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研究成果の概要（和文）：染色体サイズの減少がどのようにして生じたのかを明らかにするため、

シオン属がもつＬタイプおよびＳタイプのゲノムＤＮＡを材料に、ＤＮＡプロファイリングに

よるディファレンシャルディスプレイ解析を行い、これら２タイプにおける異なるゲノム構成

または染色体の進化について新たな知見を得た。 

 

研究成果の概要（英文）： To analyze the size difference between large (L-type) and small 

(S-type) chromosome sets in Aster, FISH with new screened DNA sequences from L-type 

parental genome was performed. An insight obtained from the result suggested that the 

new DNA sequences were involved in the chromosome size change. 
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１．研究開始当初の背景 

シオン属（Aster）では、これまでに種分化

及び核型進化の解析のため、染色体を用いた

詳細な比較研究が数多くされている。本属の

中のヨメナ節は、痩果の冠毛が短いという形

態的特徴をもつことから別属(Kalimeris：ヨ

メナ属)として区別されることもあり、染色

体核型でも特徴的であることが知られてい

る（以下ヨメナ属と称する）。日本に分布す

るヨメナ属植物は、他のシオン属（以下狭義

としてシオン属と称する）植物と比べて明ら

かに小さな染色体（Ｓタイプ染色体）を持ち、

近 縁 と 考 え ら れ る シ ロ ヨ メ ナ Aster 

ageratoides とがもつ大型の染色体（Ｌタイ

プ染色体）と比較すると、その染色体サイズ

は約半分で、核型は相似的であることが示さ

機関番号：３２６４４ 

研究種目：基盤研究（C） 

研究期間：2008～2010 

課題番号：20570099 

研究課題名（和文）シオン属の染色体サイズの減少はどのような DNA 配列が関与しているのか 

研究課題名（英文）What kind of DNA sequences is involved in chromosome size  

                  reduction in genus Aster? 
 

研究代表者 

星 良和（Hoshi Yoshikazu） 

東海大学農学部・准教授 

 研究者番号：70332088 

 

 



 

 

れている。本研究では、シロヨメナおよびユ

ウガギクを材料に、核ゲノム DNAディファレ

ンシャル解析を行い染色体サイズの減少に

関与する DNAを特定し、分子レベルから種分

化と染色体の進化について推察する。 

 

２．研究の目的 

L タイプから S タイプへの染色体サイズ減少

の遺伝的要因である構成 DNAの変化において

興味深い点は、各染色体の形態（動原体の位

置や二次狭窄の有無）、すなわち核型がほと

んど変わることなくサイズのみが大幅に短

くなっていることである。染色体進化に関す

るこれまでの研究は主にロバートソニアン

型の fusion-fission による異数性化現象や

転座•転移などについて核型や分染法を用い

た解析や、レトロトランスポゾン等の FISH

法による解析などである．ヨメナ属に見られ

るような染色体サイズの減少という進化は

あまり例がなく、その分子レベルでの変化や

メカニズムについての研究もほとんど行わ

れていない。本研究は、脱落配列の特定やマ

ッピングを行い、これまでとは異なる染色体

進化の様式、およびこの進化が起こるメカニ

ズムの解明を目指す。 

 

３．研究の方法 

九州、関東地域および東北地域から調査・採

取した植物材料について系統分類学的解析

ならびに倍数体の分布を明らかにする細胞

生物学的調査および染色体特性評価を行い、

必要となる植物材料を選抜した。この材料を

用いて、蛍光顕微鏡設備を使用して、シロヨ

メナ、ユウガギクのそれぞれのゲノムに対し

て特異的配列を用いたゲノミック in situ 

hybri- dization（GISH）法を行い、その染

色体上での分布を検討明し、過去の報告と比

較した。具体的には、DNAプロファイリング

によるディファレンシャルディスプレイお

よびサザン解析から Lタイプと Sタイプ染色

体の間で異なる反復配列を検出するととも

に，レトロトランスポゾン因子を増幅させる

プライマーを用いて、それぞれの種から分散

型のレトロトランスポゾン反復配列を検出

した。その後、DNA 断片をゲルから回収し、

クローニングした後、シーケンシングによっ

て配列を決定した。また、得られた配列情報

を既知の配列と比較するため、特にレトロト

ランスポゾンとして知られている高頻度反

復配列についての情報解析を行った。最終的

に、染色体プレパラート作成のためのＬＳタ

イプであることがわかっている種の植物個

体を多数増殖させ、ＦＩＳＨ用の染色体標本

を作製し、Ｌタイプ染色体を有する種でのみ

バンド増幅が認められたＤＮＡ断片および

クローニングによって単離したＤＮＡをラ

ベルし、これをプローブにＦＩＳＨ解析を行

い、ＦＩＳＨシグナルから染色体上でのこれ

らＤＮＡの分布パターンを解析することで

染色体サイズ減少の過程で脱落した領域を

推定した。 

 

４．研究成果 

L タイプ染色体と S タイプ染色体のゲノム

DNAをプローブとした GISH によりって、以前

我々が示した結果と同様に、他地域の系統に

おいても、これら２タイプの染色体を染め分

けることができ、このことからゲノム間の異

質性が個体群とは関係なくその染色体のサ

イズに依存していることを強く支持した。ま

た、サザン解析および FISH 解析を用いて、

分散型のレトロトランスポゾン反復配列解

析を行ったところ、Lタイプおよび Sタイプ

両方に同程度存在していることが明らかと

なった。さらに異なる体細胞染色体構成をも

つシロヨメナ（Lタイプ）、ユウガギク（S タ



 

