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研究成果の概要（和文）：セサミン、セサモリン、セサミノールトルグルコシド (STG) はゴマ種子中に豊富に
含まれるリグナン（ゴマリグナン）である。本研究ではゴマリグナン含量の異なる2系統の交雑に由来する遺伝
集団を用い、分子遺伝学的手法によりゴマリグナンの生合成や蓄積に関与する遺伝子の同定を試みた。その結
果、ゴマリグナン総含有形質およびSTG含有形質は、それぞれ複数、少数の遺伝子が制御することが示された。
セサモリン含有形質の原因遺伝子はCYP92B14であり、CYP92B14はセサミンを基質にセサモリンとセサミノールを
生成する能力を有する新規のシトクロムP450酵素遺伝子をコードすることが示された。

研究成果の概要（英文）：Sesamin, sesamolin and sesaminol triglucoside (STG) are major lignans 
accumulated in sesame seeds. In this study, to identify the genes involving accumulation and 
biosynthesis of the lignans, I first investigated the inheritance patterns of the lignan contents in
 sesame seeds using F5 and F6 generations from the cross between a sesamolin-deficient and a high 
lignan strains. The results indicate that the contents of sesamin and the sum of the three lignans 
are quantative traits and might be controlled by a number of genes. In contrast, the content of 
sesamolin and STG were shown to be determined by a single gene and several genes, respectively. I 
also showed that sesamolin-deficiency was associated with the mutation of a CYP92B14 gene which 
encodes a novel cytochrome p450 enzyme with biosynthetic activity to convert sesamin to sesamolim, 
and, unexpectedly, sesaminol. 

研究分野： 植物育種学

キーワード： リグナン　ゴマ　機能性成分
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１．研究開始当初の背景 
 リグナンは広範囲な維管束植物に見出さ
れる植物二次代謝産物である。ゴマは種子中
にセサミン、セサモリン、セサミノール（種
子中では配糖体化され、主としてセサミノー
ルトリグルコシド (STG) として存在する）
などのリグナン（ゴマリグナンとよぶ）を豊
富に含んでいる。近年、ゴマリグナンの持つ
健康機能性に関して知見が多く集積すると
ともに、注目が集まっている。しかしながら、
ゴマの種子中におけるゴマリグナンの生合
成や蓄積に関する知見は限られたものであ
り、研究開始時に同定されていた遺伝子はセ
サミン合成酵素遺伝子 1 種 (Ono et al., 
2006) とセサミノール配糖体化酵素遺伝子 2
種 (Noguchi et al., 2008) のみであった（図
1）。また、なぜゴマが他の植物と比べて種子
中に多量のゴマリグナン蓄積するかについ
ての知見も得られていなかった。 
 

 
 
２．研究の目的 
 ゴマリグナンの生合成や蓄積に関する遺
伝子の同定は、ゴマにおける有用物質の生合
成や蓄積に関する知見のみならず、特定のリ
グナンを多く含むゴマ品種や、高リグナン含
有ゴマ品種の育成の省力化につながると期
待される。しかしながら上述の通り、ゴマリ
グナンの生合成に関しては一部の生合成酵
素遺伝子が同定されているに過ぎなかった。
そこで、本研究ではゴマにおけるゴマリグナ
ンの生合成や蓄積メカニズムの解明を目的
に、未解明の、リグナン生合成や蓄積にかか
わる遺伝子を単離することを試みた。 
 
 

３．研究の方法 
供試材料 
報告者の所属する富山大学はゴマ遺伝資

源を維持している。ゴマ遺伝資源コレクショ
ンに含まれる様々な系統のゴマリグナン含
有量の調査結果より、各ゴマリグナンの含有
量やゴマリグナンの総含有量は系統間でば
らつきがあることが示されている（図 2）。セ
サミンとセサモリン含量の調査結果をもと
に、異なるリグナン含量を示す 2系統、すな
わちリグナン含量が高いITCFA2002と中程度
のリグナン含量を示し、セサモリンを含まな
い#4294 を選び、両系統の交雑に由来する遺
伝集団 (F5-F6世代)を作出し解析に用いた。 
 

 
４．研究成果 
(1) リグナン含有形質の遺伝様式の調査 
① 親系統の STG 含有量の調査 
 これまで未解析であったSTGについて解析
するにあたり、まず両親系統の STG 含有量を
調査した。その結果、高リグナン系統からは
STG はほとんど検出されず、一方で低セサモ
リン系統は高い含有量を示した。この結果よ
り、両系統の交雑に由来する遺伝集団は、STG
含有形質の遺伝解析にも適した材料である
ことが示された。 
 
