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ポストゲノム時代の植物進化研究	
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	 植物の進化における多くの知見は，多種多様な植物を分類することに端を発し，その分類

群に時間軸を加えた系統学から生じてきた。形態などの特徴的な形質から系統関係を類推す

る古典的な手法に加え，分子系統学として DNAの塩基配列情報をもとにより詳細かつ正確に

系統関係を類推することができるようになってきた。そのような系統学の進展によって，例

えば被子植物は現時点で 350,000 種が認識されており，主要被子植物（Mesangiospermae）は

ジュラ紀中後期に多様化したことが明らかになっている（Zeng et al. 2014）。このように多様

化した植物種が示す多種多様な形態は，ジュラ紀の昆虫だけでなく我々植物学者を含む多く

の人々を魅了するのに十分であると言えるだろう。加えて分子生物学的技術が進展すること

により，遺伝子レベルでの解析が進化研究に適用され，個々の博物学的な研究から系統間を

通して一般的な議論ができるようになったことは特筆すべきことである。またシロイヌナズ

ナやイネをはじめとするモデル植物ではゲノム解読が完了し（The Arabidopsis Initiative. 2000; 

Yu et al. 2002; Goff et al. 2002），逆遺伝学的な手法を応用することで，順遺伝学的手法では明

らかにできなかったような遺伝子の機能（例えば機能重複など）にも迫ることができるよう

になってきた。近年では，次世代シークエンサー等の新技術により多くの植物種のゲノム解

読が可能となり，単細胞藻類 Chlamydomonas（Merchant et al. 2007）から、車軸藻植物

Klebsormidium（Hori et al. 2014）、コケ植物 Physcomitrella（Rensing et al. 2008）、シダ植物

Selaginella（Banks et al. 2011）、裸子植物オウシュウトウヒ（Nystedt et al. 2013）、基部被子植

物 Amborella（Amborella Genome Project. 2013）などのゲノム配列が明らかにされており、進
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化系統関係上重要な植物の理解がさらに進んできている。しかし，このような目覚ましい技

術進歩によりゲノムを解読しても，植物形態・生理応答の多様性の理解はなかなかつながら

ないのが現状である。むしろゲノムレベルの解析の垣根が低くなった分，それぞれの研究者

にはよりオリジナルな視点が要求される時代となっている。そのようなポストゲノム時代の

植物進化研究は今後どう進めていくべきだろうか？現在，私たちはゲノム情報を中心として

様々解析手法を手に入れており，その知見・技術を使って，前人未踏の分野である植物進化

の真理を理解できる時代が，まさに今である。 

	 そこで本総説シリーズでは，順遺伝学・遺伝子配列解析・トランスクリプトーム解析など

様々な解析手法を駆使したポストゲノム時代の進化研究をそれぞれの研究分野の背景ととも

に紹介する。まず，アブラナ科の根の形態進化を対象に順遺伝学的手法を使った研究を論じ，

非モデル植物から順遺伝学的に重要な遺伝子へ迫る内容である。次に，水生植物カワゴケソ

ウ科の多様化についてゲノムワイドに遺伝子配列を比較した研究を論じ，ATGC の配列から

進化スケールで何が起きたか明らかにしていく内容となっている。さらに，トマト近縁種の

葉の形態進化を対象にトランスクリプトーム解析を使った研究を論じ，トランスクリプトー

ム解析とその下流解析であるネットワーク解析の有効性について議論している。ぜひ今回紹

介する話題から植物進化研究の広がりを感じ，そして次の波を想像することを楽しんでいた

だきたい。 

現在はまだ多くの研究において，それぞれの研究対象とする植物種で研究が完結している

ため，私たちの植物進化における知識は博物学的要素が強い雑多な集合と言わざるを得ない。

しかし近い将来，ゲノムという共通言語をもとに，種や系統群を越えた次世代型の植物進化

研究が始まり，植物進化ひいては生物進化の一般性の理解が期待できるではないかと思って

いる。今回の総説が，その小さな第一歩として，植物進化に興味がある皆さんの今後研究展

開へ少しでも参考になることを願っている。 

	 本総説は，日本植物学会第 79 回大会（2015 年 9 月）で開催されたシンポジウムの講演内

容を再構成したものである。シンポジウムの開催にあたってお世話になりました大会実行委

員の先生方，レビュー執筆の機会を与えてくださった電子出版物編集委員の先生方にこの場

を借りて厚くお礼申し上げたい。 
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