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研究成果の概要（和文）：　サツマイモ栽培種は交配不和合性を有しており、同一の交配不和合群に属する個体
間では交配を行えないため、多種多様なサツマイモ栽培種を用いた効率的な交配育種が妨げられている。この交
配不和合性の原因となっている自家不和合性の自他認識に関わるタンパク質をコードする遺伝子（S遺伝子）
を、種々のヒルガオ科植物から単離・同定を試みた。
　種々のヒルガオ科植物の自家不和合性遺伝子座（S遺伝子座）に共通して座乗している遺伝子として、雄側のS
遺伝子であるAB2と雌側のS遺伝子であるSEAが同定され、これらがヒルガオ科植物の自家（交配）不和合性にお
いて、直接的に自他認識に関与する遺伝子であることを示した。

研究成果の概要（英文）：  Sweetpotato cultivars are incompatible with each other and cannot be 
crossed between individuals belonging to the same incompatibility group, thus preventing efficient 
crossbreeding among a wide variety of sweetpotato cultivars. We attempted to isolate and identify 
the gene encoding the protein involved in self-recognition of self-incompatibility (S gene), which 
is the cause of this mating incompatibility, from various Ipomoea plants.
  AB2, a male S gene, and SEA, a female S gene, were identified as common loci at the 
self-incompatibility locus (S locus) in various Ipomoea plants, indicating that these genes are 
directly involved in self and other recognition in the self- (hybrid) incompatibility of Ipomoea 
plants. The results showed that these genes are directly involved in self-recognition in the self 
(mating) incompatibility of Ipomoea plants.

研究分野：植物分子育種学

キーワード： ヒルガオ科　サツマイモ　交配育種　自家不和合性　交配不和合性

  ２版
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研究成果の学術的意義や社会的意義
　本研究の成果により、自家（交配）不和合性を示すヒルガオ科植物において、自他認識に直接的に関与するS
遺伝子産物をコードするS遺伝子（AB2：雄側、SEA：雌側）を人為的に操作することにより、交配育種の効率を
高めることができる可能性が示唆された。形質転換により自家（交配）不和合性の形質を変化させる場合はカル
タヘナ法の元での管理が必要であるため、今後はin plantaでのゲノム編集が可能となるかその可能性を模索
し、実用に供する予定である。

※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、研究者個人に帰属します。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９（共通） 
 
1. 研究開始当初の背景 
（1）自家不和合性は多くの植物種で認められる、自殖を防ぎ他殖を促進して集団内の遺伝

的多様性を維持するメカニズムであるが、その反面、効率的な交配育種を妨げる要因でもあ

る。自家不和合性は、同形花型、異形花型、遅延作用型、潜在型の 4 種に大別されるが、分

子生物学的研究は、同形花型自家不和合性に属し、配偶体型自家不和合性を示すナス科、バ

ラ科、ケシ科、イネ科の植物種、胞子体型自家不和合性を示すアブラナ科の植物種で解析が

進んでいる。 
 同じ型の自家不和合性を示す植物種においても異なる因子が作用していることが知られ

ているが、自家不和合性の自他認識因子遺伝子（S 遺伝子、または S/Z 遺伝子）を座乗する

S（または S/Z）遺伝子座が存在していることに変わりはない。 
（2）サツマイモ栽培種を含むヒルガオ科植物は、アブラナ科と同様の胞子体型自家不和合

性を示し、ゲノム中に 1 コピー存在する S 遺伝子座により制御されている。研究代表者ら

のこれまでの研究では、ヒルガオ科植物に属するメキシコアサガオ（Ipomoea trifida）の S
遺伝子座の単離・同定した。アブラナ科植物の雄側の S 遺伝子は SP11/SCR であり雌側の

S 遺伝子が SRK であるが、I.trifida の S 遺伝子座上には、これら遺伝子のホモログは存在

せず、ヒルガオ科独自の S 遺伝子が利用されていることが示された。 
 
2. 研究の⽬的 
（1）本研究において、これまでヒルガオ科の I.trifida での研究で蓄積してきた自家不和合

性遺伝子に関する成果を元に、ヒルガオ科に属する様々な植物種の S 遺伝子座（自家和合

性植物種に関しては S 遺伝子座相当領域）の解析を行うことで、ヒルガオ科植物に共通な

S 遺伝子を同定することを目的として研究に着手した。 
（2）これまでに同定した S 遺伝子の有力候補の遺伝子が真の S 遺伝子であることを証明す

るために、S 遺伝子を導入した形質転換植物を作出して検討することを試みると共に、

I.trifida と交配可能なサツマイモ栽培種（I.batatas）の S 候補遺伝子から S 遺伝子を選抜

することを試みた。 
 
3. 研究の⽅法 
（1）S 候補遺伝子を導入した形質転換体による S 遺伝子の証明： 
 これまでに同定された I.trifidaのS候補遺伝子の中から真のS遺伝子を決定するために、

