第210回 臨時生物科学セミナー
日時：　　3月14日（金）15:00-16:30　
演者：　　清水健太郎博士
　　（演者所属　チューリッヒ大学理学部・進化環境研究所）
演題: 次世代シークエンサーによる非モデル生物のトランスクリプトーム：異質倍数体化と熱帯雨林一斉開花
　我々の研究室では、次世代シークエンサーを活用して、種分化・環境適応・繁殖システムなどを分子レベルから研究している。今回は、モデル生物の情報を活用して非モデル生物を研究した例を２つとりあげたい。
　ステビンスや大野乾以来、倍数体化が適応進化を促すことが議論されてきた。しかし、重複遺伝子の高い配列相同性のため、倍数体種のゲノム・トランスクリプトーム研究は困難であった。ミヤマハタザオArabidopsis kamchaticaは、ハクサンハタザオA. halleriとセイヨウミヤマハタザオA. lyrataを両親とする異質倍数体であり、海岸から高山まで多様な環境に生育している。東工大の瀬々研究室との共同研究により、両親のゲノム配列を利用して、倍数体から得られたIlluminaの配列をどちらの親由来か判定するソフトウェアHomeoRoqを開発した。人工倍数体を低温ストレスにさらしてからゲノムワイドな発現解析を行った結果、大部分の遺伝子の遺伝子ペアでは比率が変わらないが、ストレス応答遺伝子については有意に変化するものが多かった。この結果は、異質倍数体がそれぞれの親に固有のストレス応答シス配列を受け継ぎ、広い環境耐性を得たことを示唆する。
　近年、実験室環境下ではなく、自然環境in naturaで遺伝子発現を解析し、気象データとあわせて解析することが可能となっており、Ecological Genomics、Ecological Transcriptomeなどと呼ばれる。東南アジア熱帯雨林では、フタバガキ科などの数百種もの樹木が、数年に一度、不規則な間隔で一斉に同調して開花し、熱帯生物学で最も壮大でミステリアスな現象と言われてきた。2009年にボルネオ島ランビル国立公園で起きた一斉開花の際に、Roche 454 次世代シークエンサーを用いてフタバガキ科樹木Shorea beccariana網羅的発現解析を行った。一斉開花をはさむ４時点のサンプル間で1128遺伝子の発現が有意に変わっており、FT, SVPなど開花関連遺伝子ホモローグの他、シロイヌナズナで長期の乾燥で発現変化する遺伝子のホモローグの多くが、雨量の少なくなる時期に発現変化していることがわかった。これらの結果は、植物が実際に乾燥を感じ、その後、花芽形成に関わる遺伝子の発現が変化を始めることを示唆しており、「乾燥が一斉開花を誘導する」という仮説を支持した。
場所：　理学部２号館　　223号室　 
担当：　東京大学大学院理学系研究科　発生進化研究室
