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研究成果の概要（和文）：異なった二種のゲノムが一つになった時には，様々な遺伝的な相互作用が起こると考えられ
ている．本研究は特に，モデル生物であるシロイヌナズナの近縁種に注目して，次世代シークエンサーを用いたトラン
スクリプトーム解析を行った．これらの二種には自然に発生したと考えられる異質倍数体が存在することが知られてい
る．これらの異質倍数体と親種の遺伝子発現様式をゲノムレベルで比較した．本研究で新たに解読された親種のゲノム
配列をもとに各染色体由来の転写産物が偏りなく推定できるような方法を開発し，それをもとに転写産物の発現量を推
定した．

研究成果の概要（英文）：Understanding the interaction between two different genomes is important issue in 
evolutionary biology research, especially when the two genomes were incorporated into the same organisms. 
I analyzed the genomic and expression properties of recently established natural allotetraploid plants, of
 which parental species are relative to the model species Arabidopsis thaliana. Using massively parallel s
equencers, genome sequences of parental species and transcriptome data of allotetraploid species were stud
ied.
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１． 研究開始当初の背景 
 

二つの異なったゲノムが一つになった時に
起こる異種ゲノム間相互作用はどのように
して起こるのだろうか．近年急速に発達した
大量 DNA 配列解析技術により，異なったゲ
ノム由来の転写産物発現量をゲノムワイド
に解析することが可能になってきた．ゲノム
レベルでの差異とトランスクリプトームレ
ベルでの差異を比較することにより，表現型
における両者の寄与の度合いを知ることが
できると考えられる． 
 
２．研究の目的 
 
本研究の目的は，異なったゲノムのセットを
持つ異質倍数体のゲノム・トランスクリプト
ーム解析を通して，ゲノムレベルで二つのゲ
ノムがどのように構成され，また遺伝子発現
レベルで調節されているかを明らかにする
ことである．例えば，二つのゲノム間でどの
ようなゲノム構造変換があるのか，また，二
つのゲノム間で組み換えはあるのか，などを
検討する．また，二つの異なった集団遺伝学
的特徴を持つゲノムが一つになった時にど
のような挙動をするかについての理論的研
究を行う． 
 
３．研究の方法 
 
サンガー法による配列解析 
 
予備段階の実験として，およそ 20 座位の DNA
配列について，サンガー法によるシークエン
ス解析を行った．PCR 法によりランダムに選
ばれた座位のDNA断片を増幅しクローニング
した後，Arabidopsis thaliana (シロイヌナ
ズナ)を含む A. lyrata，A. halleri のゲノ
ム DNA 配列を解読し，各種間の塩基配列の違
いを定量化した． 
 
次世代シークエンス解析 
 
シロイヌナズナの近縁種，A. halleriおよび
A. kamchatica のゲノム・トランスクリプト
ーム解析を行う．A. kamchaticaは A. halleri
と A. lyrataからなる異質倍数体であること
が知られている．両種のゲノム DNA および栄
養期における葉由来RNAよりライブラリーを
作成し，イルミナ社 Hiseq2000 を用いて大量
のシークエンスデータを得た．解析には，日
本 産 A. halleri ssp gemmifera ， A. 
kamchatica，A. kawasakiana，および台湾産
A. kamchaticaを用いた． 
 
得られた A.halleri 由来ゲノム DNA断片をア
センブルし，断片的なドラフト配列を得た．
このドラフト配列を，公開されている A. 
lyrataゲノム配列と整列させ，仮の親種ゲノ
ムを得た．更に，その仮の親種ゲノムに A. 

kamchatica のゲノム配列をマッピングする
ことにより，A. kamchatica のドラフトゲノ
ム配列を得ることができた．更にそれに対し
てトランスクリプトーム配列をマッピング
することにより，異質倍数体における転写産
物量の比較を行った． 
 
