
植物の進化過程において、水分輸送を担う通水細胞の獲得と進化は、乾燥した陸上

環境に適応するために非常に重要であったと考えられる。現存の陸上植物が持つ通水

細胞は、コケ植物の一部が持つハイドロイド、維管束植物の中でもシダ植物と裸子植

物における主要な通水細胞である仮道管、そして被子植物で主要な通水細胞である道

管細胞に大別される。これまでのシロイヌナズナやヒメツリガネゴケを用いた分子生

物学的解析により、 VNS (VND, NST/SND 飢dsMB・re1飢edprotein)ファミリーが通水

細胞形成を御Ⅱ卸することが示された。シロイヌナズナにおいては、VNSファミリーが、

下流転写因子や二次細胞壁形成・ネ闇包死関連遺伝子など、道管細胞分化に必要な遺伝

子群を転写活性化し、道管細胞分化を誘導する。一方、ヒメツリガネゴケの卿S遺伝

子(PPレNS)の機能解析により、 PPVNS とシロイヌナズナVND (AtvND)間で下流制

御因子が保存されていることが明らかとなり、 VNS を起点とした転写制御ネットワー

クの基本形は植物陸上化の早い段階で確立されたことが示唆された。そこで本研究で

は、通水細胞進化の分子的理解に向けて、(D これまでに実験的検証が不十分であっ

たVNS ファミリーの仮道管分化への関与、および(2) VNS ファミリータンパク質の

シス配列結合親和性の進化に伴う変化、の2点に着目した。

(DVNSファミリーの仮道管細胞分化への関与を明らかにするため、裸子植物テーダ

マツVNSタンパク質について発現解析と機能解析を行った。これによって、仮道管分

化時にも VNS タンパク質による細胞壁および細胞死関連遺伝子の転写活性化が重要

であることを示唆し、仮道管分化におけるVNSファミリーの役割を実験的に示すこと

に初めて成功した。

(2)転写制御ネットワークを変化させる要因として、 VNSタンパク質とシス配列の結

合親和性に着目し、ヒメツリガネゴケ、イヌカタヒバ、テーダマツ、およびシロイヌナ

ズナの4種類のりコンビナントVNSタンパク質と、 MYB転写因子、セルロース合成

酵素CesA、道管特異的システインプロテアーゼXCP、およびりグニンポリマー化酵素

LACCASE をコードする遺伝子のプロモーターから得た 21種類のシス配列について、

蛍光分光相関法(FCS法)による結合親和性解析を行った。その結果、 VNSーシス配列

の結合親チ叶生が、コケ植物と維管束植物の間で大きく変化し、その後、道管細胞進化

のタイミングでさらに変化したことを示唆する結果を得た。

以上は、陸上植物通水細胞はVNSを起点とした転写制御ネットワークによって制御

されているという説を改めて補強するとともに、従来想定されてきたVNS標的シス配

列の獲得や喪失による下流因子の変化に加え、 VNS自身の変化による標的シス配列と

の結合親和性の変化が、通水細胞進化の一因であったことを新たに示唆した。
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陸上植物進化の過程で水分の輸送を担う通水細胞の獲得と進化は極めて重要なイベ

ントのひとつであったと考えられる。現存する陸上植物の通水細胞の主な種類は、コ

ケ植物の一部が持つハイドロイド、維管束植物の中で多くのシダ植物と裸子植物が持

つ仮道管、そして被子植物が持つ道管細胞である。しかしながら、こうした通水細胞

の進化をもたらした分子機構については、これまで未解明な部分が多かった。

申請者は、通水細胞進化の分子的理解に向けて、陸上植物の通水細胞分化を制御す

るVNSファミリーの比較分子機能解析を行い、以下に示す知見を得た。

1.仮道管分化へのVNSの関与を実験的に検証するため、テーダマツVNS(P加那meda

VNS;ptavNS)の発現解析と分子機能解析を行った。その結果、テーダマツゲノムには

5つのVNS遺伝子(pta卿S)が存在し、このうち4つは仮道管細胞からなる木部で発

現することを示した。さらに、これらPtavNSはタバコ葉での過剰発現で異所的な二炊

細胞壁の形成能を持つことを示した。また、 VNDファミリー下流遺伝子のテーダマツ

ホモログをレポーターとした一過的発現解析によって、ptavNSがシロイヌナズナVND

ファミリーと同様、二次細胞壁合成・ホ醐包死関連遺伝子の転写を活性化する可能性を

示唆するに至った。以上から、仮道管細胞分化がVNSファミリーによって制御される

ことを示唆することに成功した。

2.オウシュウトウヒ(piceαα6ies)の培養細胞である仮道管様細胞形成株と非形成株

を材料にトランスクリプトーム解析を行った。その結果、仮道管様細胞形成株では、

非形成株と比較して、オウシュウトウヒ剛S (Pα剛S)遺伝子4つのうち 3遺伝子の

発現が有意に高いこと、またPⅣSの下流遺伝子群の発現が高いことを示した。さらに

詳細なGeneont010gyterm解析の結果、ハイドロイドから仮道管、そして道管への進化

を裏付ける遷移的なトランスクリプトームの変化が示唆された。

3. VNSーシス配列の結合親和性の進化に伴う変化を実験的に検証するため、 VNSタン

パク質とシス配列の結合親和性に着目し、ヒメツリガネゴケ、イヌカタヒバ、テーダ

マツ、およぴシロイヌナズナに由来する 4種類のVNSりコンビナントタンパク質と、

VNS 下流遺伝子プロモーターから単籬した21種類のシス配列について、 FCS 法によ

る結合親和性解析を行なった。その結果、 VNSーシス配列の結合特性が、コケ植物から

維管束植物への進化の過程で大きく変化し、その後、仮道管から道管細胞への進化の

タイミングでさらに変化したことが示唆された。

以上のように、本論文は植物通水細胞進化に関わる分子機構解明の一助となるもの

で、学術上、応用上貢献するところが少なくない。よって審査委員一同は、本論文が博

士(バイオサイエンス)の学位論文として価値あるものと認めた。
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