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ゲノム重複が⾷⾍植物の進化を牽引 

〜モウセンゴケ科に属するコモウセンゴケ、ハエトリソウ、ムジナモの 3 種の 

ゲノム解読により判明〜 

 

 ⾷⾍植物は葉で⼩動物を誘引、捕獲、消化、吸収し、栄養としています。このため、他の植

物が⽣育できないような貧栄養地で⽣育することが可能です。⾷⾍植物は植物の進化の中で、

9 回独⽴に進化したと推定されており、世界に約 600 種が知られています。基礎⽣物学研究

所および総合研究⼤学院⼤学の⻑⾕部光泰教授らを中⼼とした研究グループでは、2017 年に

壺型の捕⾍葉を形成するフクロユキノシタのゲノムを解読し、消化酵素は耐病性遺伝⼦から

進化した可能性が⾼いことを発表しました。しかし、耐病性遺伝⼦がどのようにして消化酵

素へと進化できたのかは不明でした。今回、ゲルゴ パルファルビ⼤学院⽣、⻑⾕部光泰教授

らは、⾦沢⼤学⻄⼭智明助教、宇都宮⼤学⽟⽥洋介准教授、およびヴュルツブルク⼤学（ド

イツ）ライナー ヘドリッヒ教授などとの共同研究により、フクロユキノシタとは別の科であ

るモウセンゴケ科に含まれる、コモウセンゴケ、ハエトリソウ、ムジナモの 3 種のゲノム解

読を⾏いました。その結果、モウセンゴケ科の祖先で全ての遺伝⼦がゲノム重複によって倍

に増え、増えた遺伝⼦が消化酵素に加え、誘引、捕獲、吸収に関わる機能を進化させた可能



性が⾼いことがわかりました。この成果は⽶国東部時間 2020 年5 ⽉14 ⽇付でCurrent Biology

誌に掲載されました。 

 

 

 

 

【研究の背景】 

 ⾷⾍植物は⼩動物を誘引、捕獲、消化、吸収することで栄養を摂取し、貧栄養地で⽣育す

ることができます。被⼦植物の 5 つの⽬で独⽴に⾷⾍性が進化しましたが、特にナデシコ⽬

ではいくつかの異なった⾷⾍植物が進化しました。モウセンゴケ属（全世界に約 200 種）の

種は、繊⽑から消化液を含む粘液を出し、繊⽑が動いて獲物を捕らえます（図 1 左）。ドロソ

フィルム属（ポルトガルなどに 1 種）とトリフィオフィルム属（シエラレオネなどに 1 種）

の種は、モウセンゴケ属と同じように粘液を出しますが触⽑は動きません。ハエトリソウ属

（北⽶にハエトリソウ 1 種、図 1 中央）とムジナモ属（世界に点々とムジナモ 1 種、図 1 右）

図１：本研究でゲノム解読したモウセンゴケ科の 3 種。モウセンゴケ属コモウセンゴケ、

ハエトリソウ属ハエトリソウ、ムジナモ属ムジナモ。 



は、葉が瞬時に⼆つ折りになって獲物を挟み込み、葉の表⾯の分泌腺から消化液を出します。

ウツボカズラ属（東南アジアを中⼼に約 170 種）は消化液を溜めた袋で獲物を捕らえます。

2000 年に基礎⽣物学研究所を中⼼とした研究グループは、モウセンゴケ属とハエトリソウ、

ムジナモの葉緑体の光合成を担う rbcL 遺伝⼦の塩基配列⽐較を⾏い、これら 3 属は、捕⾍様

式、捕⾍葉形態が⼤きく異なるものの、近縁であることを発⾒し、同じモウセンゴケ科に含

めることが妥当であることを⽰しました。 

 その後、2017 年に基礎⽣物学研究所と総合研究⼤学院⼤学を中⼼とした研究グループは、

オーストラリア南⻄部に⾃⽣し、袋型の捕⾍葉を形成するフクロユキノシタのゲノムを解読

し、袋の中の分泌腺から出る消化液に含まれる酵素は、⾷⾍植物以外の植物では病気の原因

となるウイルス、細菌、カビなどを分解する酵素を作る遺伝⼦（耐病性遺伝⼦）が転⽤され

たものである可能性が⾼いことを発⾒しました。 

 ⼀⽅で、⾷⾍植物が進化するには、誘引、捕獲、消化、吸収の全てができる必要がありま

す。しかし、これら多くの遺伝⼦がどうやってほぼ同じ時期に進化できたのかが不明でした。

さらに、消化酵素遺伝⼦など消化や吸収に関わる遺伝⼦がどうして分泌腺で働くようになっ

たのかも不明でした。 

 

【研究の成果】 

 本研究では、モウセンゴケ科の 3 種である、モウセンゴケ属のコモウセンゴケ、ハエトリ

ソウ、ムジナモの 3 種のゲノムを解読することに成功しました。その結果、モウセンゴケ科



の祖先の段階で、ゲノム重複（ゲノムに含まれる遺伝⼦がすべて重複して倍数体になること）

が起きたことがわかりました（図 2）。ゲノム重複によって、耐病性遺伝⼦と同じ遺伝⼦がで

き、もとからある遺伝⼦で耐病性の機能を保ちつつ、新しくできた遺伝⼦が消化酵素へと進

化した可能性が⾼いことがわかりました（図 3）。そして、ゲノム全体の遺伝⼦を調べたとこ

ろ、消化酵素以外でも、誘引、捕獲、消化、吸収に関わるような 279 の⾷⾍性関連遺伝⼦群

がゲノム重複に伴い、近縁の⾮⾷⾍植物と較べて増加していることがわかりました（注 1）。 

 ⼀⽅、3 種ともこれまで報告された他の植物と較べ、最も遺伝⼦数が少ない部類であるこ

ともわかりました（注 2）。このことは、ゲノム重複で遺伝⼦数が増えた後、3 属が種分化す

るより前に、遺伝⼦数が⼤きく減少したことを⽰しています（図 2）。その理由は、⾷⾍性が

進化することで、根からの養分吸収などが不必要となり、そこに関与していた遺伝⼦が⽋失

したためだと考えられます。 

 

