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イネ科植物の繁栄を支えた進化の起源を解明 
【本件のポイント】  

● イネ科の姉妹にあたる4種のイネ目植物のゲノムを新らたに解読し、デンプンやリグニンの生合成にみられる
イネ科特有の機能が進化した時期を解明。 

● 比較ゲノム・生化学・タンパク質構造解析を統合し、新たなリグニン生合成経路を生み出した酵素の進化に関
わる2つのアミノ酸変異を特定。 

● 本研究で得られたゲノム資源と進化メカニズムの知見は、穀物の高収量化やバイオ燃料に適した作物開発を加
速する。 

【概要】 

 山形大学農学部の木村ゆり助教は、米国ウィスコンシン大学の前田宏教授らによる国際共同研究チームおよび
米国エネルギー省共同ゲノム研究所（JGI）との共同研究により、イネ、コムギ、トウモロコシなど、人類のカロ
リー摂取量の50%以上を支えるイネ科植物が、どのようにして現在の高い生産性を獲得したのか、その進化の過
程を分子レベルで解明しました。 
イネ科植物は、地球上で最も繁栄している植物群の一つであり、私たちの食料供給を支えるだけでなく、バイ

オ燃料などの再生可能資源としても極めて重要な役割を担っています。これまでに多くのイネ科植物のゲノムが
解読され、その特徴についての理解は進んできました。しかし、それらの特徴がいつ獲得され、イネ科植物の繁
栄にどのように貢献したかについては、これまで十分に解明されていませんでした。 
 研究チームは今回、イネ科植物に最も近縁な野生植物4種の高品質ゲノムを世界で初めて解読しました。これ
は、ヒトの進化を理解するためにチンパンジーのゲノムを比較対象として用いるのと同様のアプローチです。こ
れらのゲノムを用いた比較解析により、イネ科植物の誕生前後に起こった二つの重要な進化的変化を明らかにし
ました。 
第一に、古代にゲノム全体が倍増する全ゲノム重複※1が起きたことで、穀粒の胚乳へ大量のデンプンを蓄積す

るための主要な酵素や輸送体が進化し、穀物の高い生産性を支える基盤が形成されたことを示しました。第二に、
それよりもさらに古い時代に起こった特定遺伝子の重複によって、植物体を支える主要成分であるリグニン※2を
効率的に合成する新たな酵素が誕生したことを明らかにしました。 
さらに、生化学解析および立体構造解析によって、酵素のアミノ酸配列に生じたわずか2つの変化が、この新

機能獲得の鍵となったことを突き止めました。 
本研究で得られたゲノム資源と進化メカニズムに関する知見は、将来的な穀物の収量向上やバイオ燃料生産に

適した作物の開発を加速すると期待されます。また、持続可能な食料・エネルギー生産の実現や地球環境の保全
にも貢献することが期待されます。 
 本研究成果は、2026年8月20日（木）公開（米国東部時間）の国際科学誌Scienceに掲載されました。 

 
【背景】 

 イネ科には、地球上の生態系を支える主要な植物種や、農業経済的に重要な作物が含まれています。イネ、コム
ギ、トウモロコシは人類のカロリー摂取量の 50%以上を支えており、サトウキビ、ソルガム、タケは、再生可能
バイオエネルギーやバイオマテリアルの原料となる豊富な糖やバイオマスを生産しています。このような高い重
要性から、これまでに数多くのイネ科植物でゲノム解析が進められてきました。その結果、農業や生態学の観点か
ら重要なイネ科植物の特徴的な形質についての理解は大きく進展しました。 
 一方で、イネ科の姉妹群（最も近縁な系統）に属する種の高精度なゲノム情報が不足していたため、進化の過程
で生じた遺伝子やゲノムの重複がいつ起こり、イネ科植物の特徴的な形質の獲得にどのように貢献したのかにつ
いては、これまで十分に解明されていませんでした。こうした進化の歴史を明らかにすることは、イネ科植物の繁
栄を支えた仕組みを解明するだけでなく、新たな機能がどのように誕生し、生物の多様化や環境適応をもたらし
てきたのかを理解する上でも重要です。 
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【研究手法・研究成果】  

