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研究成果の概要（和文）：紫黒米の起源となるKala4遺伝子の誕生過程を知るために、高精度マッピングとゲノム断片
の単離により、原因変異を明らかにした。プロモーター領域の重複に加えて、同じ染色体の83kbp上流から11.0kbpのゲ
ノム断片の挿入を確認した。また、形質転換実験により、この重複と挿入が黒米化の原因変異であることが明らかにし
た。
加えて、アジアで栽培されている多くのイネ在来系統でのKala4遺伝子の状態を解析し、黒米化を起こすKala4遺伝子の
変異は、熱帯ジャポニカと呼ばれるイネ亜種で起こり、その変異がイントログレッションによって、アジア各地域に伝
搬した様子をゲノム変化から明らかにした。

研究成果の概要（英文）：The birth and spread of novel agronomical traits during crop domestication are 
complex events in plant evolution. Wild rice (Oryza rufipogon) has red grains due to accumulation of 
pro-anthocyanidins meanwhile most rice (Oryza sativa) varieties have white grains with a genetic defect 
allele in Rc bHLH gene. Some rice varieties that have black grains due to accumulation of anthocyanins 
are sporadically distributed in Asia although the birth and local spread of black rice remains unknown. 
Here, we show that the ectopic expression of another bHLH gene, Kala4, due to rearrangement of its 
promoter region is the origin of the black rice trait. The birth of black rice would have occurred in a 
subspecies Tropical Japonica and the causal alleles of Kala4 have spread to another subspecies Indica. 
Small sizes of genomic fragments of Tropical Japonica origins in some Indica varieties indicated that 
refined introgression occurred by natural crossbreeding during local spread of this trait.

研究分野：植物分子遺伝学
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１．研究開始当初の背景 

日本人の主食であるコメを実らせるイネ

(Oryza sativa)という植物は、古代の人

間が、栽培に適する性質をもつ個体を人

為選抜して、生まれた新しい植物種であ

り、その選抜過程を｢栽培化｣と呼ぶ。現

存する一番の近縁野生種は Oryza 

rufipogon で、ゲノム解析から、Oryza 

rufipogon の一部で、現在、中国の珠江

に自生する一群が、栽培イネ(Oryza 

sativa)と近いゲノムを持っていること

があきらかになっている。 
 
２．研究の目的 

野生稲 Oryza rufipogon は、すべて、果

皮にタンニンの蓄積し、その形質は、赤

米と呼ばれている。栽培化の過程で、タ

ンニンの合成に働く転写因子が変異し、

白米を古代人が選抜し、栽培イネ品種内

に広げたと考えられており、その遺伝子、

および、その変異が同定されている。一

方、イネ品種の一部には、果皮にアント

シアニンをためる品種が存在するが、こ

のアントシアニン蓄積の起源は、これま

で明らかになっていない。我々は、栽培

化の過程で産まれたと考えられるこのア

ントシアニンを蓄積するアリルの起源を

求め、遺伝子単離を進めている。これま

で成果から、このアントシアニン蓄積を

起こした変異が、LINE と呼ばれるトラン

スポゾンの挿入と関係があること、また、

当該トランスポゾンの挿入を持つ系統の

中にも、アントシアニンを蓄積する系統

とそうでない系統があり、DNA メチレー

ション等のエピアリルの人為選抜の可能

性を見出している。そこで、アントシア

ニンを蓄積する系統の原因遺伝子として

転写制御因子を同定し、その黒米化変異

がどのように品種内に伝搬していったの

かをさぐり、イネの栽培化過程で実際に

起こったゲノムアダプテーションでの変

異の挙動を明らかにしようと考えている。 

 

３．研究の方法 

これまでに、白米イネ品種コシヒカリと

黒米イネ品種紅血糯を交配し、さらに、

コシヒカリを３回、戻し交配し、コシヒ

カリの遺伝背景を持つ黒米準同質置換系

統 KKO1 を得、果皮のトランスクリプト

ーム解析を行い、黒米形質の発生・進化

に重要な役割を果たした遺伝子が、染色

体４番に座乗し、転写因子的な挙動をし、

かつ、候補となる bHLH 遺伝子を特定し

た。また、この遺伝子が原因であること

を確認するための高精度マッピングを行

い、候補領域を 5kb 程度に絞り込んだと

ころ、上記の候補遺伝子のプロモーター

領域と第一エクソン、第一イントロンを

含む領域となった。しかしながら、コシ

ヒカリゲノム配列と紅血糯ゲノム配列で、

明確な塩基上の多型が存在しなかった。

そこで、当該ゲノム領域の DNA メチレー

ション状態をモニターするために、タイ

リングアレイによる CGH 解析または、

Bisulfate 法で確認したところ、紅血糯

でDNA メチレーション状態が高いことを

示す結果を得た。この結果より、この遺

伝子、Kala4 は、エピアリルである可能

性が強く示唆された。しかしながら、そ

の後の抑制変異体の単離・解析や候補領

域のゲノム断片のクローニング等を経て、

Kala4 遺伝子の発現は、表現型と強い相

関のあるDNA メチレーション等のエピア

リルの影響ではなく、Kala4 領域のプロ

モーター領域の重複と離れたゲノム断片

の挿入による異所発現が原因であること

を証明した。加えて、イネ品種間での原

因変異の伝搬等に関して、解析し、この

変異が栽培化初期に熱帯ジャポニカ系統

に起こり、それが自然交配とその後の選

抜によるイントログレションにより、他



の亜種系統に広がったことを示す結果を

得、現在、論文化を進めている。 
 
４．研究成果 

Kala4 遺伝子の高精度マッピングとゲノ

ム断片の単離により、黒米の Kala4 とコ

シヒカリの Kala4 のゲノム構造の違いを

明らかにした。プロモーター領域の重複

に加えて、同じ染色体の 83kbp 上流から

11.0kbp のゲノム断片の挿入が確認でき

た。また、そのゲノム断片を Kala4 cDNA

に結合し、Kala4 がないイネ系統に形質

転換したところ、黒米由来の上流領域の

み黒米に変化した。 これにより、この重

複と挿入が黒米化の原因変異であること

が明らかになった。また、アジアで栽培

されている多くのイネ在来系統での

Kala4 遺伝子の状態を解析したところ、

黒米化を起こす Kala4 遺伝子の変異は、

熱帯ジャポニカと呼ばれるイネ亜種で起

こり、その変異がイントログレッション

によって、アジア各地域に伝搬した様子

をゲノム変化から明らかにした。 
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