
半数体生物の性染色体上の性決定遺伝子を解明 

―コケがもつ現生生物最古の起源の性染色体― 

 

概要 

京都大学大学院生命科学研究科の岩崎美雪氏（ 博士後期課程学生）、梶原智明氏（ 博士後期課程学生）、安居

佑季子准教授、吉竹良洋助教、山岡尚平准教授、河内孝之教授らの研究グループは、東京理科大学理工学部応

用生物科学科の西浜竜一教授、朽津和幸教授、国立遺伝学研究所中村保一教授、近畿大学生物理工学部大和勝

幸教授らの研究グループおよびオーストリア・ドイツ・オーストラリアの研究グループとの国際共同研究によ

り、半数体注 3において性別が決まるコケ植物のゼニゴケから性決定遺伝子を同定しました。 

性染色体注 1と性決定因子注 2の研究は二倍体生物注 3（ 例えば XYがオス、XXがメスになる哺乳類）で進んで

いますが、遺伝的な振る舞いが大きく異なる半数体生物注 3における性染色体上の性決定遺伝子は不明でした。

今回、生活環の大半を半数体で過ごす苔類ゼニゴケのメスの性染色体の一次構造を染色体レベルで明らかにし、

更にメスの性染色体上の遺伝子機能解析の実験から雌性化遺伝子（ フェミナイザー）を同定しました。フェミ

ナイザーはオスのゼニゴケをメスに転換する能力をもちます。更に、この遺伝子は有性生殖を誘導する役割も

有しており、この機能はオスの性染色体に存在する相同遺伝子と共通していました。これは二倍体生物の性決

定遺伝子が性決定に特化した機能をもつこととは対照的です。また、今回同定したフェミナイザー遺伝子はこ

れまでに知られるどの性決定遺伝子よりも起源が古く、苔類が地球に出現した 4億 3000万年前に性染色体が

誕生していたことを示しました。 

本成果は 2021年 11月 3日に国際誌「Current Biology」にオンライン掲載されました。 

 

 

図 今回の研究のイメージ図 

ゼニゴケは性染色体をもつ雌雄異株植物である。今回は、メス性染色体上の性決定遺伝子フェミナイザーBPCU

を同定した。この遺伝子はメスとしての性分化を誘導する。予想外なことにオス性染色体に相同遺伝子 BPCVが

存在し、BPCUと BPCVは共に、生殖成長の誘導機能を持っていた。 



 

 

