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研究成果の概要（和文）：収斂進化とは、異なる生物が類似した形質を進化させる現象だが、その分子基盤は未
解明である。寄生植物は11回以上も異なる系統から進化しているが、寄生の機能を担う「吸器」を共通して発達
させる。本研究では、独立進化系統のストライガ、ネナシカズラ、カナビキソウの吸器形成における比較トラン
スクリプトーム解析をした。その結果、系統を超えて共通した相同遺伝子群が発現し、共発現ネットワーク上の
重要な位置に植物特異的な転写因子LATERAL ORGAN BOUNDARIES DOMAIN (LBD)遺伝子があることが明らかになっ
た。

研究成果の概要（英文）：Convergent evolution is the independent evolution of similar traits in 
species of different lineages, but the molecular basis remains unknown. Parasitic plants have 
originated independently at least 11 times in angiosperms, showing the ability to obtain nutrients 
directly from host plants through a multi-cellular organ called haustorium. Our comparative 
transcriptomics revealed that common orthologous genes are expressed during the haustorial formation
 even in the phylogenetically independent parasitic plants, genera Striga, Cuscuta, and Thesium. In 
addition, we found that a plant-specific LATERAL ORGAN BOUNDARIES DOMAIN (LBD) gene was located in a
 key position of the gene co-exression network. Our transformation experiment using Phtheirospermum 
japonicum hairy roots demonstrated that the promoter activity of LBD gene was activated at the 
specific cells of a haustorium, suggesting that the LBD gene could play an important role for the 
convergent evolution of parasitic plants.

研究分野： 植物科学
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１．研究開始当初の背景 
(1) 「収斂進化」は、異なる生物が独立に変
異を蓄積して類似した形質を進化させるた
め、稀な現象と考えられるが、翼竜•鳥類•コ
ウモリの翼、脊椎動物•頭足類の目、食虫植
物群の捕虫習性など予想外によく観察され
ている。近年のゲノム解読により、今まで知
られていなかった収斂進化の事例も記載さ
れ始め（Denoeud et al., Science 2014）、
収斂現象はアミノ酸配列レベルでも確認さ
れている（Parker et al., Nature 2013）。
しかし、どのようなメカニズムによって異な
る生物が似た形質を進化させたのか明らか
でなく、収斂進化を可能とした分子基盤は現
在の進化学に残された大きな問題の一つで
ある。 
 
(2) 寄生植物は 4000 種を超え、11 回以上も
異なる系統から進化しているが（Barkman et 
al., BMC Evol. Biol. 2007）、全ての寄生植
物は、「吸器」という寄生の機能を担う共通
の器官を発達させ、宿主と自身の維管束を連
結させることで、水や栄養などを収奪する。
そのため寄生という形質は吸器の形成に絞
ることができ、種間での比較が容易である。
これまでの研究により寄生植物に関する多
くの知見が蓄積していることを併せると
（Yoshida et al., Science 2010 等）、寄生
植物は収斂進化の研究に適した実験材料で
あると申請者は考えた。 
 
２．研究の目的 
(1) 独立進化系統の寄生植物（ストライガ、
ネナシカズラ、カナビキソウなど）について、
吸器形成時の全遺伝子発現パターンを明ら
かにする。 
 
(2) 寄生植物で共通に吸器形成に使われて
いる相同遺伝子群を単離し、共発現ネットワ
ーク構造を明らかにする 
 
(3) 形質転換系を用いて、(2)から得られる
ネットワーク上で特異な位置にある遺伝子
の機能を明らかにする。 
 
３．研究の方法 
(1) 申請者が開発したハイスループットな
RNA-seq ライブラリー作成法（Kumar*, 
Ichihashi* et al., Front. Plant Sci. 2012）
を使って、ストライガ、ネナシカズラ、カナ
ビキソウ、ヤドリギ、スナヅルにおける吸器
形成の時系列に沿ったトランスクリプトー
ム解析を行う。 
 
(2) RNA-seq から得られる配列情報から、寄
生植物由来の配列情報のみを取り出し、植物
種ごとに De novo assembly して参照配列情
報を確立する。特に吸器が形成される時に特
異的に発現する遺伝子群に着目し、種間で共
通の相同遺伝子を OrthoMCL 解析により単離

