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研究成果の概要（和文）：アクセション間のTSS-seqデータの比較解析により、申請者らが以前同定した
GenicTop, GenicCompanion, Intragenic, Antisense, Orphanの各プロモーターグループについて、配列の安定
性及びTSSの安定性の両面から遺伝的安定性を評価することができた。また、それぞれのグループについて遺伝
子発現量とプロモーターの安定性に相関があることも明らかにすることができた。
環境ストレスの有無による転写応答の比較からは、シロイヌナズナがより温暖な地域に生息地を移す際に、光合
成関連遺伝子群の発現増加、環境ストレス応答性遺伝子群の発現低下を伴うことを発見した。

研究成果の概要（英文）：I could evaluate genetic stability of GenicTop, GenicCompanion, Intragenic, 
Antisense, and Orphan promoter groups which I had discovered in previous works. The evaluation was 
achieved based on sequence stability and stability of TSS position among Arabidopsis accessions. 
Comparison of gene expression among the accessions revealed reduced expression of frost resistance 
genes which are regulated by DREB1 and of photoprotection genes including anthocyanin biosynthesis, 
and also increased expression of photosynthesis-related genes. These change in gene expression was 
supposed to be achieved during shift of the habitat from Northern cold area to Southern warm 
regions. 

研究分野：植物ゲノム科学

キーワード： シロイヌナズナ　プロモーター　進化　遺伝的安定性　局所適応　遺伝子発現

  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
遺伝子の転写を行わないノンカノニカルなプロモーターとして、Intragenic, Antisense, Orphanグループがあ
ることをこれまでに報告してきたが、これらはそれぞれのグループ全体としては遺伝的安定性が低く、機能につ
いての淘汰圧がかかっていないものが大多数であることを明らかにした。この発見は各プロモーターグループの
生理学的な重要性としては低いことを強く示唆しつつ、例外的に保存性が高いプロモーター群の存在を同定する
ことができた。後者の発見は今後の機能解析のための指針となる重要な発見である。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属します。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１（共通） 
 
 
１．研究開始当初の背景 
研究代表者（山本）らが植物科学分野として初のゲノムワイド転写開始点解析（TSS-seq）を実
施した（2009）。その後ペアエンドシークエンシングによりさらに詳細な解析を行い（2019）、以
下のようなことを報告した。1）遺伝子の転写を担う Genic プロモーターは遺伝子あたり平均 3
つあり、発現が最も強い Getic Top、それ以外の Genic Companionとに分かれる、2）カノニカル
な Genicプロモーター以外に Intragenic、Antisenseプロモーターが多数存在する、3）さらに該当
する遺伝子モデルが見当たらない Orphanプロモーターも多数存在している。これらのプロモー
ターグループの発現強度、配列安定性、プロモーターコンテクストの強弱（2022）については山
本らによりこれまである程度の解析が進められてきたが、それだけでは各プロモーターグルー
プの進化的な安定性について結論を出すには至っていない（特に Intragenicと Antisense）。 
 
 
２．研究の目的 
上記の経緯により発見された Genic Top、Genic Companion、Intragenic、Antisense、Orphanの各プ
ロモータータイプについてシロイヌナズナの種内地域系統（アクセション）の TSS-seq解析によ
り遺伝的安定性を計測する。また、TSS-seqデータから得られる遺伝子発現多型を解析し、シロ
イヌナズナの局所適応の実態を理解する。 
 
 
 
３．研究の方法 
シロイヌナズナの 4アクセション（Altenb2, Kly1, Shigu2, Vash1）について、ストレスなし、低温
＋強光ストレスありの 2処理区 3反復を用意し TSS-seq解析を行う（計 24ライブラリ）。シーク
エンスデータより、TSS（転写開始点）をクラスター化し、クラスター ＝ プロモーターとして
扱う。各クラスターの総タグ数を発現量、クラスター内のピーク位置をそのプロモーターを代表
する「転写開始点」とする。 
Col-0での TSS-seq解析データ（2019、未発表）では上記の解析に加えて、クラスターと遺伝子
モデルとの関係づけ及び、GenicTop、GenicCompanion、Intragenic、Antisense、Orphanのグループ
分けができている。今回解析した 4 アクセションの TSS データを Col-0 のクラスターとピーク
位置に参照し、各グループの特徴としてまとめる。 
 
 
 
４．研究成果 
＜各プロモータータイプの遺伝的安定性の評価＞ 
Col-0での TSS-seq解析データ（2019、未発表）をレファレンスとして、今回解析した 4系統で
の TSSクラスターのピーク位置が完全に保存されている（=一塩基のずれもない）割合を調べた。
予想通り最も保存性が高かったのが GenicTopグループであった。Orphanグループの保存性が低
いのも予想通りであったが、Intragenic、Antisense のグループは予想外に保存性が低かった。ま
た、シロイヌナズナ 1001ゲノムの SNP情報を用いてプロモーターの配列安定性を比較したとこ
ろ、GenicTopが高く Orphanが低かった。これまでの解析で得られていた発現量、プロモーター
コンテクストの比較結果と合わせると、発現量が高い GenicTopが最も保存性（配列及び TSSピ
ーク位置）が高く、発現量が低い Orphanが保存性も低い、という結論になった。 
これらの比較から Orphanグループはゲノム中に数万あり数が多いが現れては消える遺伝的安定
性の低いプロモーターであることを明らかにすることができた。 
また、Intragenic 及び Antisense のグループは TSS ピーク位置が保存されているクラスターが特
に低く、Intragenic で 0.74%、Antisense で 5.6%しかなかった。これらの結果は、Intragenic 及び
Antisense のグループは生理学的な重要性を担うプロモーターが非常に少ない、ということを示
唆している。それぞれのグループで 800 程度のプロモーターは TSS ピーク位置が保存されてい
たが、これらについてはなにがしかの生理学的な役割を担っている可能性が考えられた。
Intragenic及び Antisenseグループは構造遺伝子と配列を共有するため、塩基配列の安定性を評価
するだけでは遺伝的安定性について結論を得ることはできなかったが、今回の TSS ピーク位置
のアクセション比較により初めて結論が得られた。 
 
＜アクセション間の遺伝子発現比較による局所適応＞ 
ゲノム配列を元にしたシロイヌナズナアクセションの進化過程の研究によれば、Altenb2 及び
Vash1 は Clade 4 に属し、Shigu2 及び Kly1 が属する Clade 1 より派生した、と考えられている
（佐藤壮一郎（京都府立大学）私信）。現在の生息地から考えると、Clade 1から Clade 4へとよ
り温暖な土地へ生息地を遷移してきたことになる。 



TSS-seq データを元にした遺伝子発現量の解析結果から、Clade 1 から Clade 4 への変遷により、
DREBレギュロン系の凍結耐性応答性遺伝子群の発現低下、光防御系強光応答性遺伝子群の発現
低下、ROS 応答性転写因子群の発現低下、そして光合成関連遺伝子群の発現量の増加が検出さ
れた。これらの発現量の変化は、低温ストレスに対する応答を下げ、植物の成長の源である光合
成装置の生合成を上げる、という方向性にフィットしており、より温暖な土地での局所適応にプ
ラスに働いていると考えられた。これらの解釈は、成長速度及びストレス耐性の生理学的な比較
解析の結果とも一致していた。 
 
科研費で支援されている期間に解明できた以上の成果に加えて、期間終了後も解析を続けてお
り、可能であれば発現多型の原因とゲノム配列多型を繋ぐような成果を出したい、と考えている。 
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