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生物進化研究部門

長谷部　光　泰

　全ての生物は約 40 億年前に生じた一つの祖先生物から進化してきた。現生生物に見られる多様性
は 40 億年間に蓄積した突然変異によって引き起こされたものである。従って、生物進化の痕跡は現
生生物のゲノム上に記されているはずである。では、どこがどう変わることによって進化がおこった
のか。この問題を解くために、まず、研究対象とする生物の類縁関係を明らかにすることが必要となる。
このステップは系統分類学の範疇に入る。次に、モデル生物を駆使して生物進化の鍵となった現象を
ゲノムのレベル、すなわち、遺伝子レベルまで還元して理解することが必要となる。そのためには細
胞生物学、発生生物学、分子生物学、ゲノム生物学の範疇における研究が必要となる。さらに、これ
らの現象を遺伝子レベルまで還元できたならば、異なった生物間でゲノム比較、あるいはゲノムの一
部を交換することによって、遺伝子系がどう変わることによって多様性が生み出されたかを推定でき
るようになる。つまり、最終的に進化学へとたどりつくわけである。当部門では、このようなスタン
スのもと、異なった専門分野を持つスタッフ、博士研究員、大学院生が集まり、いろいろなレベルで
とりとめもなく多様にみえる進化を包括的、総合的に説明するゲノムレベルでの一般原則を見つける
べく、この 10 年間に以下のような研究を行ってきた。

 1．生物の系統解析 

　進化を研究するには、まず生物の類縁関係を明らかにすることが必要である。我々は、裸子植物、
シダ植物、コケ植物の類縁関係を世界に先駆けて解明してきた (Nishiyama et al. 2004)。また、系統
分類学的な問題点の多かったいくつかの被子植物についても研究を進めた。

 2．細胞の進化 : 細胞骨格系からのアプローチ 

　植物細胞は動物細胞と異なり細胞壁で囲まれており動けず、形態形成運動の代わりに細胞分裂 ･ 伸
長方向制御によって組織形態が決定される。従って、植物の発生進化には細胞形態制御機構の進化が
大きな役割を果たしている。植物の細胞分裂・伸長方向制御は表層微小管系により行われる。動物細
胞では中心体から微小管が形成されるが、植物は中心体を持たず、植物表層微小管がどのようにでき
るかはわかっていなかった。我々は表層微小管が既存の表層微小管から枝分かれすることによってで
きることを発見した (Murata et al. 2005)。現在、表層微小管の分岐点にどのようなタンパク質が局在
しているかを明らかにすることによって動物細胞と異なった微小管形成機構がどのように進化したの
かを明らかにすることを目指している。
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 3．単細胞から多細胞への進化 : 極性形成・不等分裂機構からのアプローチ 

　単細胞生物から多細胞生物へと進化する最初のステップは一つの細胞から二つの異なった細胞を作
り出すこと、すなわち不等分裂である。コケ植物セン類のヒメツリガネゴケから単離したプロトプ
ラストの最初の細胞分裂が幹細胞と非幹細胞への不等分裂であることに着目し、この不等分裂を制
御する遺伝子群の単離、解析を行っている。EST 解析によりカタログ化した約 1 万 5 千遺伝子の全長
cDNA を順次プロトプラストで過剰発現し、不等分裂に異常を引き起こす遺伝子の探索を行い、これ
までに約 60 個の不等分裂関連遺伝子の単離に成功し、機能解析を進めている。

 4．植物の体制進化 

　陸上多細胞生物の大きな 2 群である後生動物と陸上植物の共通祖先は単細胞生物である。従って、
両者は独立に多細胞発生過程を進化させてきた。従って、発生過程に用いられている遺伝子は大きく
異なっている。しかし、発生の分子機構は互いに類似点があることがわかってきた。すなわち、両者
は独立に多細胞化したものの、特定の制約のもと似たような分子機構を用いて多細胞体制を進化させ
た可能性がある。このことを明らかにすべく、陸上植物の体制進化がどのような遺伝子系の変化によっ
て引き起こされたのかを研究している。
(4 − 1) 全ゲノム比較からのアプローチ

