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研究成果の概要（和文）：甘草はその安定供給が危惧される最も重要な生薬の代表である。そこで、最も上質と
されるウラル甘草について、全ゲノムサイズの94.5％に相当する379メガベースのドラフトゲノム情報を構築
し、34,445個のタンパク質をコードする遺伝子を見出した。さらに他の甘草種植物やマメ科の重要薬用植物につ
いても、同様の手法でゲノム配列と関連情報を取得した。このように、薬用植物の統合ゲノミクスの研究基盤を
提供した。

研究成果の概要（英文）：Licorice is a representative of the most important herbal medicines whose 
availability is at stake. We have obtained 379 Mbp draft genome information equivalent to 94.5% of 
the total genome-size constructed for Glycyrrhiza uralensis, and the genes encoding 34,445 proteins 
were predicted. Furthermore, genome sequences and related information were acquired in the same way 
for other licorice species and an important medicinal plant of the Leguminosae family. Thus, we 
provided a research platform for integrated genomics of medicinal plants.

研究分野： 天然資源系薬学、植物ゲノム機能科学、植物バイオテクノロジー
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研究成果の学術的意義や社会的意義
甘草は漢方処方の７割に配合されている最も使用頻度の高い重要な生薬であるが、その供給はすべてが輸入であ
り、多くを中国に依存している。しかし、中国での甘草の輸出規制が始まり、その安定供給が深刻に危惧されて
いる。本研究は、漢方処方に用いられる重要生薬の基原植物において初めてのゲノム配列決定であり、この分野
の研究進展に大きく貢献した。特に、発表論文の一つは高被引用度トップ１％論文に選定され注目された。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 
１．研究開始当初の背景 
 マメ科植物には甘草（カンゾウ）、葛根（カッコン）を初めとして生薬資源として重要な薬
用植物が多く存在する。その中で、甘草は漢方処方の７割に配合されている最も使用頻度の高
い重要な生薬であるが、その供給はすべてが輸入でありそのうち７割を中国に依存している。 
しかし、中国での甘草の輸出規制が始まり、その安定供給が深刻に危惧されている。また、

主要成分であるグリチルリチンは医薬品のみならず食品添加物（天然甘味料）として利用も極
めて大きな重要天然化合物である。従って、甘草の薬用成分生産や様々な形質を規定している
ゲノム領域や遺伝子を同定するゲノム機能科学研究は、天然資源系薬学において最も重要な課
題である。 
 
２．研究の目的 
甘草はその安定供給が危惧される最も重要な生薬の代表であり、そのゲノム機能科学研究は

天然薬用資源学において最も重要な課題の１つである。そこで、本研究の主要な目標の一つは、
甘草についてドラフトゲノム配列を決定し、重要形質を決定しているゲノム領域や遺伝子の推
定に資することである。 
さらに甘草以外のマメ科の重要な薬用資源植物やその他の科の重要薬用植物についても、同

