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研究成果の概要（和文）：世界中で栽培されている園芸バラの大半は四季咲き性をもつ。四季咲き性は中国古来
の栽培品種コウシンバラに由来している。本研究はこのコウシンバラの野生起源を明らかにするため、中国四川
省を中心に野生種の調査を行い、遺伝子の塩基配列情報をもとに、コウシンバラの起源について科学的な解析を
行った。同時に、栽培品種や野生種の遺伝子情報をもとに、コウシンバラとは起源の異なる四季咲き性をもつ新
しいバラを発見した。

研究成果の概要（英文）：We have investigated the wild origin of the continuous-flowering rose Rosa 
chinensis 'Old Blush' based on fieldwork in China for wild roses and genetic analyses of their 
nucleotide sequence diversity and similarity to Rosa chinensis. The results demonstrate hybrid 
origin of Rosa chinensis and one ancestral species is Rosa chinensis var. spontanea. We have also 
performed a large-scale screening of genetic resources for continuous-flowering roses and identified
 a rose cultivar with novel mutation for continuous-flowering characteristics.  

研究分野：園芸遺伝学

キーワード： 四季咲き性　遺伝的多様性　ゲノム　自家不和合性　トランスポゾン

  ２版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
栽培バラは交配育種によって数万品種まで多様化してきたが、その元となった原種はわずか7-8種とされてお
り、遺伝的多様性が低い。栽培バラの遺伝的多様性が低いことは、病原菌耐性や稔性を低下させる要因になって
いると考えられるため、新たな遺伝資源を発掘し、今後の品種改良に活かす必要がある。本研究が調べた、中国
の野生バラや、新しい四季咲き性の原因変異を持つ栽培品種は、これまで育成されたバラ品種の遺伝的多様性を
高めたり、耐病性や新しい形質を付与したりするうえで貴重な遺伝資源となることが期待される。中国の野生バ
ラの多くは絶滅の危機にひんしており、早急な保全対策が必要であり、その社会的意義を科学的に示した。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属されます。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９（共通） 
１．研究開始当初の背景 
 
 バラは世界中で愛されている園芸作物であり、これまで 3 万種におよぶ品種が登録されてい
る。しかし、栽培品種の遺伝的な多様性は低く、その起源はわずか 7-8種の原種バラに由来する。
既品種間の交雑による品種改良の余地はほとんど残されておらず、遺伝的多様性の低さに起因
する稔性や耐病性の低下も顕在化してきた。バラ園芸のさらなる発展のためには、新しい遺伝資
源の発掘と保存が急務の課題である。しかし、バラの園芸遺伝学分野の研究は、有用形質を制御
する遺伝子座の特定やゲノム解読といった最先端のトピックに集中しており、野生の遺伝資源
の探索や保存のための研究はごく少数で、記載的なフィールド調査の段階で止まっていた。 
 
 栽培バラの多くは「四季咲き性」を持つ。これは年中、
花芽分化を繰り返す性質である(図１)。これに対し、野生
バラの大半は「一季咲き性」で春先の一時期にのみ花芽
分化をする。バラの品種改良の歴史で、最初に「四季咲
き性」を示したのは中国のコウシンバラとされている。
コウシンバラは 18 世紀にヨーロッパに導入され、四季
咲き性を持つ現代の栽培バラ（モダンローズ）の基礎を
形成した。 
 
(1) コウシンバラに四季咲き性をもたらした原因変異は、花芽形成を抑制する機能を持つ KSN
遺伝子へのトランスポゾンの挿入であることが知られていた。この機能欠損型の遺伝子
（ksncopia）をホモで持つバラは、四季咲き性となる。コウシンバラは、史料や形態的な特徴
から、中国四川省に分布する希少な野生種で一季咲き性の Rosa chinensis var. spontanea
（スポンタニア）に由来するとされているが、その科学的な検証はまだなされていなかった。 

(2) 先に述べたとおり、現代の栽培バラの四季咲き性はコウシンバラに由来すると考えられてい
た（栽培バラ四季咲き性の単一起源説）が、それを科学的に検証した研究はなかった。栽培
バラの交配の歴史は古く、品種の系統も多様化しており、必ずしもすべての四季咲き性栽培
バラがコウシンバラの ksncopiaを持っているとは限らないと考えた。 

(3) バラはリンゴやモモなどのバラ科果樹で知られているように、配偶体型の自家不和合性（自
分の花粉では受精しない性質）を持つと考えられるが、その実態となる S遺伝子はまだ特定
されていなかった。交配実験によって、バラの S 遺伝子は四季咲き性の原因遺伝子である
KSNと連鎖している可能性が示唆されており、ksncopiaに連鎖した S遺伝子の遺伝的多様性
が低いことが、四季咲きバラの交配育種を妨げる要因になっている可能性が考えられた。 

 
  
２．研究の目的 
 
本研究は多様な野生バラや栽培品種のフィールド調査を行い、加えて、分子遺伝学的な解析を
実施し、今後のバラの品種改良に有用であろう遺伝資源の特定を行うことを目的とした。 
 
