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原著論文

ハクサイ（Brassica rapa L.）の日本品種における根こぶ病抵抗性遺伝子（Crr1a）
のアレル多様性
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根こぶ病抵抗性（CR）はハクサイの育種において世界的に

重要な形質である．根こぶ病抵抗性の原因遺伝子 Crr1aはク

ローニングされ，NLRタンパク質をコードすることが示され

ているが，そのアレル多様性や分子機能は不明なままである．

本研究で我々は，6つのハクサイ根こぶ病抵抗性 F1品種からク

ローニングされた 3つの Crr1aアレルの塩基配列の多様性と機

能について解析した．Gain-of-function解析から，CR品種‘黄

波 90’から単離された Crr1aKinami90_aアレルは，Crr1aG004アレ

ルで観察されたのと同様の根こぶ病抵抗性を付与することを明

らかにした．2つの感受性アレルは C末端領域の 172アミノ酸

残基を共に欠失していたことから，我々は機能型アレルの 172

アミノ酸残基を感受性アレルの C末端領域に融合したキメラ

Crr1aを導入したシロイヌナズナの根こぶ病抵抗性を解析した．

C末端領域を感受性アレルに融合することで，根こぶ病抵抗性

が回復したことから，感受性アレルの罹病性は C末端領域の欠

失によるものであることが示された．我々は 2つの機能型

Crr1aアレルを検出する DNAマーカーを開発し，機能型アレ

ルがヨーロッパの飼料用カブには頻繁に見いだされるものの，

日本のハクサイの根こぶ病抵抗性品種にはほとんど導入されて

いないことを明らかにした．これらの結果は，DNAマーカー

による根こぶ病抵抗性育種に貢献するとともに，根こぶ病抵抗

性の分子機構の理解に役立つと考えられる．
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大粒イネ品種「秋田 63号」の籾サイズに関わる量的遺伝子座 GS3の収量特性と
生理的窒素利用効率への寄与
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窒素利用効率の高い品種の開発は，穀物の安定的な生産に重

要と考えられる．多収な大粒イネ品種「秋田 63号」（温帯ジャ

ポニカ型）は，籾収量（GY）に対する生理的な窒素利用効率

（PNUE）が高い．著者らの先行研究において，大粒籾をもたら

す GS3アリルが「秋田 63号」にあることが示された．本研究

においては，「秋田 63号」における GS3の収量特性と PNUE

の籾収量に対する影響を確認した．「岩手 75号」と「秋田 63号」

に由来する F2集団における玄米の長さは，GS3で説明される

連続分布を示した．「秋田 63号」の遺伝背景をもち，標準的な

籾サイズをもたらす「コシヒカリ」の GS3アリルに置換した

準同質遺伝子系統，Akita63NILGS3-Koshihikariを作出した．

Akita63NILGS3-Koshihikariに比較して，「秋田 63号」は籾の長

さと一玄米重は大きく，籾収量が有意に増加したが，地上部の

窒素含量と乾物重に有意な差はなかった．これらの結果は，大

粒籾をもたらす GS3アリルは，「秋田 63号」における高い籾

収量 PNUEの一因であることを示している．これらの知見は，

窒素利用効率が高いイネ品種の開発を促進するものである．
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アズキの日長感受性に関わる主働遺伝子 Flowering Date1はダイズの開花抑制因子
E1遺伝子のオルソログである
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アズキ（Vigna angularis）は温帯起源の重要なマメ科作物で

あり，日長非感受性は緯度的適応性に関わる重要な要因である．

Flowering Date1（FD1）はアズキの日長感受性に大きな効果を

もつが，この遺伝子座の分子基盤は未解明であった．本研究で

は，FD1遺伝子座を 17.1 kb内にマップし，その領域には E1

オルソログ（VaE1）のみが含まれることを明らかにした．日長

非感受性のアズキ品種‘しゅまり’と日長感受性の‘Acc2265’

の比較では，FD1遺伝子座の VaE1の上流配列に 29箇所の挿

入欠失と 178箇所の一塩基多型がみられた．長日条件における

‘Acc2265’の VaE1の遺伝子発現は短日条件よりも高かったが，

‘しゅまり’の VaE1の遺伝子発現は日長に関係なく低かった．

これらのことから，FD1の責任遺伝子は VaE1であり，長日条

件に反応して発現上昇し，開花抑制因子として機能することが

示唆された．長日条件下で VaE1の発現を上昇させられないこ

とは，長日条件で開花する能力があることを意味する．本研究

結果は，アズキの開花に関する分子制御の理解を深め，高緯度

地域におけるアズキの品種改良の手がかりを提供する．
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ソルガム稔性回復遺伝子 Rf5領域の精密マッピングとイネ科作物間でのマイクロ
シンテニー解析
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細胞質雄性不稔（CMS）は，ソルガム F1ハイブリッド種子