S1-S 候補遺伝子である S1-AB2, S1-SE2 , S1-SEA の約 2kbp のプロモーター領域、約 1.5kbp
のターミネーター領域を含む構造遺伝子を PCR により増幅し、バイナリーベクター上に導

入した後に Agrobacterium tumefaciens EHA101 に導入し、既報[1]に基づき I.trifida の

Sc ホモ型系統（自家和合性突然変異系統）から誘導した胚性カルスに導入し、再分化個体

を得た。 
（2）自家不和合性および自家和合性のヒルガオ科植物の S 遺伝子座の比較解析： 
 これまでに得られている I.trifida の S1-, S10-S 遺伝子座の配列に加え、新たに自家不和合

性系統の S29-, S3-S 遺伝子座、自家和合性系統の Sc-S 遺伝子座の領域を単離し、リシーク

エンスにより各 S 遺伝子座の配列を明らかにした（一部にギャップあり）。これらに加え、

アサガオ（I.nil）[2]、ホシアサガオ（I.triloba）[3]などのゲノム配列から S 遺伝子座領域

の外側に位置する両端のマーカー遺伝子（AAM68, AB3）[4]間の配列を抽出し、ORF・遺

伝子の同定を行い比較検討した。 
（3）サツマイモ栽培種の S 遺伝子の同定： 
 サツマイモ栽培種（I.batatas）の開花 2 週間前の葯から total RNA を抽出して poly(A) 
RNA に精製した後に、次世代シークエンサー（NGS：Illumina HiSeq）により RNA-seq
を行った。得られたリードを元に Blast データベースを構築し、I.trifida の AB2（S 候補遺



伝子）および AB3（非 S 候補遺伝子）の 5’末端領域と相同性のある配列を抽出した。抽出

されたリードをアラインメントにかけ、その 3’末端領域 50nt を使用して再度 Blast データ

ベースに対して検索を行うことを繰り返し、各サツマイモ栽培種の開花 2 週間前の葯で発

現する AB2 遺伝子を抽出した。得られた AB2 遺伝子の配列から各遺伝子がコードするタ

ンパク質配列を推定し、I.trifida の AB2 配列との比較検討を行った。 
（4）高次倍数体 I.trifida のゲノム配列の解析： 
 I.trifida は 2 倍体、3 倍体、4 倍体、6 倍体の植物種から構成される複合群であることが

知られている。元来、6 倍体の I.trifida から I.batatas が派生したという説がある[5]が、近

年の研究により I.batatas は I.trifida（自家不和合性）と I.triloba（自家和合性）のゲノム

を有することが指摘されている[6]。そこで、I.trifida 複合群内の植物のゲノム配列を解析

してそれぞれの持つ S 遺伝子を調査し、I.trifida 複合群内に I.triloba のゲノムが導入され

ているか否かを検討した。 
 
4. 研究成果 
（1）S 候補遺伝⼦を導⼊した形質転換体の作出 
 S1 ホモ型系統の S1-S 候補遺伝⼦で
ある S1-AB2, S1-SE2 , S1-SEA の遺伝
⼦を PCR で増幅（図 1）し、アグロ
バクテリウムを介して I.trifida の Sc
ホモ型系統（Mx2-18 self）に導⼊した。 
 しかし形質転換個体は複数獲得で
きたものの、カルス誘導〜感染（遺伝
⼦導⼊）〜選抜〜再分化に⾄る過程が
12 ヶ⽉程度と⻑期に渡ったためか、
得られた再分化個体が雄性不稔とな
り、結果的に交配による真の S 遺伝⼦
の決定には⾄らなかった。現在、I.trifida の迅速な形質転換系の作出を⾏っているとともに、
I.trifida 以外の植物種を利⽤した S 遺伝⼦決定を進めている。 
（2）⾃家不和合性および⾃家和合性のヒルガオ科植物の S 遺伝⼦座の⽐較解析 
 研 究 代 表 者 ら が 以 前 解 析 し た
I.trifida の S1-, S10-S 遺伝⼦座の配列
に加え、新たに⾃家不和合性系統の
S29-, S3-S 遺伝⼦座、⾃家和合性系統
の Sc-S 遺伝⼦座の領域を解析し、
更に報告されているアサガオ（I.nil）
やホシアサガオ（I.triloba）などのヒ
ルガオ科植物の S 遺伝⼦座相当領
域を抽出し⽐較検討を⾏った（図
2）。 
 その結果、I.trifida の S 遺伝⼦座
の解析から推定された S 候補遺伝
⼦のうち、雄側の AB2、雌側の SE2, 
SEA はヒルガオ科植物の⾃家和合
性系統の S 遺伝⼦座相当領域には
存在せず、いずれも偽遺伝⼦となっ
ており、更に、⾃家和合性系統の
I.trifida の S3系統の SE2 は破壊されていた（AAM68 と AB3 は S 遺伝⼦座の外側に存在す
る遺伝⼦）。以上のことから、ヒルガオ科植物の S 遺伝⼦は雄側の AB2 と雌側の SEA に絞
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図 1. PCR増幅した S1-S候補遺伝子の構造 
A: S1-AB2, B: S1-SE2, C: S1-SEA. 両端の矢印は PCRプライマ
ー、中央の橙色矢印はエキソン、青色矢印はイントロンを示す。 

