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研究成果の概要（和文）：比較ゲノム解析によって、系統特異的に最近に重複した遺伝子は、二次代謝産物に関係する
傾向が高いという結果を得ている。しかし、一方で、比較的最近に重複した二次代謝産物の生成に関係する遺伝子は、
冗長した機能を保つことも明らかになっている。このように、重複遺伝子が持つ多様性と冗長性が、各代謝産物に関係
する遺伝子を同定するための大きな壁になっている。そこで、トランスクリプトームを取り入れたゲノム関連解析によ
って、各代謝産物に関係する遺伝子を網羅的に同定する方法を構築した。その結果、重複遺伝子も、二次代謝産物の多
様性に大きく影響するが、ncRNA遺伝子も大きく影響していることを明らかにした。

研究成果の概要（英文）：It is of interest to address how duplicate genes contributed to metabolic 
diversities in plants. We showed that recently duplicated genes contribute to a diversity of secondary 
metabolites in lineage-specific fashion. However, we also showed that these duplicate genes contribute to 
genetic robustness with preserving the same function. The diversity and redundancy in duplicate genes can 
be the cause for the hardness to identify genes related to each secondary metabolite. To solve the 
complexity, we propose a new approach to identify genes related to secondary metabolites by the 
diversities of secondary metabolites within a species. Using the genome association approach of both 
genome data and transcriptome data among accessions of A. thaliana, we can infer genes related to each of 
about secondary metabolites in A. thaliana. Consequently, we revealed that not only duplicated genes but 
also ncRNA genes contributed to the variation of secondary metabolites.

研究分野： 比較ゲノム
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１．研究開始当初の背景 
生体内に存在する未知の二次代謝産

物を網羅的に解析するメタボローム

解析によって、世界中で自生している

シロイヌナズナの生態株間に蓄積し

ている二次代謝産物量には多様性が

あることが明らかとなった。その後の

先行研究では、その多様性を生み出す

主要な要因のひとつが、ncRNA 遺伝

子発現であることを示す結果を得て

いた。 
 
２．研究の目的 
本研究では、既に先行研究で得られて

いるシロイヌナズナ生態株間の二次

代謝産物量をコントロールする

ncRNA 遺伝子に絞り、それら ncRNA
遺伝子の機能的役割を明らかにする

ことを目的とする。最終的には、本研

究を通じて、ncRNA 遺伝子を介した

局所適応の分子機構を明らかにする

ことを目指す。 
 
３．研究の方法 
二次代謝産物が同種内の局所適応で

必須であるならば、幅広い環境条件で

生き残っているシロイヌナズナの生

態株間では二次代謝産物の多様性が

あることが期待される。そこで、SNP
で既に同定されている世界中の 76 ヵ

所で自生しているシロイヌナズナの

生態株に着目し、50 種類の既知二次

代謝産物と 1000 種類の未知の二次代

謝産物の定量を行った。その結果、期

待されたように同種間でも生態株間

で二次代謝産物に多様性があること

が明らかとした。その後、各二次代謝

産物の多様性の原因となる遺伝子を

同定するために、ゲノム関連解析を用

いて各代謝産物の蓄積量に相関する

SNP を同定した。75 個の生態株の全

遺伝子の発現プロファイルをマイク

ロアレイによって同定し、各代謝産物

の蓄積量と相関する遺伝子発現を示

す遺伝子を同定した。同定した遺伝子

に選択圧がかかり、Sweep 現象を調べ

た。 
 
４．研究成果 

(1)代謝産物の生合成に関与する遺

伝子の同定、(2)代謝産物の生合成に

関与する遺伝子の発現多型の原因同

定、(3)特に ncRNA 遺伝子に着目した

変異体解析、(4) cRNA 遺伝子の Sweep
現象を同定した。その結果、ncRNA
遺伝子発現は、転写因子よりも、二次

代謝産物合成に影響していることを

明らかにした。さらに、台車産物の生

合成に関わる ncRNA 遺伝子の近傍で、

他の遺伝子よりも Sweep 現象を有し

ており、局所適応に大きくかかわる遺

伝子であることを明らかにした。 
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