他殖を主に行う種から何度も繰り返
し進化してきたことが知られている．自殖は，
交配相手がいなくとも確実に子孫を残せる
などの点で短期的な有利さがある一方，有害
突然変異が蓄積しやすくなる，遺伝的多様性
を低下するなど，長期的には集団の絶滅リス
クを上げると考えられており，「自殖は進化
のデッドエンドである」とも言われる．  
  自殖の平行進化はどのような遺伝メカニ
ズムによって，いつ生じてきたのか．自殖の
進化は，ゲノム全体に具体的にどのような変
化をもたらすのか．これらの問題に取り組む
ためには，比較的近縁ながら自殖が独立に繰
り返し進化した系統の間でゲノムを網羅的
に比較し，自殖種に共通するパターンを探る
ことが重要である．そこで私たちが着目した
のが接合藻類ヒメミカヅキモである．ヒメミ
カヅキモでは，他殖（ヘテロタリック）系統
と自殖（ホモタリック）系統の進化的移行が
種内で少なくとも３回平行的に起きたこと
が知られている．本研究では，多くのヒメミ
カヅキモ野生系統を利用したリシークエン
ス解析を行い，ゲノム多型を系統間で比較す
ることで，自家交配の進化がゲノムに与える
影響を評価することを目的とした． 
 
２．研究の目的 
 
(1) ヘテロタリック系統・ホモタリック系統

合計 18 系統のリシークエンス解析を行
うことで，自家交配の進化に伴うゲノム
の変化のパターンを検出する． 

(2) リシークエンスデータに基づき有性生殖
関連遺伝子の進化解析を行うことで，自
家交配の進化の遺伝的背景について検討
を行う． 

 
３．研究の方法 
 
(1) まず，Beijing Genome Institute(BGI)

に外注することでヒメミカヅキモ8系統
のリシークエンスを行った（Illumina 
HiSeq3000, 150 bp Pair End，1 系統に
つき約 11GB）．これに加え，東京農業大
学生物資源ゲノム解析センター共同利
用・共同研究拠点事業のサポートのもと
さらに 10 系統について解析を行い
（Illumina HiSeq2500, 100 bp Pair End，
1 系統につき約 7GB），最終的に合計 18
系統についてデータを得た． 

(2) 共同研究者の関本弘之博士，西山智明博
士らが得ているリファレンスゲノム配
列を利用してショートリードのマッピ
ングを行い，得られたデータに基づいて
さまざまな進化的解析を行った． 

 
４．研究成果 
 
(1) K-mer 解析：まず Jellyfish 2.2.6 を用い

て K-mer 解析を行った．その結果，推定
ゲノムサイズは系統によって約 410MB
〜1195MB とばらつきがみられたが，い
ずれもリファレンスゲノムのサイズ（約
370MB）より大きく，部分的なゲノム重
複が予想された．また，ホモタリック系
統の方がヘテロタリック系統よりも全体
としてゲノムサイズが小さい傾向がみら
れ，ゲノム重複と生殖システムの間に何
らかの進化的関係がある可能性も考えら
れた． 

(2) リードのマッピング：bwa 0.7.12 を用い
てリファレンスゲノムへのマッピングを
行ったところ，全リードのうちマップさ
れたリードの割合は，おおむね約 30%程
度と比較的低かった．リファレンスゲノ
ム作成に用いた系統が，今回リシークエ
ンスに用いた系統からやや進化的に遠縁
であることが原因であると考えられる．
現在，共同研究者の関本弘之博士，西山
智明博士らが別の系統を用いて新たにリ
ファレンスゲノムを作成しており，今後
得られる新しいリファレンスを利用する
ことで再マッピングを行い，結果を改善
することを検討している． 

(3) SNP 解析：マップされたリードについて，
samtools / bcftools 1.3.1 を用いて SNP
の検出を行った．得られた SNP を用いて
近隣結合系統樹を作成し，各サンプル間
の系統関係を調べたところ，すでに知ら
れていた交配群（A, B, C, G）と概ね合致
する結果が得られた．また，各交配群に
おいてホモタリック，ヘテロタリック系
統はそれぞれがまとまってクレードを形
成することが分かった．今後，この SNP
セットを用いて詳細な解析を進める予定
である． 

(4) 性決定に関与するCpMinus1遺伝子の解
析：ヒメミカヅキモでは性（＋型，−型）
特異的に存在する遺伝子が明らかになっ
ている．−型特異的にみられる CpMinus1
遺伝子をホモタリック系統で探索したと
ころ，すべてのホモタリック系統のゲノ
ムからその断片が見つかった．この事実
は，複数回起源したホモタリック系統が
いずれもヘテロタリック系統の−型に由
来することを示唆する．また，現在ホモ
タリック系統とヘテロタリック系統（＋
型，−型）の交配実験を進めているが，ホ
モタリック系統は＋型，−型のいずれとも
交配することが明らかになっている．こ
の結果は，ホモタリック系統では性の認
識に関わる機構に何らかの変異が生じて
いることを示唆している．今後，ホモタ
リック化に関わるゲノム配列の変化につ
いて，詳細に解析を進めていく予定であ



る． 
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