図 2. 各種ヒルガオ科植物の S遺伝子座領域の構造 
系統名が緑色の系統は自家和合性、桃色の系統は自家不和合性。

系統名背景が着色してある系統は、研究代表者による解析。「ψ」

は偽遺伝子を示す。 
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り込むことができた。 
（3）サツマイモ栽培種の S 遺伝⼦の同定 
 サツマイモ栽培種（I.batatas）に最
も近縁な野⽣植物は I.trifida とされ
ており、特定の交配では不和合性を
⽰すものの交配は可能である。しか
し I.batatas は 6 倍体であることか
ら、1 個体内に最⼤で 6 つの S 遺伝
⼦座を持つことも可能であり、その
複雑な遺伝⼦構成のために、これま
で研究対象とはしていなかった。 
 しかし、改めて I.trifida の S 遺伝
⼦の発現について RT-PCR で解析し
てみると（図 3）、S ヘテロ系統（優
劣関係は S1>S10）においては雄側の
AB2 は転写レベルで、雌側の SEA は
転写後レベルで劣性側の遺伝⼦の発現が抑制されていることが明らかになった。 
 そこで、雄側の AB2 について、I.batatas の各品種の開花 2 週間前の葯の RNA-seq を⾏
い、AB2 および AB3 を抽出してコードするタンパク質の配列を解析した（図 4）。 
 解析に供した I.batatas の品種は、ベニセンガン、千系 681-2、F53-6、元気、セトアカ、
ベニアズマだが、⾮ S 遺伝⼦である AB3 は複数発現しているにも関わらず、S 遺伝⼦であ
る AB2 はベニアズマ（交配不和合群：A 群）、セトアカ（同：B 群）、F53-6（同：I 群）で

1 種類のみであり、I.trifida と
同様の優劣性の制御が為され
ていることが確認できた。AB2
と AB3 の配列は類似している
ものの、系統関係を⾒ると（図
5）、配列が極めて類似している
AB3 は 1 箇所（図中の左側）
にクレードを形成しており、S
遺伝⼦産物として多型性を⽰
す AB2 は図の右側に散在して
いることが判る。更に、図中に
⽮印で⽰した、I.trifida の S10-
AB2（Itf S10-AB2）と I.batatas
（品種：セトアカ）の IbSB-AB2
は配列が完全に⼀致していた。
この結果は、I.trifida の S10 ホ
モ 型 系 統 と I.batatas cv. 
Setoaka が交配不和合であった
過去の研究成果とも合致して
おり、AB2 がヒルガオ科植物の
⾃家（交配）不和合性における
雄側の S 遺伝⼦であることが
明らかになった。 

（4）⾼次倍数体 I.trifida のゲノム配列の解析 
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図 3. I.trifidaの S候補遺伝子の発現 
各レーン上部には遺伝子型（[ ]内は表現型）を示した。 

↓ ↓ ↓ ↓ ↓ ↓↓↓

図 4. I.batatas と I.trifidaの AB2と AB3タンパク質 
赤枠内が I.batatasの AB2、青線の上部が I.batatasの AB2と AB3。
矢印は保存された Cys残基。 
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図 5. I.batatas と I.trifidaの AB2と AB3タンパク質の系統関係 



 I.trifida は 2 倍体、3 倍体、4 倍体、
6 倍体の植物種から構成される複合
群であることが知られている。元来、
6 倍体の I.trifida から I.batatas が派
⽣したという説があるが、近年の研
究により I.batatas は I.trifida（⾃家
不和合性）と I.triloba（⾃家和合性）
のゲノムを有することが指摘されて
いる。 
 そこで、I.trifida 複合群内の植物で
ある K222-2（3 倍体）、K233-1（4 倍
体）、K123-1（6 倍体）の全ゲノム解
析を⾏い、その配列から雌側の S 遺
伝⼦である SEA を抽出しその翻訳
結果を、これまでに解析した 2 倍体
の I.trifida（S1-, S10-, S29-, S3-, Sc-）の SEA と⽐較解析した（図 6）。 
 その結果、2 倍体および⾼次倍数体の I.trifida のゲノム中の S 候補遺伝⼦である SEA は
存在せず、また⾮ S 候補遺伝⼦であり SEA に配列が類似している SE1、SE2 も破壊されて
いなかった（ヒルガオ科の⾃家和合性種の⼀部において SE2 は破壊されている：図 2 参照）
ことから、I.trifida 複合群の形成に、⾃家和合性のヒルガオ科植物は関与していないことが
⽰された。 
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図 6. I.trifidaの複合群の植物が持つ SE1、SE2、SEA 
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