様の手法で薬用成分の生産に関与している遺伝子を推定し、今後ますます重要性が増加する薬
用資源植物の統合ゲノミクスの研究基盤を提供することを目標とする。 

 
３．研究の方法 
 下記の「４．研究成果」の項目に併せて記載する。 
 
４．研究成果 
（１）医療用やグリチルリチン製造に用いられる実用的な甘草には複数種あるが、ウラル甘草
（東北甘草）(Glycyrrhiza uralensis)が最もグリチルリチン含量が高く上質とされている。そ
こで、このウラル甘草の単一系統（308–19 系統）を材料として、タイプの異なる高速シークエ
ンサーを組み合わせて用いゲノムの DNA 配列を解読した。解読した DNA 配列を高速計算機で解
析し、冗長性をなくし推定されているゲノムサイズの 94.5％に相当する 379 メガベースのドラ
フトゲノム情報を構築した。表 1に決
定したドラフトゲノムの概要を示す。 
（２）構築したゲノム情報について、
甘草のトランスクリプトーム情報や、
他の植物の遺伝子情報を用いて遺伝
子予測を行った結果、34,445 個のタン
パク質をコードする遺伝子を見出し
た。 
（３）続いて、ウラル甘草のゲノム情
報と、すでに全ゲノムが解読されてい
るマメ科植物のタルウマゴヤシ
(Medicago truncatula)やヒヨコマメ
(Cicer arietinum)のゲノム情報およ
びゲノム全域を比較解析した。その結
果、薬効成分の一つであるイソフラボ
ノイドの生合成に特異的に関わる3個
の酵素遺伝子がクラスタを形成していることが分かった。これら 3 個の遺伝子は、CYP93C; 
2-hydroxyisoflavanone synthase [EC:1.14.13.136], HI4OMT; 2,7,4 ′
-trihydroxyisoflavanone 4′-O-methyltransferase / isoflavone 4'-O-methyltransferase 
[EC:2.1.1.212 2.1.1.46],7-IOMT; isoflavone-7-O-methyltransferase [EC:2.1.1.150]である。
その遺伝子クラスタは、これらのマメ科植物のゲノムの約 100kb～200kb にわたって、遺伝子の
並びがよく保存されている領域中に形成されていた。 
（４）さらに、グリチルリチンを含む有用化合物群の一つであるトリテルペン配糖体の生合成
に関わる酸化酵素であるP450ファミリーと配糖化酵素であるUGTファミリーをコードする遺伝
子群を甘草のゲノム情報から網羅的に探索し、それらの遺伝子構造と遺伝子発現を明らかにし
た。また、ウラル甘草のゲノムの少なくとも 8カ所で P450 ファミリーと UGT ファミリーをコー
ドする遺伝子が隣り合って存在していることを見出した。 
（５）本研究で得られたウラル甘草のドラフトゲノム情報によって、網羅的な遺伝子発現解析
や系統間のゲノム DNA の違いを調べる際の参照（リファレンス）ゲノム情報が提供された。今
後、分子育種による甘草の国内栽培化、生産性の向上、生薬としての機能改変のほか、薬効成
分の生産に必要な有用遺伝子探索が加速すると期待できる。また、ゲノム情報に基づいて、生
物活性化合物の生合成や代謝に関わる酵素遺伝子がライブラリ化されれば、植物由来の希少化
合物や非天然化合物を人為的に合成する合成生物学の基盤技術の開発につながると期待できる。 
（６）本研究成果は、漢方処方に用いられる重要生薬の基原植物において初めてのゲノム配列
決定であり、この分野の研究進展に大きく貢献した。本成果は、植物科学の国際専門誌である

表１ ウラル甘草ドラフトゲノムの概要 

染色体数 2n=16 

推定ゲノムサイズ 
（フローサイトメーター） 

ca. 401 Mb  
 

配列全長 379 Mb (94.5%) 

スキャフォールド数 12,528 (>1kb) 

N50 値 109kb 

GC 含量(%) 35.3% 

推定遺伝子数 34,445 



The Plant Journal に発表され（発表論文リスト④）、同誌当該号の表紙カバー論文に選定され
注目を集めた。さらに、本論文はクラリベイト・アナリティクス社の被引用度調査によると高
被引用トップ１％論文に選定され、植物科学分野に大きなインパクトを与えた。 
（７）さらに、上記論文の発表後にウラル甘草のゲノム配列情報をより高品質化するために、1
分子リアルタイム DNA シークエンサー(PacBio)による追加的なゲノム配列の取得を行った。今
後、最新のゲノム解析手法も応用してさらに精密なゲノム情報を構築する予定である。 
（８）ウラル甘草に次いで甘草の基原植物として重要なスペイン甘草（西北甘草）（G. glabra）、
新疆（しんきょう）(G. inflata)について、まず実験的にゲノムサイズを決定した。次いで、
これらの 2種の甘草属植物のゲノムについて、イルミナプラットフォームによる配列取得、メ
イトペア・ライブラリーの配列取得、1 分子リアルタイム DNA シークエンサー(PacBio)による
ゲノム配列の取得、BioNano社 1分子DNAゲノムマッピングシステムデータを取得しつつある。
さらに今後、染色体コンホメーションを解析する HiC 法も応用してゲノム解析を継続する予定
である。同時に複数の組織についてトランスクリプトーム解析も行っている。 
（９）また、甘草と同じくマメ科に属し、生薬「苦参」の基原植物でありキノリチジンアルカ
ロイドやイソフラボノイドを有効成分として含有するクララ(Sophora flavescens)についてゲ
ノム関連研究を進めた。現在までに、ゲノムサイズをフローサイトメーターによって推定し、
同時にゲノム配列データを取得しつつある。トランスクリプトーム解析はほぼ終了し発表済み
である。 
（１０）クララなどいくつかのマメ科植物が生産するキノリチジンアルカロイドの生合成経路
の初発酵素遺伝子をシロイヌナズナに導入発現し、新規の生合成経路を作出する研究も継続し、
学術誌に論文を投稿した。本研究では、遺伝子導入によって新規生合成経路が生まれて二次代
謝産物の化学的多様性が拡張する過程ついて、植物ゲノムの進化に起因する可能性について考
察した。 
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