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研究成果の概要（和文）：本研究では、植物の季節同調を対象にその仕組みと利用法を研究した。一年草の生育
が同調して終了する現象（課題１）、植物の応答が環境の長期傾向に同調する現象（課題２）、植物が感知して
いる環境を推測する技術（課題３）に着目して研究を進めた。課題１では、シロイヌナズナの開花の最盛期が生
育終了に先立って同調することを見出した。課題２では、葉で発現するほぼ全ての遺伝子の働きの季節変化につ
いての2年分のデータを公開した。環境の長期傾向に応答する遺伝子の一部で、ヒストン修飾が季節に沿った応
答を逆行させない仕組みとして働くことを明らかにした。課題3では、遺伝子発現をバイオマーカーとして植物
ウイルスの量を推定した。

研究成果の概要（英文）：Synchronizations between individuals in biological responses are often 
observed under natural seasonal conditions. This project aimed to understand functions of mechanisms
 that underlie synchronization of plant reproduction, especially in natural fluctuating 
environments. By the combination of growth experiments, time-series transcriptomic and epigenomic 
analyses in a natural plant population, and mathematical analyses, we identified genes that alter 
degree of reproductive synchronization, evaluated roles of histone modification, H3K27me3, as a 
seasonal environmental memory, and developed the method that estimate plant virus infection from 
host transcriptome data.

研究分野：生態学

キーワード： フェノロジー　トランスクリプトーム　遺伝子発現　ヒストン修飾

  ３版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
野外での時系列トランスクリプトームや時系列エピジェネティクスが遺伝子制御の機能を理解する上で強力な手
法であることが示された。本課題で公表した遺伝子発現の季節変化データベースは、植物にかかわる様々な学問
分野に波及効果を持つ。また、植物のトランスクリプトームを病原生物のバイオマーカーとして用いる道が拓か
れた。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通）

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。

研究代表者は、自然条件下で遺伝⼦の機能解析をすすめるʻイン・ナチュラʼアプロ
ーチの重要性にいち早く着⽬し、野外における分⼦遺伝学的⼿法を用いたフェノロジー
研究を開始した。シロイヌナズナの野外栽培株と同属の野生種ハクサンハタザオの自然
集団を研究対象とした。自然条件下での遺伝⼦発現を時系列モデリングし、これらのモ
デルが温暖化に対する植物の応答予測に使えることを⽰した。

花成制御の分⼦遺伝学研究は、発生タイミングとして花成の促進・遅延（発芽からの
⽇数）を解析することで⽬覚ましい成果を上
げてきた。このメカニズム研究の成果を自然
条件（イン・ナチュラ）での同調現象として
再評価することが必須であった。

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し
た。時系列トランスクリプトーム解析を元に 3 つ
の研究課題を実施した（図 1）。

1. 新規に発⾒したʻ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
分⼦遺伝学的アプローチと生態学的アプローチを融合することにより、野外でみられ

る同調現象を解析した。それにより、生態学的現象のメカニズムを理解すること、また、
分⼦生物学的メカニズムの自然条件下における機能を明らかにすることを⽬的とした。
そのために、研究対象としてモデル植物シロイヌナズナを用いた解析と近縁のハクサンハタ
ザオ自然集団の⻑期モニタリングとを組み合わせて研究をすすめた。これらの統合したアプロ
ーチの現れとして、本課題の成果論⽂は、生態学と分⼦生物学の両分野の学術雑誌に発表され
ている。

本計画では、自然条件下での生物同調現象を研究するための①コンセプトの構築を⾏い、
②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いて同調現象を捕捉した。
捕捉された生育終了、遺伝⼦発現の⻑期応答、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、図２（次ページ）に⽰した計画・⽅法
に従って研究を進め、予定通りの成果が得られた。また、因⼦同定のための野外栽培実験で、
花成（花芽が形成される発生学的なタイミング）の同調の有無にかかわらず、生育終了の同調
に先⽴って開花の最盛期（1 ⽇当たりに開花する花の数が最⼤となる生態学的なタイミング）
が強く同調することを発⾒するとともに、主要な花成関連因⼦の発現変化との関係を調べた。
機能理解においては、代表的ヒストン修飾 H3K27me3 の同調的季節変化を⾒出したので、平
成 29 年度に追加配分を受けて全ゲノム的染⾊体⽴体配置を調べる Hi-C 法を導⼊し、同調的に
ヒストン修飾が変化する領域におけるクロマチンの 3 次元構造を解析した。さらに、応答利用
ではハクサンハタザオのトランスクリプトームから、この植物を宿主とするカブモザイクウイ
ルスの感染の有無とウイルス量を推定することを⽬指した。野外で得られたトランスクリプト
ームデータが複雑であったため、最終年度には機械学習の専門家との共同研究を実施し、遺伝
⼦発現をウイルス量のバイオマーカーとすることに成功した。