 

図２：⾷⾍植物の進化過程で起こったゲノムの変化 



 

 

図３：遺伝⼦重複による⾷⾍性の進化の模式図 

 

 遺伝⼦数の急激な増減によって⽣まれた⾷⾍性を持つ祖先から、コモウセンゴケ、ハエト

リソウ、ムジナモがそれぞれ進化する過程でも、ゲノムに変化が⾒つかりました。コモウセ

ンゴケでは、約 400 遺伝⼦に独⾃の遺伝⼦重複がおこっていました。ムジナモでは、ゲノム

重複が 3 回おこっていることがわかりました。さらに、ハエトリソウではレトロトランスポ

ゾン（酵素の働きによってゲノム上を動いたり、増幅したりする塩基配列）が⼤量に増幅し、

ゲノムサイズが 31.8 億塩基対と、コモウセンゴケ（3.23 億塩基対）、ムジナモ（5.09 億塩基

対）よりもずっと⼤きくなっていました。これらのことから、モウセンゴケ科の祖先で⾷⾍

性が進化した後、コモウセンゴケ、ハエトリソウ、ムジナモのそれぞれの系統でゲノムが⼤

きく変化し、その結果として、現在の多様な捕⾍葉形態を⽣み出したのではないかと推定さ



れます。 

 さらに、ハエトリソウの消化腺で働く遺伝⼦の制御領域を調べるとその多くで WRKY（ワ

ーキー）転写調節タンパク質の結合領域があることがわかりました。このことは、消化酵素

遺伝⼦などの消化腺で働く遺伝⼦が WRKY 転写調節タンパク質によって⼀体となって転写

制御されている可能性が⾼いことを⽰しています。WRKY 転写調節因⼦は普通の植物では病

原菌やバクテリアの感染に伴い、病害応答に関わる遺伝⼦の働きを誘導します。そこで、ゲ

ノム重複などを介して増幅した複数の WRKY 転写因⼦遺伝⼦の発現している場所を調べた

ところ、捕⾍葉特異的に働いている WRKY 転写因⼦遺伝⼦（WRKY6 と WRKY29）を発⾒し

ました。この遺伝⼦はムジナモやコモウセンゴケのゲノムにも⾒つかったことから、これら

の WRKY 転写因⼦遺伝⼦が消化酵素遺伝⼦を消化腺特異的に働かせている因⼦である可能

性が出てきました。 

 

【研究の意義および今後の展開】 

 本研究でゲノム重複による遺伝⼦数の⼀時的な増加と、増えて⾃由度の上がった（余った）

遺伝⼦が、⾷⾍性という新しい機能を進化させる上で重要だったことがわかりました。特定

の遺伝⼦の重複ではなく、ゲノム重複することで、いろいろな機能を持った遺伝⼦の⾃由度

が上がり、誘引、捕獲、消化、吸収という⾷⾍性のための多様な機能をほぼ同じ時期に進化

させることが可能になったと考えられます。今後は、さらにゲノム解析を進め、⾷⾍性に関

わる遺伝⼦がもともとどのような機能を持っていたのか、またそれらの遺伝⼦が統合的に機



能するために、どのような制御系の進化が必要だったのかを調べていく予定です。 

 

（注 1）獲物の誘引に関わる可能性のある遺伝⼦として、蜜に含まれるテルペノイドや⼆次

代謝産物合成酵素、糖の輸送体の遺伝⼦がありました。獲物を認識することに関わる可能性

のある遺伝⼦として、膜タンパク質、シグナル伝達系遺伝⼦、ジャスモン酸の⽣合成とシグ

ナル伝達に関わる遺伝⼦がありました。消化に関わる可能性のある遺伝⼦として、タンパク

質分解酵素、核酸分解酵素などの加⽔分解酵素の遺伝⼦がありました。そして、吸収に関わ

る可能性のある遺伝⼦として、窒素、リン酸、アミノ酸、糖、⾦属イオンの輸送体の遺伝⼦

がありました。専⾨的には 279 オルソグループが⾒つかったということです。 

 

（注 2）コモウセンゴケはゲノム内に、約 18,000 遺伝⼦、ムジナモは約 25,000 遺伝⼦、ハエ

トリソウは約 21,000 遺伝⼦が⾒つかりました。⾮⾷⾍植物である、シロイヌナズナには約

28,000 遺伝⼦、イネには約 36,000 遺伝⼦がゲノム中に⾒つかっています。単細胞の緑藻類で

あるクラミドモナスは約 18,000 遺伝⼦、寄⽣性で多くの遺伝⼦を失っているネナシカズラの

仲間は約 20,000 遺伝⼦であることを考慮すると、今回調べた 3 種の遺伝⼦数はとても少ない

ことがわかります。葉から栄養を吸収するようになったためか、根形成や根の機能に関わる

遺伝⼦が減少しています。 
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