(1) コウシンバラの野生起源解明：現代の栽培バラの基盤を形成したコウシンバラの遺伝資源は、
今後の栽培バラの品種改良のための育種素材として非常に重要なものである。現代の栽培バ
ラは、ゲノム全域にコウシンバラに由来する遺伝子配列を持つことがわかっている。これは、
コウシンバラが四季咲き性だけでなく、花のかたち・色・匂い・成長様式などの形質でも栽
培品種の原型として寄与しているためと考えられる。したがって、世界中で愛されている栽
培品種の原型を維持しながら、新しい S遺伝子型を導入したり、耐病性を付与するなどの品
種改良をするためには、コウシンバラの野生の遺伝資源が必要である。しかし、コウシンバ
ラの起源とされる野生種のスポンタニアは、80 年代に入って自然集団が再発見されるほど
希少種で、絶滅の危機に瀕しており、早急に遺伝資源の保全を進める必要がある。そこで、
本研究は、KSN 遺伝子の塩基配列を調べる方法で、中国でコウシンバラの起源となった野
生集団を探索することを目的とした。 

(2) 栽培バラ四季咲き性の単一起源説に対し、本研究では、栽培品種のなかにも、独自の遺伝子
突然変異によって、四季咲き性を獲得したものがいるとの対立仮説をたて、これを検証した。
ksncopia を持たない四季咲き性品種や系統が見つかれば、それらは新しい四季咲き性の原因
変異を持っている可能性があるため、栽培バラの遺伝的多様性を広げ、コウシンバラによら
ない四季咲きバラを育種するうえで、有用な遺伝資源としての利用が期待できる。 

(3) 四季咲き性の原因変異 ksncopiaに連鎖した S遺伝子を特定し、その連鎖の強さ（遺伝的距離）
を明らかにする。四季咲きバラの交配育種においては、受粉後に結実しないケースや、結実
しても一季咲き性個体ばかり発生するケースが問題となっている。これは、四季咲き性の原
因遺伝子に同じ S遺伝子型が連鎖して起こっている可能性が高いと考えた。そこで、S遺伝
子を特定したうえで、KSNと S遺伝子との遺伝的距離の推定や、ksncopiaに連鎖した S遺伝
子型の多様性を調べることを目的とした。 

 



３．研究の方法 
 
(1) フィールド調査：2018 年 5 月と 2019 年 5 月にそれぞれ 10 日間程度、中国四川省と雲南省
において野生バラのフィールド調査を行なった（図 2）。中国の四川省はコウシンバラの野生
起源とされるスポンタニアが分布している。コウシンバラはスポンタニアの純系ではなく、
スポンタニアと他種の雑種起源であるとの説もあったため、スポンタニアの野生集団の調査
に加えて、同所的に分布する野生バラの調査も行なった。研究協力者からの情報や、文献情
報をもとに、スポンタニアが分布していると考えられる地点を調査ポイントとし、レンタカ
ーを使ってポイントを周り、花を目印に野生バラを探した。DNA 抽出用に葉を採取した。 

図２. フィールド調査地点の概要 
 
遺伝子解析：KSN 遺伝子の塩基配列をコウシンバラと比較し、最も近い野生種を調べた。さ
らに、ゲノム全域の類似性を検証するため、Gras-Di 解析を使ってゲノム全域の塩基配列情
報を取得した。 
(2) 四季咲き性をもつ栽培品種約 200 品種について、様々な育成系統からサンプルを選び、コウ
シンバラに由来する ksncopia遺伝子をもつかどうか調べた。その後、コウシンバラとは異な
る新しい変異をもった四季咲き性品種が見つかったため、その原因変異の解析と交配実験に
よる検証を行った。 
(3) バラの S遺伝子を特定するため、リンゴとモモの S遺伝子である S-RNase と SFB 遺伝子のア
ミノ酸配列をクエリーとして、コウシンバラのゲノム情報を検索し、バラの S遺伝子の候補
領域を抽出した。その後、雌しべ、雄しべ、花弁、葉などの器官ごとに候補遺伝子の発現解
析を行い、候補領域を絞った。候補遺伝子の塩基配列を複数のバラ品種、野生種で解読し、
交配実験によって、S遺伝子として機能しているかどうかを検証した。さらに、研究協力者
が育成した雑種集団を使い、候補とした S 遺伝子と KSN 遺伝子との遺伝的距離（連鎖の強
さ）を調べた。 
 