４．研究成果
本計画では、植物の季節同調を分⼦生物学的⼿法により研究するためのコンセプトを構築し

（図 2 の①）、栽培圃場・自然集団において同調現象を捕捉し（②）、⽬的で設定した 3 つの課
題（③、④、⑤）について、計画に従って研究が進捗した（図 2）。

コンセプトの構築（①）：自然生育地における季節同調研究に遺伝⼦発現とモデリングの⼿法を
取り込んだ新しい研究アプローチを提唱し、次の用語を定義した(Kudoh, New Phytologist, 
2016)。



イン・ナチュラ ： 自然生育地での研究。実験室研究と併せて遺伝⼦機能の包括的理解をもた
らす。分⼦フェノロジー : 分⼦生物学の⼿法でとらえた生物の季節応答。
⾼解像度分⼦フェノロジー(HMP) : 時間分解能が⾼い分⼦フェノロジー。時系列モデリングが
可能。
同調の定義と定量: 発芽のタイミングの違いに⽐して、後のイベント（開花など）のタイミン
グがそろうことを同調、違いが⼤きくなることを脱同調と定義した。これにより、連続播種実
験をおこなうことで、同調が測定可能とし、同調指数 SIg を提案した。

同調現象の捕捉（②）：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・昆⾍⾷害防御・植物ウイルス防御に関連する遺伝⼦発現
の季節同調を捕捉した。
・シロイヌナズナの野外実験で同調を定量した。その結果、バーナリゼーション応答（⻑期の
低温感受により花成が促
進される応答）が季節同調
のために機能することを
⽰すとともに、生育終了の
同調という新規同調現象
を発⾒した（Miryeganeh, 
Kudoh et al. Scientific 
Report, 2018）。
・ハクサンハタザオの自然
集団において、2 年間の
HMP データを取得し、季
節同調にかかわる遺伝⼦
の動態をモデリングした。
さらに、春分・夏至・秋分・
冬至に 48 時間サンプリン



グを⾏い、ゲノムワイドに⽇周変動のある遺伝⼦、季節変動
のある遺伝⼦を特定した。この結果に基づき、自然の複雑な
状況における年間を通した季節トランスクリプトームを世界
で初めて論⽂発表し（Nagano, Kudoh et al. Nature Plants, 
2019）、データベースを公開した。季節変動の有無は新規の
遺伝⼦アノテーションであり、遺伝⼦の機能理解に対する波
及効果は⼤きい（図 3 クロロフィル代謝と花成経路関連遺伝
⼦の例）。

因⼦同定（③）：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シロイヌナズナミュータン
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。
このうち６系統について、リシーケンスを実施し、変異のあ
る遺伝⼦を探索した（図 4）。また、野生型（Col-0）の葉の
季節サンプルを対象に、トランスクリプトームの時系列解析
をすすめ、上記の変異遺伝⼦のうち生育終了時に発現上昇す
る遺伝⼦を探索した。そのうち 3 遺伝⼦が新規因⼦候補とし
てあげられた。