１．背景 

多くの生物では性染色体注 1にコードされる性決定遺伝子注 2により遺伝的な性別が決まります。X 染色体と

Y染色体をもつ哺乳類を例にすると、Y染色体上に性決定遺伝子があり、XY染色体をもつ個体がオス、XX個

体がメスになります。生物界には Y 染色体がオスの性を決定する生物のほかに、W 染色体がメスの性を決定

する ZW染色体の性決定システムも知られています。常染色体を起源として誕生したとされる性染色体ペアの

うち、性を決定する染色体 Y 染色体や W 染色体）は進化の過程で性決定機能に特化して、それ以外の機能

をもつ遺伝子を失って小型化する傾向があるのに対して、雌雄ともに存在する性染色体 X 染色体や Z 染色

体）は生存に重要な多くの遺伝子を維持することが知られています 性染色体進化の非対称性）。このような

性染色体進化や性決定遺伝子の研究は、近年性決定遺伝子が明らかにされたカキ、ポプラ、キウイ、アスパラ

ガスなどの植物も含めて主に二倍体生物注 3 で研究が進んでいます。一方、自然界には二倍体で性決定を行う

生物ばかりではなく、多くの藻類やコケ植物のように半数体注 3 で性を決定する生物がいます。半数体生物の

性決定と性染色体進化は、非対称性を示す二倍体のものとは本質的に異なることが予想されていましたが、性

決定遺伝子も含めてその実態は不明でした。 

 コケ植物は、種子植物と同じ陸上植物に分類されますが、生活環の大半を過ごす半数体世代で性の分化が起

こるという特徴があります。コケ植物のうち苔 タイ）類の多くは雌雄異株で性染色体をもち メス U 染色

体、オス V染色体）、卵や精子といった雌雄の配偶子を作るために造卵器か造精器のどちらかを発生させます。

植物の性染色体は今から 100 年以上前にこのようなコケ植物の細胞を顕微鏡で観察することにより発見され

ました。1930 年代には染色体観察から雌雄の性染色体の両方を偶然にもつゼニゴケはメスになることが示さ

れ、メスの性染色体に雌性化因子（ フェミナイザー）が存在することが予想されていました。しかし、その当

時は遺伝子に迫る研究は不可能でした。そこで、我々は近年モデル生物としての実験基盤が整備された苔類ゼ

ニゴケを材料に U 染色体上の性決定遺伝子を同定し、半数体生物の性決定と性染色体進化という残された謎

に迫ることを目指しました。 

 

２．研究手法・成果 

ゼニゴケには雌雄の性染色体（ U染色体、V染色体）があります。次世代塩基配列解析法注 4を用いて、これ

までに得られていたドラフトゲノム配列を染色体レベルで連結しました。その結果、U染色体と V染色体には

47 個と 93 個の遺伝子が座乗することを明らかにしました 図１）。 

 

図１ ゼニゴケのメス性染色体 U）とオス性染色体 V）の遺伝子構成 

縦線は各性染色体の上の遺伝子を示す。今回、同定したフェミナイザー遺伝子とその性染色体間相同遺伝子 ガメトロ

グ）を四角で囲む。 



 

 

 

次に U 染色体上の遺伝子のうち遺伝子発現制御に関わることが予想される遺伝子についてゲノム編集技術

を用いて破壊し、フェミナイザー遺伝子を探索しました。得られた株のなかで、植物に特異的な転写因子をコ

ードする BASIC PENTACYSTEINE ON THE U CHROMOSOME (BPCU)と名付けた遺伝子を破壊した株

注 5は U染色体をもつにも関わらず、造精器を含む雄器托注 6を形成しました。この BPCU遺伝子をオス

株に導入し発現させたところ、本来オスである植物が造卵器を含む雌器托注 6を形成しました（ 図 2）。つ

まり、BPCU 遺伝子が雌性化に必要かつ十分な機能を与えるフェミナイザー遺伝子であることになりま

す。 

 

 

 

 

 

 

 

図２ フェミナイザー遺伝子の同定 

メスの性染色体上にある今回同定した遺伝子を破壊するとオス化し、オスに特徴的な雄器托と造精器を形成する。一方、

この遺伝子を遺伝的なオス株に与えると雌器托と造卵器を形成し、メスとなる。 

 

 従来、性決定遺伝子の機能は性決定に特化するとされていました。驚いたことにこの BPCU遺伝子には、オ

スの性染色体に相同性を示す BPCV 遺伝子が存在しました。これらの遺伝子の機能について遺伝子破壊株を

用いて調べたところ、両方の遺伝子が共通して有性生殖の誘導に重要な役割をもつことを見出しました。しか

し、オスがもつ BPCV遺伝子にはフェミナイザーの機能はありませんでした。 

 最後に、フェミナイザー遺伝子がいつ誕生したかを、この遺伝子の分子系統樹注 7の解析から調べました。陸

上植物には BPC遺伝子は広く分布しますが、苔類は基本的には BPCU型と BPCV型をもつことがわかりまし

た 図３）。これは、地球上で苔類が誕生したとされる 4 億 3000 万年前にはすでに遺伝子の機能分化が起こ

っていたことを示唆しています。これまでに知られている現生生物の性決定遺伝子として最も古い起源と言え

ます。 

 



 

 

 

図３ 苔類の系統樹 左）と BPC遺伝子の分子系統樹 右） 

苔類は基本的に BPCU型の遺伝子と BPCV型の遺伝子をもつ。各型がひとつの分子系統を形成することから、苔類が地

球上に出現した 4億 3000万年前には性決定遺伝子が誕生していたことがわかる。 

 