４．研究成果 
 
ゲノム間相互作用の分子進化研究 
 
二つの異なったゲノム間の相互作用の特殊
な例として，霊長類におけるミトコンドリア
ゲノムと核ゲノムとの相互作用について研
究を行った．ミトコンドリアゲノムは組換え
がなく有効集団サイズが小さい．また，哺乳
類では突然変異率が非常に高いことが知ら
れている．霊長類の系統ではミトコンドリア
で働く核遺伝子の進化速度が速くなってい
ることが知られているが，その説明として，
脳でのエネルギー消費能力の向上のためで
あるという仮説が存在する．ところが，実際
の分子進化パターンとミトコンドリアで働
く複合タンパク質の立体構造を比較するこ
とにより，ミトコンドリアに固定した弱有害
変異が，核にコードされている遺伝子による
変異により補完されるというモデルがよく
あてはまるということが示された． 
 
種間遺伝距離の推定と進化速度の推定 
 
Arabidopsis 近縁種間の遺伝子配列を比較す
ることにより，分子時計の推定，特に核，ミ
トコンドリア，葉緑体ゲノムの違いに注目し
て比較を行った．これまで他の生物で確認さ
れてきたように，同義置換率は，ミトコンド
リアゲノムで最も低く，続いて葉緑体，核の
順番になった．これらの違いはそれぞれのゲ
ノムにおける突然変異率の違いと考えるこ
とができ，上記のゲノム間相互作用が起こり
うることを示している．また，A. halleriと
A. lyrata 間で一般的な分子時計が成り立つ
ことを確認した．相同遺伝子を用いた比較で
は，樹木である Populus 属の遺伝子は
Arabidopsis 属の遺伝子よりも 3 倍から 8 倍
程度年あたりの進化速度が遅くなっていた．
これはニ属の世代時間の違いによるもので
あると考えられる． 
 
次世代シークエンサーによる異質倍数体の
解析 
 
異質倍数体の解析を行うには，親種のゲノム
構成が明らかになっていなければいけない．
そのために，親種の一つであると考えられる
A. halleri ssp gemmiferaの DNA 解析を行っ
た．次世代シークエンサーによる短い DNA 配
列のアセンブルを行い，ドラフト配列を得る
ことができた． 
 



得られた A. halleriゲノム配列を A. lyrata
ゲノム配列と整列させ，これを仮の異質倍数
体親ゲノム配列とした．それに対し，台湾産
A. kamchatica のゲノム DNA 配列断片をマッ
ピングし，A. kamchatica ゲノム配列を推定
した．およそ 9 割の DNA 配列が平均 80 倍の
重複率でマッピングされた．このことはそれ
ぞれのホメオログ配列が親種と比較的近い
ことを示している．ところが，両親のゲノム
は比較的（～4,5%）似ているために，反対の
親ゲノムに間違ってマッピングされる配列
も存在する．したがって，通常用いられてい
る次世代シークエンス解析の手法ではなく，
それらの間違ったマッピング結果を補正し
て解析を行った． 
 
詳細な解析により，A. kamchatica のゲノム
配列には親種と別れてから多くの挿入・欠失
があることが分かった．これらの挿入・欠失
は100bp以上の比較的大きなスケールではな
く，数～数 10bp の小さなスケールで起こっ
ているものがほとんどであることが分かっ
た．また，親種ゲノム間で組換えが起こって
いるかどうかについて検証を行った．マッピ
ングされた配列のパターンより，大きなレベ
ルでの組換えの痕跡は発見できなかった．し
たがって親種ゲノムの間での遺伝子の交換
は大規模には起こっていなかったと考えら
れる．更に，発現遺伝子がどちらの親ゲノム
から由来しているかについての解析を行い，
およそ7,000程度の遺伝子について比較を行
うことができた．現在の段階では親種ゲノム
間の整列の程度があまり良くないために，多
くの遺伝子が解析から漏れているが，今後改
良を加えて更に多くの遺伝子を比較するこ
とを考えている．また，異質倍数体のゲノム
レベルでの遺伝子多型情報をもとに，詳細な
過去の歴史推定を行う予定である． 
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