する。これらの遺伝子群について共発現ネッ
トワーク解析を行い、相同遺伝子群で構成さ
れた遺伝子制御ネットワーク内のキー遺伝
子を推定する。 
 
(3) 形質転換系は分子遺伝学的解析に必須
な 技 術 で あ る 。 ス ト ラ イ ガ に つ い て
Agrobacterium rhizogenes を介した Hairy 
root 形質転換系を確立する。またネナシカズ
ラについては、寄生−宿主間で大規模な RNA
分子の移動が検出されているので（Kim et 
al., Science 2014）、形質転換した宿主から
silencing RNA を送り込む Trans-specific 
gene silencing 系を、モデル植物であるシロ
イヌナズナを使って確立する。しかし、形質
転換系の確立はリスクがあるため、モデル寄
生植物であるコシオガマの Hairy root 形質
転換系（Ishida et al., PLoS one 2011）も
代替案として検討する。上記のいずれかの方
法を用いて(2)から得られる候補因子の機能
解析を行う。 
 
４．研究成果 
(1) 想定していた寄生植物のうちカナビキ
ソウ、ヤドリギ、スナヅルの栽培系はいずれ
においても確立することができなかったが、
カナビキソウについては野外から十分量の
サンプルを得ることができたため、RNA-seq
解析を行った。この野外からのサンプルは、
種同定が困難な宿主の根を含む組織のため
解析が困難であったが、生物学的反復を増や
した実験デザインと Bioinformatics 解析上
での厳密なフィルタリングにより、カナビキ
ソウ由来のトランスクリプトームデータを
取得することができ、高い精度の De novo 
assembled contigs を得ることに成功した。 
 

 
図 1 カナビキソウ De novo assembly の概要 
 
(2) 先行して行ったストライガとネナシカ
ズラのトランスクリプトームデータに加え
て、カナビキソウのデータを比較解析するこ
とで、寄生のキー遺伝子候補をさらに絞るこ
とができた。驚くべきことに、ストライガ、
ネナシカズラ、カナビキソウは寄生戦略が全
く異なるにも関わらず、吸器で共通の相同遺
伝子群が利用されていた。脊椎動物が示す発
電器官の収斂進化を対象とした比較トラン
スクリプトーム解析で同様な結果が報告さ
れているため（Gallant et al., Science 
2014）、収斂器官において共通の相同遺伝子
群が利用されることは、生物種によらず普遍



的な現象かもしれない。 
 

 
図 2 吸器形成で発現する共通の相同遺伝子 
 
(3) 吸器形成で発現する遺伝子群における
共発現ネットワーク解析から、特定の機能を
示す遺伝子群（モジュール）の間をつなぐ位
置に植物特異的な転写因子 LATERAL ORGAN 
BOUNDARIES DOMAIN (LBD)遺伝子があること
がわかり、この遺伝子がネットワーク全体を
制御している可能性が考えられた。これは吸
器形成の遺伝子制御ネットワークを制御す
る上流因子が進化上繰り返し変化すること
で寄生植物の収斂進化が生じたことを示唆
する。 
 

図 3 ネナシカズラの吸器形成における共発
現ネットワーク 
 
(4) LBD遺伝子について、機能破壊の CRISPR、
過剰発現、転写抑制 SRDX、プロモーター活性
の解析用コンストラクションを行い機能解
析の準備を進めた。計画していたストライガ
とネナシカズラの形質転換系の確立におい
ても幾つかの条件検討をしたが実用できる
ほどの改良に至らなかった。そこで代替案と
して計画していたコシオガマでのHairy root 
形質転換系を利用した。現在までにプロモー
ター活性における結果を得ることができ、こ
の転写因子のプロモーターは吸器内の分裂
細胞と分化細胞の境界付近の特定の細胞群
に活性を示すことが再現よく観察された。こ

れは今までにない新規の発現パターンであ
り、この転写因子の吸器形成に特異な機能を
示していることを示唆する。 
 

 
図4 コシオガマ吸器におけるLBD遺伝子のプ
ロモーター活性 
 
(5) 吸器形成のような環境に応答して発動
する形態形成の現象（根粒形成やカルス形成
など）について公共データベースを使用して
比較トランスクリプトーム解析した結果、
LBD 遺伝子が誘導されることがわかり、LBD
転写因子は寄生植物の吸器形成だけでなく
植物の進化発生に関わる現象全般において
もキーとなることが示唆された。 
 

 
図 5 環境に応答した形態形成（カルス形成、
根粒形成、吸器形成）の遺伝子発現 
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