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生物は祖先が持っていなかった新しい形質を次々と生み出しながら進化してきた。そして、
新規形質の多くは、いくつかの性質が整って初めて有利になるような複合形質である。新
規複合形質はランダムな突然変異の蓄積だけで説明できるのか。あるいは未知の進化機構
が存在しているのか。この問題を解くには、新規複合形質を遺伝子のレベルに還元し、そ
れらができあがるメカニズムを解明し、さらに、近縁種との比較から進化過程を推定する
ことが必要である。我々は、ゲノム解読と改変技術の革新を助けに、モデル生物に加え、
これまで分子生物学、分子遺伝学的還元のできなかった非モデル生物を材料として、（１）
植物細胞の分裂軸決定機構、（２）多能性幹細胞形成維持機構、（３）陸上植物の発生、（４）
植物の食虫性、（５）植物の運動を個別な研究対象として、それらから得られた結果を総
合し、新規複合形質がどのように進化しうるかのメカニズムを描き出すことを目指してい
る。（詳細は	https://www.nibb.ac.jp/evodevo/）。
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植物の細胞分裂方向はどのように決まるのか
 植物細胞は細胞壁で囲まれているので動けない。そのため、
細胞がどちらの方向に分裂、伸長するかが、その後の組織や
器官の形を決定する。つまり、植物の発生の根本原理は細胞
分裂・伸長をどのように制御するかにある。動物の細胞分裂
方向を決める中心体は、植物には無い。いったいどのような
仕組みで細胞分裂方向を決めているのかを探求している。

分化細胞から幹細胞への転換機構
 我々が発見したステミン STEMIN という遺伝子を働かせる
だけで、体の中にある分化した葉細胞を幹細胞に変化させる
ことができる。ステミンは転写因子であるが、それ以外に、
クロマチン修飾や DNA 損傷と関連して幹細胞化の未知の分
子機構を担っているらしいことがわかってきた。大きな変化
をどうして１つの遺伝子が引き起こせるのか。これは複合形
質がどのように進化するのかと同じ根を持つ生物学上の問題
である。

食虫植物の進化
 食虫植物は小動物を葉で誘引、捕獲、消化、吸収することで、
貧栄養地でも生育できる。食虫性の進化は複合適応形質進化
の典型例であり、ゲノム解読と遺伝子改変による研究で多く
のことがわかってきた。ムラサキヘイシソウの捕虫葉は奇妙
な袋型をしているが、通常の植物の持つ扁平な葉から葉の特
定の部分の細胞分裂方向を変化させるだけで進化しうること
がわかった。フクロユキノシタで、温度によって通常葉と捕
虫葉を作りわけさせることに成功し、比較解析が可能となっ
た。ハエトリソウは 30 秒以内に２回感覚毛を刺激すると閉
じるが、カルシウムが記憶物質として機能し、閾値を超える
と葉が閉じることがわかった。そして、モウセンゴケ科の共
通祖先でゲノム重複がおこることで多くの遺伝子の進化速度
が上昇したこと、さらに、植物の老化の遺伝子系を一部改変
することで、消化と吸収の両方が進化しうることがわかって
きた。

植物の速い運動の進化
 植物の運動機構の進化も多くの形質進化が必要である。我々
はゲノム解読と遺伝子操作を通して、オジギソウ、モウセン
ゴケ、ムジナモの機械刺激受容機構、刺激伝達機構、運動機
構、そして、それらがどのように進化してきたかを研究して
いる。オジギソウで破壊すると、運動がおこらなくなる遺伝
子、就眠運動は正常だがお辞儀運動だけおかしくなる遺伝子、
そして、過剰発現すると運動能力が亢進される遺伝子などが
得られた。

生物進化研究部門

図1.	特定のタンパク質局在（黄色矢印）を起点として紡錘体が形成される。

図２.	オジギソウの運動機構のメカニズムとその進化を知りたい。
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