② 種子登熟過程における各リグナン蓄積時
期の調査 
 両親系統を恒温室内（25℃）で育成し、種
子登熟過程における各リグナンの蓄積時期
の調査を行った。その結果、セサミンとセサ
モリンは開花後 2-3 週目にかけて、STG は開
花後 6週目から 7週目にかけて蓄積を開始す
ることが明らかとなった。また、高リグナン
系統では STG は、低セサモリン系統ではセサ
モリンは調査したいずれの登熟ステージか
らも検出されなかった。このことから、高リ
グナン系統では STG 生合成経路が、低セサモ
リン系統ではセサモリン生合成経路が機能
していないことが推察された。 
 
 
 



③ 組換え自殖系統の作出およびリグナン含
有形質の詳細な遺伝様式の調査 
 リグナン含有形質の詳細な遺伝解析行う
ため、すでに得られていた F2遺伝集団の世代
を進め、F5世代および F6世代の組換え自殖系
統 (RIL)を得た。RIL を温室で育成後、各個
体の種子に含まれるリグナン含有量を測定
し、リグナン含有形質の遺伝様式の調査を行
った。 
その結果、リグナン総含有量（セサミン、セ
サモリン、および STG の含有量の総和）とセ
サミン含有率（リグナン総含有量に対するセ
サミン含有量の割合）の分布はいずれも連続
的であり、含有量や含有率の高低には複数の
量的形質遺伝子座が関与することが示唆さ
れた。セサモリンに関しては、高いレベルの
含有率を示すグループと低いレベルを示す
グループに分かれ、それぞれの個体数の比は
1：1に適合した。したがって、低セサモリン
系統ではセサモリン生合成に関与する単一
の遺伝子の機能が損なわれている可能性が
高いと結論付けた。STG の含有率に関しては
連続的な分布が確認されたが、含有率が低い
個体が大半を占めた。②で述べたように STG
の蓄積時期は種子登熟の後期であるため、気
温の低下がSTGの生合成に影響を与えている
可能性が考えられた。すなわち、今回用いた
両親系統は開花期に極端な差異が認められ
るため、RIL の個体のうち、開花期が遅い個
体では STG が十分に蓄積されないと考え、こ
の可能性について検討した。開花期の遅いグ
ループと早いグループのSTG含有率をそれぞ
れ調査したところ、開花期の遅いグループで
は高いレベルの含有率を示した個体はほと
んど認められなかったのに対して、開花期の
早いグループでは含有率の低い個体と高い
個体が認められた。このことから今回用いた
遺伝集団を用いた調査の際に、STG の蓄積に
気温の影響を受けたことが示された。予備的
な結果ではあるが、解析から開花期の遅い個
体を除き、蓄積時期に十分な温度が確保され
たと考えられる開花期の早いグループのみ
を調査したところ、含有率の高い個体数と低
い個体数の比はおよそ1:3の割合となり、STG
含有率の決定に2つの遺伝子が関わる可能性
が示された。 
 
④ F1 および F2 種子におけるセサモリン含有
率の遺伝様式 
 ③で述べたように、セサモリン含有形質が
1 対の対立遺伝子によって決定されていると
すれば、両親系統の交雑に由来する F1個体に
結実する種子（F2世代種子）からセサモリン
が検出されるものに加えて、ほとんど検出さ
れないものが得られると期待される。しかし、
F2世代種子 1 粒に含まれるセサモリン量を測
定したところ、セサモリンが検出できない種
子は見出されなかった。続いて、低セサモリ
ン含有系統とセサモリン含有系統を親とし、
雌雄の組み合わせが異なる2種類の交雑種子

（F1世代種子）を新たに得て、種子 1 粒のセ
サモリン含有量を測定した。その結果、どち
らの交配組み合わせの交雑種子のセサモリ
ン含有レベルもそれぞれの母親のレベルと
同程度であり、セサモリン生合成能は母親個
体の遺伝子型により決定されている可能性
が高いことが示唆された。 
 
(2) ゴマリグナン含有形質に関する連鎖解
析 
① RAD-seq 解析 
 ゴマにおいて 2014 年にゲノム情報の解読
および連鎖地図の報告がなされた (Wang et 
al., 2014) ことから、分子遺伝学的手法を
用いた、原因遺伝子の同定が容易になると考
えられた。そこで、本研究で用いた遺伝集団
に関して、大量のDNAマーカーを得るために、
次世代シークエンサーを用いた一塩基多型 
(SNP) 検 出 法 で あ る 、 RAD-seq 
(Restriction-site Associated DNA 
Sequencing)解析を行った。F6集団の各個体か
ら DNA を調製し、RAD-seq 解析を行ったとこ
ろ、十分な数とはいえないものの、多くの RAD
マーカーを得ることができた。 
 