　これまで被子植物のゲノム情報しか無かったため、陸上植物における発生遺伝子の進化をゲノム
レベルで解析することが困難だった。我々は、遺伝学研究所、情報学研究所、理化学研究所との共
同研究のもと、陸上植物の中で最初に分岐したコケ植物からセン類ヒメツリガネゴケ Physcomitrella 
patens を選び、完全長 cDNA ライブラリー作製、EST 解析、SAGE 解析、BAC 末端配列解析を行い、
世界最大のゲノム情報を公開してきた。さらに、理化学研究所バイオリソースセンターより全ての完
全長 cDNA クローンを世界中に頒布している。また、当部門の世界一のヒメツリガネゴケ実験技術
を広く公開すべく、個別共同研究を積極的に受け入れるとともに、ヒメツリガネゴケ統合データベー
ス PHYSCObase(http://moss.nibb.ac.jp) を作製し、ゲノム情報、実験プロトコールを公開し、全世界
で広く利用されている。また、国際コケ植物学会、国際公開トレーニングコースを開催してきた。平
成 17 年度に日米英独の国際コンソーシアムを結成し、米国エネルギー省の支援のもと全ゲノム配列
決定を完了した。そして、被子植物とヒメツリガネゴケの発生遺伝子をゲノムレベルで比較した結果、
ほとんどの発生遺伝子族が全ての陸上植物で保存されていることを明らかにした。そして、陸上植物
の発生過程の多様性は、各系統特異的な遺伝子増幅や縮小によって引き起こされたことを明らかにす
ることができた。
(4 − 2) 陸上植物における茎葉体制 ( シュート ) の起源と進化

　陸上植物の共通祖先は 1 倍体世代に多細胞体制を持っていた。茎に葉が付いた構造 ( シュート ) は
植物の基本体制である。コケ植物セン類は 1 倍体にシュートを形成する。一方、シダ植物と種子植
物は 2 倍体世代にシュートを形成し 1 倍体はシュートを形成せず縮小している。従って、もともと
1 倍体シュートで用いていた遺伝子群を流用して、2 倍体シュートが進化したと信じられてきた。と
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ころが我々の研究から、被子植物の 2 倍体シュート形成に必須なホメオボックス遺伝子がヒメツリ
ガネゴケの 1 倍体シュートでは機能していないことが明らかになった (Sano et al. 2005, Sakakibara et 
al. 投稿中 )。また、2 倍体シュート形成に重要なオーキシン極性輸送がヒメツリガネゴケ 1 倍体シュー
トでは確認できないことを明らかにした。このことから、2 倍体シュートは新規に進化したという新
しい仮説を提唱している。
　一方、2 倍体シュートが新規に進化した
とすると、1 倍体シュートはどのような分
子機構によって制御されているのだろう
か。約 2 万のヒメツリガネゴケ遺伝子およ
びエンハンサートラップラインを作出し、
1 倍体シュート特異的に発現する遺伝子の
機能解析をすすめている (Hiwatashi et al. 
2001)。さらに、1 倍体と 2 倍体の転換を
制御する遺伝子の進化に関する研究も開始
した ( 図 1)。
 (4 − 3) 花形成遺伝子系の起源と進化 

　被子植物の生殖器官である花はホメオティック遺伝子によって形成される。花の起源と進化を調べ
るためにシャジクモ藻類、コケ植物、シダ植物、裸子植物における花器官形成ホメオティック遺伝子
ホモログ (MADS-box 遺伝子族、LEAFY 遺伝子族 ) の機能解析を行った (Tanabe et al. 2005, Tahanashi 
et al. 2005, Maizel et al. 2005)。その結果、これらの遺伝子は元来、卵、精子形成に関わっており、植
物が陸上化した前後に遺伝子重複によって数が増え、増えた遺伝子が機能分化することによって花器
官が進化した可能性が高いことがわかった。

 5．分化全能性の進化 

　植物細胞は動物細胞に比べ、分化した細胞を幹細胞に分化転換することが容易である。この分子機
構と進化を明らかにするために、容易に分化転換を引き起こすことが可能なヒメツリガネゴケを用い
て科学技術振興機構 ERATO 長谷部分化全能性進化プロジェクト ( 研究総括 : 長谷部光泰 ) との共同研
究を開始した ( 図 2)。

図１．ヒメツリガネゴケ Polycomb 遺伝子破壊株。同遺伝子を破壊する
と１倍体幹細胞が２倍体幹細胞へと転換し、野生型でできる茎葉体（左図）
に変わって右図のような構造体が形成される（青野直樹博士撮影）。

図２．ヒメツリガネゴケ葉細胞から幹細胞へのリプログラミング。ヒメツリガネゴケの葉を切断し、培地上
に放置すると約１日で葉細胞が幹細胞へと分化転換し、細胞分裂を開始する（佐藤良勝博士撮影）。
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