の商業的生産を行うための受粉制御に広く用いられている．こ

れまでに，ソルガムでは 6つの主要な稔性回復遺伝子，Rf1～

Rf6が報告されている．本研究では，「Nakei MS-3A」×「JN43」

の交配後代集団を用いて，ソルガムの第 5染色体に座乗する

Rf5遺伝子座を精密にマッピングした．Rf5遺伝子座は，

BTx623ゲノムでは 140 kb（JN43では 161 kb）の領域に絞り込

まれ，その中にはイネの稔性回復遺伝子 Rf1と相同性のある

6つの遺伝子（PPR.1～ PPR.6）を含む 16の予測遺伝子が存在

していた．これら 6つの相同遺伝子は，タンデムな pentatrico-

peptide repeat（PPR）モチーフをもっている．多くの Rf遺伝子

は PPRタンパク質をコードしており，PPRタンパク質は RNA

転写産物と結合し，RNAレベルで遺伝子発現を調節する．イネ，

アワ，トウモロコシの対応する相同染色体上の Rf5遺伝子座に

は PPR遺伝子が検出されなかったことから，この遺伝子群は，

ソルガムがこれらの種から分岐した後に，染色体の転位と重複

によって生じたと考えられる．これら遺伝子の塩基配列を稔性

系統と CMS系統で比較した結果，PPR.4が Rf5の最も有力な

候補遺伝子であることが明らかとなった．
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低温ストレス下における幼苗期のジャポニカイネの ITRAQに基づく定量プロテ
オーム解析
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低温はイネの生育と収量に影響する重要な環境要因の一つで

ある．ジャポニカ米の低温ストレスに対する応答を深く理解す

るために，タンパク質レベルの変化を，アイソバリックタグを

用いた相対および絶対定量標識（iTRAQ）に基づく定量プロテ

オミクス解析によって検出した．耐冷性イネ品種 Kongyu131

の播種後 2週間の苗を 8℃で 24，48および 72時間処理した後，

全タンパク質を抽出し，定量プロテオミクス解析に使用した．

合計 5,082のタンパク質が検出され，そのうち 289のタンパク

質は低温により制御されていた．低温ストレス群における 169

および 125のタンパク質の発現は，コントロール群に対してそ

れぞれ特異的に増加および減少した．機能解析の結果，低温制

御タンパク質の多くは光合成，代謝経路，二次代謝産物の生合

成，炭素代謝に関係していた．ウェスタンブロット解析におい

ては，低温制御タンパク質の挙動は iTRAQのデータと一致し

ていた．25の低温制御タンパク質に対応する遺伝子を用いて

定量的リアルタイム PCR解析を行ったところ，mRNAレベル

は必ずしもタンパク質レベルと一致していなかった．本研究で

重要な点は，イネの低温ストレス応答に関するプロテオミクス

の新たな知見と耐冷性イネ育種のための候補遺伝子の情報を提

供することである．
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中国のコムギ在来品種および商業用品種における HMWグルテニンサブユニット
の対立遺伝子変異と遺伝的多様性
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コムギの在来品種は，Glu-1遺伝子座に豊富な遺伝的変異を

有し，近代コムギ品種の遺伝的改良，特に品質改善に望ましい

遺伝資源である．本研究では，我々は中国の 4つの主要なコム

ギ栽培地域からの 597の在来品種と 926の商業用コムギ品種に

ついて SDS-PAGEを用いて Glu-1遺伝子座の対立遺伝子変異を

解析した．その結果，遺伝子型として Null型，7 + 8型，およ

び 2 + 12型がコムギ在来品種の主要な HMW-GSであった．在

来品種と比較して，商業用品種では 1型，7 + 9型，14 + 15型，

5 + 10型などの高品質の対立遺伝子の頻度が高かった．4つの

地域の商業用コムギ集団の遺伝的多様性（遺伝子座あたりの対

立遺伝子（A）= 7.33，多型遺伝子座の割合（P）= 1.00，遺伝

子座あたりの有効対立遺伝子数（Ae）= 2.347，予想されるヘ

テロ接合度（He）= 0.563）は，在来品種集団よりも有意に高く，

南西部の冬コムギ地域の集団では最も高い遺伝的多様性がみら

れた．HMW-GSの遺伝的多様性は，在来品種集団と商業品種

集団の集団間ではなく，それぞれの集団内で主にみられた．在

来品種は希少なサブユニットや対立遺伝子が豊富であり，現代

コムギ品種の品質を改善するための遺伝資源を提供するかもし

れない．
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ミント属は，種間交雑や倍数化によって生じた多数の種を含

む複雑な属である．東南アジアのミントは料理や薬用目的で広

く使用されているが，不完全にしか区別されていない．本研究

では，単純反復配列（SSR）マーカーと葉の形態から，東南ア

ジアのミントと既知品種，およびシソ科近縁種（イヌハッカ属）

を解析した．東南アジアのミントは，葉脈のパターンと葉形指

数に基づき，2タイプに明確に区別された．我々は，ミント属

と他のシソ科植物種で良好な増幅を可能にする 12個の SSR

マーカーを開発した．SSRに基づく樹形図では，ミント系統は

Iから VIのグループに分類可能だった．東南アジアのミントは

グループ Iと IIに分かれ，ほとんどの供試した種が樹形図上で

分離した．グループ Iと IIには既知の種として M. × cordifolia

とM. arvensisがそれぞれ含まれた．この 2グループの分離は集

団構造解析によっても支持された．本研究で開発した SSRマー

カーは，複数のミントを同時に分類し，既知のミント品種やこ

れまで未分類だった東南アジアのミントの遺伝的構成に関する

理解を深める上で役立つものである．
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