② 連鎖解析 
F6-RIL を用いて RAD-seq 解析により得ら

れたマーカーの遺伝子型データと、RIL の各
個体の種子中のリグナン含有量データを用
いて、リグナン含有形質に関する連鎖解析も
しくは QTL 解析を行った。 
複数の遺伝子が形質の制御に関わると考

えられた、総リグナン含有形質と STG 含有形
質に関しては QTL 解析を行ったところ、総リ
グナン含有形質に関しては、両親系統間にお
ける総リグナン含有量の差異がそれほど多
くなかったためか、QTL を検出することはで
きなかった。一方でSTG含有形質に関しては、
効果の大きな QTLが少なくとも 1つ検出され
た。この QTL に関しては現在、遺伝子の同定
に向けて解析を進めている。 
 1 つの遺伝子が関与すると考えられたセサ
モリン含有形質に関しては、この形質と強く
連鎖する RAD マーカーの探索を行った。その
結果、形質に完全に連鎖する 1つのマーカー
が得られた。 
 
(3) セサモリン含有形質原因遺伝子の同定 
① セサモリン含有形質候補遺伝子の探索 
得られた RAD マーカーについては、F6-RIL

すべての個体の遺伝子型が決定されていな
かったため、セサモリン含有形質に完全に連
鎖するマーカー (#90036) およびこのマー
カーから約 800 kbp 離れて位置するマーカー 
(#86884) を PCR マーカー化し、F6-RIL 160
個体の遺伝子型を決定し、連鎖解析を行った。
その結果、#90036 はセサモリン含有形質と完
全に連鎖し、＃86884 は連鎖地図上で 1.8 cM
離れて位置することが明らかとなった。 
 #90036 の近傍に存在する、セサモリンの生



合成に関わる遺伝子をゴマの公開ゲノムデ
ータを用いて検索した。その結果、シトクロ
ム P450 をコードする遺伝子 (CYP) が 4種見
出された。これら CYP遺伝子をセサモリン含
有形質の候補遺伝子とした。 
 
② 候補遺伝子の発現解析と塩基配列の比較 
候補遺伝子の登熟種子における発現を

RT-PCR により調査した。その結果、2つの CYP
遺伝子がセサモリン蓄積時期の登熟種子で
発現していることが示された。これら 2つの
CYP 遺伝子について、両親系統の塩基配列を
決定し、比較を行ったところ、1 つ遺伝子に
関して、低含有系統の遺伝子のタンパク質コ
ード域の終止コドン近傍に、含有系統の遺伝
子には存在しない1塩基の挿入が認められた。
挿入変異の結果、低含有系統の遺伝子では、
フレームシフト変異が生じ、含有系統のもの
に比べて４アミノ酸短いポリペプチドをコ
ードしていることが予測された（図 3）。両親
系統とは異なる、セサモリン含有系統と低含
有系統を用いて、この１塩基挿入の有無につ
いて調査したところ、調査した低含有系統は
同じ１塩基挿入を有しており、これは含有系
統からは検出されなかった。従って、この CYP
遺伝子 (CYPの命名法に従い、CYP92B14と名
付けた)における１塩基挿入がセサモリン低
含有形質の原因である可能性が強く示唆さ
れた。 

 
③ 候補遺伝子の酵素活性の調査 
 CYP92B14 を酵母で発現させ、様々なゴマリ
グナンに対するセサモリン合成能を調査し
た。その結果、ゴマ由来の P450 還元酵素と
共発現させた場合、セサミンからセサモリン
を効率的に生成した。加えて、CYP92B14 はセ
サミンを基質にセサミノールも生成する能
力があることが明らかとなった。 
 以上の結果から、セサモリン含有形質の原
因遺伝子は、新規のシトクロム P450 酵素を
コードする CYP92B14 であり、CYP92B14 はセ
サミンを基質にセサモリンとセサミノール
を生成する酵素であることが明らかとなっ
た。 
 
 

今後は総リグナン含有量の著しく異なる
系統を用いて同様の調査を行うことにより、
総リグナン含有量を制御する遺伝子の解析
を行うともに、STG 含有形質の解析によって
示唆されている新たなSTG含有量を制御する
遺伝子の同定を進めることにより、ゴマリグ
ナン生合成の全容が明らかになると期待さ
れる。 
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