 

イプ）およびノコンギク（LS タイプ）3種を

材料に、Fluorescence Representational 

Genomic Profiling (FRGP)法や異なる種類の

プライマーを用いての DNAプロファイリング

によるディファレンシャルディスプレイ法

を試み、目的 DNAを効率よく検出する方法を

検討したところ、RAPD プライマーを用いたデ

ィファレンシャルディスプレイ法が、シオン

属だけでなく、同様の染色体サイズが相似的

に異なる分類群もつモウセンゴケ属におい

ても大型の染色体から優先的に DNA断片が高

頻度に増幅された（図 1）。 

 

 

図１ DNAプロファイリングによるディファ

レンシャルディスプレイ法（上段：モウセン

ゴケ属 下段：シオン属） 

 

また、これら得られた配列のいくつかは、既

知の配列情報と比較解析をしたところ新規

配列でることがわかった。このことから、サ

イズの異なる染色体から構成されるゲノム

を有する植物体を用いた RAPD ディファレン

シャルディスプレイ法が、染色体サイズ変化

に起因する DNAをスクリーニングする有効な

方法であることを明らかにした(Hoshi et al. 

2010)。また、RAPD法を用いることによって、

L タイプの染色体をもつシロヨメナとノコン

ギクに共通する特異的なバンドが存在する

ことがわかった。そこで、RAPD法によって得

られたシロヨメナからスクリーニングした

DNA断片をプローブに用いて、ノコンギク（LS

タイプ）の植物体で染色体標本を作製し、

FISH解析を行った結果、得られた配列のいく

つかは、L染色体に多く分散して存在してい

ることが確認された（図 2）。 

 

 

図 2 ノコンギクでの L-染色体特異的 DNA配

列による FISH解析 

 

本研究の過程で対照実験として必要と判断

したモウセンゴケを材料に染色体サイズの

配列を同様の方法で探索した結果、ヨメナ大

型の染色体にのみ存在する配列を得ること

が確認できている（図 3）。 

 

 

図 3 トウカイコモウセンゴケでの大型染色

体特異的 DNA配列による FISH 解析 

 

ヨメナ属植物は、シオン属植物と比べて明ら

かに小さな染色体を持ち、その染色体サイズ

は約半分で、核型は相似的であることが示さ

れている。これまでに、葉緑体 DNA を使っ

た分子系統解析と染色体による細胞遺伝学

的解析により、ヨメナ属の小型染色体（S タ



 

 

イプ）がシオン属の大型染色体(L タイプ)よ

りも派生的であることが示されている。この

ことは、シオン属からヨメナ属への進化の過

程で染色体サイズの減少がおこった事を示

すものである。Ito et al. (1995, 1998)、

および平成 18-19年度の基盤研究（Ｃ）から

以下の３つのことが明らかになっている。第

1 に、葉緑体 DNA を使った分子系統解析と染

色体による細胞遺伝学的解析により、ヨメナ

属の小型の染色体（S タイプ）がシオン属の

大型の染色体(L タイプ)よりも派生的である

ことが示されている。第２に、フローサイト

メトリーを用いた DNA 量測定の結果から、染

色体サイズ変化の要因として想定されてい

た仮説のうち、染色体凝縮差異によるサイズ

変化の仮説（以下、凝縮説と称する）ではな

く、染色体を構成する DNA自体が減少してい

るという仮説（以下、減少説と称する）を強

く支持されている。第３に、シオン属に含ま

れるノコンギク（A. microcephalus var. 

ovatus）は、LSタイプ染色体を持つ異質四倍

体であり、この倍数体植物のゲノム構成をゲ

ノミック in situ hybri- dization（GISH）

法により調げべた結果、36本の染色体のうち、

18 本の L タイプ染色体にはシロヨメナ（Lタ

イプ）核ゲノムのプローブがハイブリダイズ

し、残り 18 本の S タイプ染色体にはユウガ

ギク（S タイプ）核ゲノムのプローブがハイ

ブリダイズし、このことからノコンギク（LS

タイプ）はシロヨメナとユウガギクの交雑を

起源とする複二倍体種であることが支持さ

れている。以上の成果は、シオン属からヨメ

ナ属への進化の過程で染色体サイズの減少

がおこった事を示している。一般的にゲノム

サイズはトランスポゾン等の蓄積により、進

化とともに増加の傾向を示すが、ゲノムサイ

ズが減少するシステムはこれまでのところ

不明である。 

本研究では染色体サイズの変化が種分化と

大きく関連している材料を用い、サイズの減

少がどのような配列の減少によるものなの

かを明らかにする目的で、凝縮説を検証する

ためにメチル化サイトを検出する方法とし

て FRGP 法を採用し、また減少説を検証する

ために RAPD ディファレンシャルディスプレ

イ法を採用した。その結果、FRGP法で得られ

た配列はわずかであり、かつ得られた配列は

オルガネラゲノム由来であったのに対し、

RAPD ディファレンシャルディスプレイ法で

は大型染色体特異的な配列が多数検出され、

多くのものが新規はいれつであったこと、ま

た FISH 解析による染色体上での配列分布パ

ターンの結果から L染色体のみ、または L染

色体に多く存在していることから、染色体の

サイズの変化は凝縮による差異ではないと

結論づけた。 
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