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研究成果の概要（和文）：トルコギキョウにおいてみられる優性の八重咲き性形質と連鎖する

DNAマーカーを単離することを試みた．八重咲きと一重咲き系統間の F2世代では，ホール数が

２以上の八重のほか，花器官に異常がみられる奇形花が見られた．八重咲きの分離比から，八

重咲き性には少なくとも 2遺伝子以上が関与している可能性を示した.両系統間において，総計

80 万の RAD マーカー配列を決定し，その中に 10 万 SNPs があった．これらを用いて,八重咲き

性についての連鎖解析をおこなった． 

 
研究成果の概要（英文）：Linkage mapping of dominant double-flower trait was conducted in 

Eustoma grandiflorum. In the F2 population constructed between double-flower and 

single-flower accessions, double-flower with more than two whorls and flowers with 

abnormal floral organs were observed. The segregation ratio suggested that more than two 

genes were involved in the formation of double flowers. A total of 800k RAD tags was 

determined and 100k SNPs were found in these RAD tags. Linkage analysis was performed 

using these RAD markers and F2 population. 
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１．研究開始当初の背景 
被子植物の花は，原始的な種では不定数で

多数の花器官が花軸上にらせん状に配置さ
れた構造をとり，進化に従い各花器官の数は
少数化，定数化する．トルコギキョウなどよ
り進化した花は，5 枚のがく，基部が合生し
た 5 枚の花弁，5 本の雄蕊と１本の雌蕊から
構成される．園芸品種としては，より豪華に

みえる八重咲きと呼ばれる花弁数の多い品
種が好まれる．花器官数が定数の植物では一
重咲きであり，八重咲きは人為的な選抜がな
された奇形花の一つである． 
シロイヌナズナやキンギョソウでは，ある

花器官が他のタイプの花器官へと変化した
ホメオティック変異体が多数確認されてお
り．花の構造を決定する遺伝モデルとして
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ABC モデルが提唱されている．それ以降，八
重咲きとは，雄蕊，雌蕊などの花器官が変化
して花弁となる現象（弁化）によって，本来
の花弁数が増加した花（生物学事典）と一般
的に考えられるようになった．この説明では，
八重咲きは Cクラス遺伝子の機能が失われた
ために生じるもので，雄蕊は形成されず，従
って不稔である．しかし，園芸品種には，雄
蕊が正常に形成される八重品種もある．バラ
のようなもともと花器官数不定の種だけで
なく，トルコギキョウのように本来花器官数
が定数でありながら雄蕊が弁化せずに花弁
数が増えるものが存在する．また，トルコギ
キョウの八重形質は優性であることが報告
されている．八重咲き遺伝子の発見は，稔性
の八重品種の作出につながるだけでなく，進
化の過程でみられる一重咲き化（花弁ホール
数が１になる）がどのように獲得されてきた
のかを理解するうえでも重要と考えられる． 

  

２．研究の目的 

本研究の目的は，トルコギキョウにおける
八重咲き遺伝子を明らかにすることである．
本課題では，次世代シークエンサーを用いた
RAD マーカーによるタイピングにより，八重
咲き性と強く連鎖する DNAマーカーを見つけ
るところまでを目指す． 

 
３． 研究の方法 
(1) 材料 
八重咲きおよび一重咲きの数種類の園芸

品種，および長野県野菜花き試験場において
自家交配を繰り返して維持されている八重
咲き系統 ‘620’と一重咲き系統‘503’，
およびその F2集団を用いた． 

 
(2) EST データベースの整備およびゲノム配

列の解析 
トルコギキョウでは ESTデータベースやゲ

ノム情報がほとんど全く存在しなかった．八
重咲き性遺伝子の解析を容易にするため，次
世代シークエンサーを用いて，これらのデー
タベースの整備をすすめた．八重咲きおよび
一重咲きの数種類の園芸品種の様々なステ
ージの花から RNAを抽出し，Roche社の FLX
シークエンサーにより決定した EST配列をも
とに，ESTベータベースを整理し，Genbank
に登録・公開した． 
また，八重咲き系統 ‘620’と一重咲き系

