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研究の概要 
自然環境下では、様々な生物が同調して活動する生物同調現象がみられる。本研究は、植物の 

季節同調を対象にその仕組みを研究する。一年草の生育が同調して終了する現象、植物が環境 

の長期傾向にのみ応答する現象に着目して研究を進めている。また、植物の遺伝子発現を網羅 

的に調べる手法を利用して、植物が感知している環境を推測する。 

研 究 分 野：生態学 

キ ー ワ ー ド：分子生態 

１．研究開始当初の背景 
同調現象は、生物の複数個体間の同時応答

である。自然条件下で観察され、交配のタイ
ミングをそろえる現象において卓越してい
る。植物が決まった季節に開花するのも、個
体間の交配を可能にする同調現象である。地
球環境の変化に対する生物の応答を予測す
ることが急務となる中で、植物のフェノロジ
ー（季節環境下での生物の活動タイミング）
が決定されるメカニズムを理解することが
生態学的・農学的要請となっていた。 
 
２．研究の目的 

本課題では、「生物の同調現象」として植
物応答を研究することにより、それにかかわ
るメカニズムの機能を自然条件下で理解す
ることを目的とする。時系列トランスクリプ
トーム解析を元に 3つの研究課題を実施する。 

1. 新規に発見した‘生育終了’同調現象の制
御因子を同定し、機能を解明する。 

2. 複雑な自然状況下での遺伝子ネットワ
ークの機能を理解する。 

3. 遺伝子発現の応答をバイオマーカーと
して利用し、環境を推定する。 
 
３．研究の方法 

時系列トランスクリプトームデータに基

づき、三つのアプローチで研究を展開する(図
１)。 
1. 因子同定： ‘生育終了’の同調をもたらし

ている鍵因子を同定する。分子遺伝学的

アプローチで同定し、機能解析する。 

2. 機能理解：自然の複雑な状況における環

境記憶の機能に焦点を当て、自然集団の

時系列ヒストン修飾解析を実施する。申

請者らが始めた分子フェノロジーアプ

ローチである。 
3. 応答利用：トランスクリプトームで得ら

れるデータのパラメータ数の優位性を

活用して「遺伝子発現→環境」モデリン

グを行う。 

図１．植物の同調に関する 3つの研究 
 
４．これまでの成果 

自然条件下での生物同調現象を研究する
ためコンセプトの構築を行い、分子フェノロ
ジー、季節同調を定義し、同調の定量法を考
案した（図２, ①）。シロイヌナズナの野外栽
培実験とハクサンハタザオの自然集団にお
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いて同調現象を捕捉した(図２, ②)。前者では
生育終了という新しい同調現象を発見した。
後者においては開花応答・クロロフィル代
謝・昆虫食害・植物ウイルス量などの季節同
調を捕捉した。捕捉された生育終了、開花応
答、ウイルス量の増加という同調現象につい
て、③因子同定、④機能理解、⑤応答利用の
3 つのテーマで研究を進めている（図２）。 

新しく発見した生育終了の同調について
は、屋外環境下で生育終了が遅延するミュー
タントをスクリーニングするための実験を
実施し、26 系統を得た。一部の系統について、
ゲノムシーケンスを決め、生育終了に関わる
遺伝子を探索している。 

ハクサンハタザオの自然集団では、野外サ
ンプルを対象とした免疫沈降実験法（Field 
ChIP）によるゲノムワイドなヒストン修飾解
析を「花を咲かせるタイミングを決めている
遺伝子領域」について実施し、環境の長期傾
向に対する応答を解析した。さらにゲノムワ
イドな解析も実施し、環境の長期傾向に植物
が応答するために働いている可能性がある
遺伝子のリストを作成した。 

ハクサンハタザオのトランスクリプトー
ム と 植 物 の ウ イ ル ス を 同 時 検 出 す る
RNA-Seq 法を用いて、カブモザイクウイル
ス（TuMV）はしばしば宿主の mRNA と同
等の量までも増殖することを明らかにした。
そこで、遺伝子発現からウイルス量を推定す
るための解析を開始した。 

５．今後の計画 
生育終了が遅延する系統を使って、その原

因となる遺伝子を、交配実験、ゲノムシーケ
ンス、トランスクリプトーム解析を組み合わ
せて、突き止める。また、環境の長期傾向に
植物が応答するために働いている可能性が
ある遺伝子の機能を明らかにする。さらに、
植物の遺伝子発現をバイオマーカーとして、
植物体内の状態などを推定する。 

これらのことを通じて、自然の変動する環
境で、植物が同調して活動することをどのよ
うに可能にしているかを明らかにする。 
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