 本研究では、イネ科全体に最も近縁なジョインビ
レア科とエクディオコレア科をそれぞれ代表する
植物、Joinvillea ascendens（ジョインビレア・アセ
ンデンス）とEcdeiocolea monostachya（エクディ
オコレア・モノスタキア）のゲノムを解読しました。
さらに、初期に分岐したイネ科植物である Pharus 
latifolius（ファルス・ラティフォリウス）と、イネ
目のTypha latifolia（ガマ）のゲノムも解読しまし
た。新たに構築された高品質なゲノムを用いた比較
ゲノム解析により、イネ科全体の大元となる祖先
（図の黒丸）で全ゲノム重複が起こったことを特定
しました。 
 さらに、比較ゲノム解析により、イネ科植物に特
徴的なデンプンおよびリグニンの効率的な生合成
能力が、進化の過程でいつ、どのように獲得された
のかを明らかにしました。 
 まず、イネ科植物の穀粒が大量のデンプンを蓄積
できる背景には、全ゲノム重複が大きく関与していることがわかりました。特に、穀粒の胚乳において、細胞質で
のデンプン生合成を担う主要な酵素や輸送体は、この全ゲノム重複によって生じた遺伝子を起源として進化した
ことが明らかになりました。一方、植物の体を支える主要成分のリグニンについては、ほとんどの植物が持つフェ
ニルアラニン経路に加えて、イネ科植物ではチロシンを使った経路も併せ持つことが知られていました。本研究
により、この特徴的な経路はイネ科が誕生する以前にすでに獲得されていたことが明らかになりました。具体的
には、リグニン生合成の入り口となる反応を担うフェニルアラニンアンモニアリアーゼ※3（PAL）遺伝子が遺伝子
重複（図の赤丸）を起こし、その一方がフェニルアラニンだけでなくチロシンも利用できるフェニルアラニン/チ
ロシンアンモニアリアーゼ（PTAL）へと進化したことが分かりました。この進化により、イネ科植物とその姉妹
種（J. ascendensおよびE. monostachya）の共通祖先において、チロシンを利用した新たなリグニン生合成経路
が獲得されたことが示されました。 
 さらに、分子系統解析、生化学解析、およびタンパク質構造解析を組み合わせることで、PTAL酵素が新たな機
能を獲得した仕組みを発見しました。研究チームは、進化の過程で生じた多数のアミノ酸変化に着目し、それらを
さまざまに組み合わせた酵素を人工的に作製して機能を比較しました。その結果、数多くの候補の中から、わずか
2 か所のアミノ酸置換がフェニルアラニンだけでなくチロシンを利用する能力を生み出した決定的な変化である
ことを明らかにしました。さらに、この2つのアミノ酸置換を他の植物のPAL酵素に導入することで、PTAL酵
素を再現することに成功しました。 
 

【今後の展望】 
 本研究では、ゲノム解析、生化学的解析、タンパク質構造解析を組み合わせることで、イネ科植物の誕生に先立
って起こった特徴的な代謝機能の獲得時期と、その分子機構を明らかにしました。この成果は、イネ科植物とその
近縁種との高精度な系統関係の解明により初めて可能になったものです。また、本研究により、異なる遺伝子重複
が、イネ科植物に特有の形質の進化を促した重要な原動力であったことが示されました。 
 また本研究で解読した近縁種の高品質ゲノムは、イネ科植物が生態学的・農業的に大きな成功を収めた要因を
解明するための重要なリソースとなります。今後、イネ科植物に特有の形質を生み出した進化機構の理解が進む
ことで、イネ科植物が多く存在する生態系の保全に新たな知見をもたらすと考えられます。また、食料、飼料、バ
イオエネルギー、バイオマテリアルの持続可能な生産に向けた、穀物やその他のイネ科作物の育種および遺伝子
工学技術の発展につながることが期待されます。 
 
※用語解説  
１．全ゲノム重複：生物がもつ全ての遺伝情報（ゲノム）が一度に倍増する現象。植物の進化や新たな遺伝子機能
の獲得に重要な役割を果たしたと考えられている。  
２．リグニン：植物の細胞壁を構成する主要な芳香族高分子。植物に強度や耐久性を与える一方、木材やバイオマ
スの主要成分として産業利用も期待されている。 

図 イネ科の誕生に先立つPTAL酵素の誕生とリグニン
生合成経路の進化 
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３．フェニルアラニンアンモニアリアーゼ：植物の芳香族アミノ酸であるフェニルアラニンを出発物質として、リ
グニンなどの芳香族化合物の生合成の入り口となる反応を担う酵素。 
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