３．波及効果、今後の予定 

性染色体は常染色体を起源とするとされ、性決定因子の誕生をきっかけに、相同組換えの抑制や性決定因子

が座乗する染色体の縮退が起こるとされていました。これは、メスが XXとオスが XYをもつ哺乳類の例のよ

うな二倍体生物からの知見であり、対となる性染色体が雌雄に存在するために引き起こされる現象と理解され

ていました。半数体の性染色体進化は二倍体のものとは大きく異なることが予想されていましたが、これまで

は性決定因子も同定されていない状況でした。今回の研究は、生物の性決定機構を大別したときに謎として残

されていた半数体生物の性決定因子を同定し、性染色体進化を明らかにした点で大きな意義があります。今回

単離した性決定因子は、染色体の活性化と抑制の状態を制御する因子であると予想されます。今後は、今回同

定した遺伝子を介して、性決定や有性生殖誘導が行われる遺伝子発現制御の仕組みを明らかにしていく予定で

す。 

 

４．研究プロジェクトについて 

この研究は、日本学術振興会 科学研究費補助金 基盤研究（ S） 17H07424、代表河内孝之）、日本学術振

興会 二国間交流事業 二国間共同研究 JSBP120192003、代表河内孝之）、先進ゲノム支援 16H06279）

等により支援されました。 

 

＜用語解説＞ 

注１性染色体 

雌雄によって形態あるいは数が異なる染色体（ 正確には性決定に関与する染色体）。ヒトでは 23番目の染色体

セット。雌雄で違いがない常染色体と区別する用語。性染色体は常染色体を起源とし、性決定遺伝子が誕生し

たあとで、遺伝子の欠失や重複配列の増加などを経ることが多い。二倍体生物では、XX/XYや ZW/ZZといっ

た性染色体の組みあわせで性が決定される。 

 



 

 

注 2性決定遺伝子 

性決定 生物個体において性別が決まること）に関与する遺伝子。多くの場合は性染色体にコードされる。 

 

注 3半数体と二倍体 

ゲノム 1セットをもつ生物や細胞を半数体、２セットもつものを二倍体と呼ぶ。卵や精子といった配偶子は半

数体である。多細胞性の藻類やコケ植物は、配偶子を作り出す世代（ 配偶体世代）が生活環のなかの大半を占

め、性決定も配偶体世代で行われる。維管束植物では、配偶体世代が短縮され、減数分裂により最終的に胞子

を作り出す胞子体世代 二倍体）が生活環の大半を占める。 

 

注 4次世代塩基配列解析法 

ゲノムを解析する手法は 21世紀になって大きく発展した。今回は、長鎖 DNAを解読できる技術（ ロングリー

ド法）と染色体の立体構造を解析する方法（ Hi-C法）を用いて、染色体レベルで連結した塩基配列を得ること

に成功した。 

 

注 5遺伝子破壊株 

遺伝子組換え法を用いて特定の遺伝子を破壊して作成する。従来は相同組換えを利用したジーンターゲッティ

ング法が主流であったが、現在ではゲノム編集により簡便に特定の遺伝子に変異を導入することが可能となっ

た。 

 

注 6雌器托と雄器托 

ゼニゴケの仲間に特徴的な構造。俳句の世界ではコケの花と呼ばれることもあるが、花ではなく、造卵器や造

精器を含む構造。葉状体の先端に形成され、メスは破れ傘状の構造をもつ雌器托を、オスは円盤状の構造をも

つ雄器托をもつ。 

 

注 7分子系統樹 

生物が共通の祖先から分かれて誕生することを反映させて進化関係を枝状に表したものを系統樹と呼ぶ。この

系統樹を遺伝子やタンパク質の配列比較をもとに作成したものを分子系統樹と呼ぶ。 

 

＜研究者のコメント＞ 

100 年以上前に植物の性染色体の発見の端緒となったコケ植物から半数体生物の性決定因子が同定できた

ことは感慨深いです。進化の過程で性決定機能に特化していくと考えられていた性決定因子が、半数体のシス

テムでは対となる性染色体上の相同遺伝子と共有する機能も保持しているという発見や、この性決定機構が現

生生物として最古の起源をもつことなど、予想外の発見もありました。生物の進化と多様性には驚かされます。 
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