機能理解（④）：自然の変動環境下での機能に焦点を当て、ハクサンハタザオ自然集団において
時系列ヒストン修飾解析を実施した。まず、野外で想定されるサンプル量・時間・輸送条件に
対応するフィールド・ChIP（クロマチン免疫沈降）法を確⽴した（Nishio, Kudoh et al. Genes 
& Genetic System 2016）。次に、2 週間毎の野外サンプルに対し、花成抑制因⼦である FLC
遺伝⼦領域における H3K4me3（活性修飾）と H3K27me3（抑制修飾）の 2 年間の季節動態
を明らかにした。これは、ヒストン修飾の⻑期季節動態の世
界初のデータである。位相解析により、H3K27me3 が
H3K4me3 に遅れて変化することがわかった。微分⽅程式モ
デルによる数理シミュレーションにより、FLC 遺伝⼦が気温
の短期変動に惑わされずに⻑期傾向にのみ応答するしくみに
両修飾間のフィードバック制御が重要な役割を果たすことを
⽰唆した(Nishio, Kudoh et al. 投稿準備中)。
次に、⻑期応答性をもつ遺伝⼦を探索する⽬的で、ハクサン
ハタザオの全ゲノム領域についての H3K4me3 および
H3K27me3 の 1 年間の季節動態データを ChIP-Seq 法により
取得した。その結果、短期的に安定な抑制ヒストン修飾
H3K27me3 が、ゲノムワイドに⻑期的環境応答性を持つこと
を発⾒した。48 時間の動態を調べると、昼夜の⼤きな環境変
動にもかかわらず、そのレベルは変化しない。⼀⽅、1 年間
の動態では、H3K27me3 の修飾を受けるほとんどの遺伝⼦が、
修飾レベルの季節変動を⾒せ、2 倍以上の変動を⾒せた遺伝
⼦が 1,901 個あった。もっとも重要な発⾒は、H3K27me3
に特異的なゲノムワイドに同調した季節変動を⽰したことで
ある（図５）。H3K27me3 の修飾を受ける遺伝⼦には、様々
な環境応答の制御因⼦が含まれていたが、H3K27me3 のエピ
ゲノム状態は、冬型・夏型に類型化された（Nishio, Kudoh et 
al. 投稿準備中）。

応答利用（⑤）：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デ
ュ ア ル RNA-Seq 法 を 開 発 し た （ 図 6, 
Kamitani,Kudoh et al. FEMS Microbiology 
Ecology 2016)。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。また、
植物ウイルスとホスト植物の⻑期共存が成⽴す
るための季節バランスについての詳細解析を実
施した。その結果、TuMV 量が季節と同調して
変動することを⾒出し、操作実験により、全⾝
感染における葉内・葉間の増殖・移動速度の温
度依存性を検出した（Honjo, Kudoh et al.論⽂
投稿準備中）。次に、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。トランスク
リプトームをバイオマーカーとし、自然集団に



おける植物ウイルスの感染の有無と感染量の推定を⾏い、ウイルス量と発現量が相関する遺伝
⼦をリストした。

新規追加の成果：課題③、④、⑤については、当初の計画書には含まれなかった、以下のよう
な新規追加の成果があった（図２）。
・野外栽培実験により、開花のピークが生育終了に先⽴って同調することを⾒出した。そこで、
形質転換体実験温室で栽培実験を実施し、複数の花成因⼦の
主要な役割が開花ピークの同調であることを⽰した(Kami, 
Kudoh et al. 論⽂投稿準備中)。
・抑制型ヒストン修飾 H3K27me3 が多くの遺伝⼦で同調的
に変化するという現象を発⾒したが、この同調的変化現象は、
より⾼次元のクロマチン構造を介した制御の存在を⽰唆して
いた。そこで、平成２９年度に追加配分を受け、超⾳波 DNA
切断装置を導⼊して、全ゲノム的染⾊体⽴体配置を調べる
Hi-C 法による解析を実施した。同調的にヒストン修飾が変化
する領域におけるクロマチンの 3 次元構造を解析することが
⽬的として、シロイヌナズナの Hi-C 法をハクサンハタザオで
実施可能とした。その結果、冬期のサンプルについて染⾊体
領域の相互作用のデータの取得に成功した（図７）。野外環境
下で⻑期の低温を経験した植物における、核内の染⾊体相互
作用を解析した。
・野外で得られたトランスクリプトームデータが複雑であったため、最終年度には機械学習の
専門家と宿主植物ハクサンハタザオの遺伝⼦発現データから植物ウイルス感染量を機械学習に
より推定するための共同研究を実施した。ニューラルネットワークによる機械学習を用いた⽅
法を開発した。最終的に４９遺伝⼦の発現量よりウイルス感染の有無とウイルス量を推定した
（論⽂準備中）。
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