４．研究成果 
 
(1) 中国でのフィールド調査の成果として、希少種であるスポンタニアの大きな野生集団を四川
省で一つ発見した。また、大きな集団ではないが孤立木をその他、複数地点で発見した。同
じく、希少種でコウシンバラの起源に関与した可能性が指摘されている Rosa odorata var. 
gigantea（ギガンテア）についても、雲南省を中心に複数地点で野生個体を発見した。さら
に、スポンタニアやギガンテアと同所的に分布している野生バラとして、Rosa multiflora 
var. cathaensis（カタエンシス）、Rosa rubus などその他 10種あまりの野生バラについて
もサンプルを採取した（図 3）。  
 KSN 遺伝子の塩基配列を解析した結果、コウシンバラと最も近い塩基配列をもつ野生種は
スポンタニアであった。スポンタニアは同種内にも比較的大きな遺伝的変異があり、四川省
の四川省峨眉山付近で採取された個体が最もコウシンバラに近い塩基配列を持つことがわ
かった（KSN 遺伝子の前長 1052bp で完全に一致した）。したがって、コウシンバラの起源と
なった野生種の一つはこれまでの通説どおりスポンタニアであり、特に、峨眉山の近辺に分
布している集団であると考えられた。しかし、峨眉山では 80 年代までスポンタニアの分布
が確認されていたが、本調査時では個体を発見できなかった。峨眉山が保護地区になってい
らい、ササなどの下草管理がされない場所が増え、明るい環境を好む野生バラが生息地を失
っている可能性がある。希少な遺伝資源であることを考えると早急な保全対策が必要である。 
 コウシンバラのゲノムが解読された結果、コウシンバラはスポンタニアの純系ではなく、
雑種起源であることが判明した。そこで、スポンタニアと同所的に分布していた野生種も含
めて、Grasi-di 解析によりゲノム全域の塩基配列情報をランダムに取得し、コウシンバラの
ゲノムにマッピングする解析を行った。その結果、コウシンバラのゲノムの 80％は、スポン
タニアの塩基配列と最も一致度が高かったが、残りの約 20％のゲノム領域においては、スポ



ンタニアよりもコウシンバラに近い塩基配列をもつ野生種がいることが判明した。したがっ
て、コウシンバラは本野生種とスポンタニアの雑種起源であると考えられた。ただし、ゲノ
ム領域の混合割合から、コウシンバラは雑種第一代ではなく、何度かスポンタニアに戻し交
配されてできた品種であると考えられた。 

 
(2) 四季咲き性をもつ栽培品種の KSN 遺伝子を広い系統群で調査した結果、ある１品種の系統に
おいて、コウシンバラ由来の ksncopiaとは関連しない四季咲き性があることを発見した。こ
の品種系統について、さらに KSN 遺伝子の解析を進めたところ、DNA 型トランスポゾンが挿
入された機能欠損型の変異をもつことがわかった。コウシンバラの KSN 遺伝子は、第 2イン
トロンに copia 型のレトロトランスポゾンが挿入されているのに対し、このバラ品種では
KSN 遺伝子の第 3イントロンに DNA 型トランスポゾンが挿入されていた。この DNA 型トラン
スポゾンが挿入された ksnDT遺伝子は、品種の来歴と塩基配列の解析の結果、ノイバラ（Rosa 



multiflora）に由来すると考えられた。したがって、ksnDTを選抜する交配育種を行えば、コ
ウシンバラとは遺伝的に大きく異なる四季咲き性品種が育成可能であると考えられた。また、
この新しく同定された DNA 型トランスポゾンは転移活性を保持していると考えられるため、
バラの分子遺伝学分野の逆遺伝学的研究ツールに応用できる可能性もある。 
 
(3) コウシンバラのゲノムを調べた結果、KSN 遺伝子が座乗する
第３染色体に S遺伝子の候補領域が見つかった。発現解析の
結果から、雌しべ側因子である S-RNase 遺伝子は雌しべ特異
的に発現しており、雄しべ側因子である SFB 遺伝子は雄しべ
特異的に発現していることもわかった（図４）。 
  次いで、この S-RNase 遺伝子の塩基配列をもとに、S遺伝
子型を分類し、交配実験を行った。コウシンバラは S1/S2型
であり、これを栽培品種 TF (S2/S6）に交配させて、種子をえ
て、種子の遺伝子型を調べたところ、S1/S2型 20種子、S1/S6
型 21 種子となり、予測どおりの結果が得られた。コウシン
バラの S2花粉は TF の自家不和合性により受精できないた
め、S1花粉だけが受精した結果となったと考えられる。さらに、ノイバラでも、片方の S遺
伝子型を共有するペアで交配実験を 2018 年度と 2019 年度に実施し、合計 70 種子の遺伝子
型を分析した結果、すべてにおいて仮説を支持する結果が得られた。これらの結果から、バ
ラも他のバラ科果樹と同様に、配偶体型自家不和合性を持ち、その候補遺伝子として有力な
遺伝子を特定したといえる。 
この候補 S遺伝子は、KSN 遺伝子と同じ染色体上に座乗しているため、遺伝的な連鎖の強
さを交雑集団を使って測定した。研究協力者が育成した 97 個体からなる F1 雑種集団の DNA
を使い、KSN 遺伝子型と S遺伝子型の連鎖関係を調べたところ、97個体中 19 個体（約 20%）
で組換えが起こっていた。ゲノム上の物理的距離においても両遺伝子は 10Mbp 以上離れてお
り、研究開始時に予測していたほど密接な連鎖ではないことが判明した。実際、TF は ksncopia

をホモに持っているが、コウシンバラにはない S6が ksncopiaに連鎖しており、交配の過程で
比較的容易に ksncopiaに連鎖した S遺伝子型の多様化が進んできたと考えられた。 
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