統‘503’のゲノム DNA塩基配列を，イルミ
ナ社の次世代シークエンサーHiSeq2000を用
いて決定した．各系統につき 40Gbを解読し，
アセンブルを行った． 

 
(3) 花器官における ABCE遺伝子の発現解析 
作成した EST配列データベースを用い，花

器官の形成に関与する遺伝子群を多数単離

した．そのうち，ABCEクラス遺伝子の発現を，
八重咲き品種および一重咲き品種の花器官
において，半定量 PCRにより調べた． 

 
(4) 連鎖マーカーの解析 
八重咲き系統‘620’と一重咲き系統

‘503’の間の F2世代を展開した．なお，F1
は八重咲き形質であった．F2集団を開花まで
栽培し，88個体について形質評価を行った．
これらから，八重咲き性の判定が困難なもの
を除いて八重咲き個体と一重咲き個体にわ
け，それぞれから抽出した DNAをプールした．
これらの八重咲きと一重咲きの２サンプル，
および両親系統をあわせた計４サンプルに
ついて，RADタグライブラリーを作成し，そ
のシークエンシングを，イルミナ社の次世代
シークエンサー（HiSeq2000）を用いて行っ
た．両親については，２Gb（片側 1000万リ
ードずつ），一重咲きおよび八重咲きサンプ
ルについては，それぞれ５Gb，６Gbずつペア
エンドリードにより決定した．そのデータは，
配列の編集後，Stacks（Catchen et al., 2011）
により解析した． 
   
４．研究成果 
(1) 花器官形成に関与する遺伝子群の解析 
 A クラス遺伝子を 2 つ，B クラス遺伝子を
４つ，C クラス遺伝子を２つ，E クラス遺伝
子を４つ得た．これらの花器官における発現
を調べたところ，A クラス遺伝子を除き，シ
ロイヌナズナにおける ABCモデルと一致する
発現パターンを示し，一重咲きと八重咲き間
で発現パターンに差異は認められなかった． 
 
(2) トルコギキョウゲノム配列の解読 
 両系統について,40Gb ずつ塩基配列を決定
し,アセンブルを行った．その結果，総塩基
長 1.3Gbずつのコンティグが得られた．トル
コギキョウのゲノムサイズは 1.5Gb 程度と
見積もられており，全ゲノムのかなりの部分
が解読されたと予想される． 
 
(3)  F2世代の形質評価 
八重咲きと一重咲き系統間の F2世代では，

ホール数が明らかに２以上の八重と，ホール
数は増えず花弁数が数枚増える花，花器官に
異常がみられる奇形花が見られた．花弁数７
以上のものを八重咲きとしてカウントする
と八重咲きと一重咲きの個体数は 53：35 で
あった．この比率は 3：1とは有意に異なり，
少なくとも 2遺伝子以上が関与している可能
性を示した．八重咲き性は，温度条件の影響
を受けるので，適温でないために一重となっ
た株もあった可能性もあった．  

 
(4) 一重咲き系統と八重咲き系統間におけ

る DNA多型 



 

 

 八重咲き系統‘620’と一重咲き系統
‘503’において，RADタグを，総計 803,212
個を決定した．これらの中に両親においてヘ
テロのものを含めて，104,680個の SNPsがみ
つかった．これらについて，八重咲きと一重
咲きの F2 をそれぞれプールした DNA 由来の
RAD タグとマッチングを行った．これらの中
から，カバー率が著しく高くリピート配列と
思われるもの，カバー率が低く，シークエン
スエラーと思われるものや信頼度が十分で
ないとみなしたものをのぞき，八重咲き性と
強い連鎖を示すマーカーを複数選抜した． 
 
(5) まとめ 
 本研究では，当初の目的であった，八重咲
き性と強い連鎖を示す RADマーカーを複数得
るところまで達成した．今後は，これらの RAD
タグを，ゲノムデータとマッチングするとと
もに，F2個体で個別にタイピングを行い，よ
り精密な連鎖解析を行うことにより，八重咲
き性遺伝子が特定されることが期待される． 
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