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研究成果の概要（和文）：　作物が東アジアへと伝播した経路上の国々において，本研究班を構成する４グループ（オ
オムギ，コムギ，ダイズおよびメロン）が合計１２回の現地調査を行い，各作物の在来品種や近縁野生種などの新規遺
伝資源を収集・導入した．これら遺伝資源の多様性に関する遺伝学的解析により，各作物の進化・伝播・適応について
数々の新知見を得ることができ，論文や図書などにより公表した．さらに，実用的に重要な形質（品質，早晩性，各種
ストレス耐性など）の改良に有用な遺伝資源を特定できたことから，品種改良への応用ならびに新規遺伝子の解明とい
う基礎研究の展開を可能にした．

研究成果の概要（英文）： Plant genetic resources of important crops, including barley, wheat, soybean and 
melon, have been explored in Asian countries through which crops were introduced to East Asia, and success
fully introduced through a total of twelve times of field expedition. Several important new findings relat
ed with the evolution, transmission, adaptation of these crops have been obtained by the analysis of diver
se plant genetic resources, and published in scientific papers and books. We also identified several acces
sions which can be used for the improvement of agronomically important traits. Such novel resources can be
 utilized in breeding program of each crop, as well as for basic research to identify novel genes.
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様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９、Ｚ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 
(1)植物遺伝資源は人類や地球環境の未来に
とって必須の潜在的機能を保有する未利用
資源の宝庫であり，また作物の多様性・進
化研究にとって不可欠な研究基盤である． 
(2)東アジアは植物遺伝資源の多様性中心の
一つであり，特にヒマラヤ山脈の東麓地域
は山と谷の標高差が激しく，狭い地域に多
様な環境が分布し，多様な民族がそれぞれ
固有の植物文化を育んできたことから，多
様性の宝庫として世界から注目されている． 
(3)そこで，武田和義（岡山大学名誉教授）
が組織した海外学術調査班が，中国及び周
縁国において作物および近縁野生種の遺伝
的多様性や環境適応の実態を明らかにして
きた．その結果，農業の近代化や自然植生
破壊の進行により，緊急調査を必要とする
地域や希少種がクローズアップされ，東ア
ジアへの伝播ルートをつなぐ周辺諸国の重
要性も明らかになってきた． 
(4)“世界共通の財産”として国境の隔てな
く利用されてきた植物遺伝資源の囲い込
み・国家間交流の制限が厳しくなっている
状況下ではあるが，武田班の学術調査にお
いて構築した国際的ネットワークにより，
現地研究者との共同学術調査および遺伝資
源の国内への導入の可能性が拡大している． 

 
２．研究の目的 
東アジアは地理的・気候的に変化に富み，
多くの民族が独自の食文化を形成している．
そこで利用されてきた作物は極めて多様で，
潜在的価値の高い遺伝資源の宝庫である．し
かしながら，これらの貴重な遺伝資源は開発
により急速に失われつつある．申請者らは，
これまで中国および周辺地域において海外
学術調査を行ってきたが，本研究では作物が
東アジアへと伝播した経路上の国々も対象
地域に加え，現地研究者との共同調査により
ムギ類，ダイズ，ウリ科作物の地理的分布と
環境適応の実態を明らかにする．加えて，分
子遺伝学的手法を用いて多様性解析を行う
ことにより，東アジアに到達した作物の多様
化プロセスの解明に迫る．さらに，各作物の
在来品種や野生種に潜在する未利用有用遺
伝子の発見とその機能開発についての研究
基盤を構築する． 
 
３．研究の方法 
(1)本研究班の調査対象地域は図１の通りで
ある．対象作物はいずれも畑作物という共
通点があるが，ダイズ及びウリ科作物の一
部（キュウリなど）は東アジア起源である
のに対して，ムギ類やメロンなどは他の地
域で起源して東アジアで多様化した作物で
ある．従って，４種作物の比較解析によっ
て東アジアにおける作物遺伝資源の多様化
を明らかにするため，事情が許す限り複数
の作物グル―プで共同調査を行う予定であ
る． 

(2)現地調査終了後に，種子の増殖，検定交
配，適応形質の調査，核およびオルガネラ
の DNA 多型解析などを行い，集団の遺伝的
構造を明らかにする．加えて，導入系統の
実用形質を評価し，遺伝資源としての有用
性を明らかにする．なお，招へい研究者が
来日する機会などを利用して全班員が集ま
り，調査・解析結果を検討するとともに，
４種作物の遺伝資源収集・多様性研究にお
ける問題点を討議する． 

図１．本研究の調査対象地域 
 
４．研究成果 
作物が東アジアへと伝播した経路上の国々
を本研究班の下記４グループが訪問し，のべ
12回にわたって現地調査を行い，重要作物の
遺伝資源を収集・導入するとともに，作物の
進化・適応・多様性および重要特性について
数々の重要な知見を得ることができた．その
概要は下記の通りである． 
なお，今後の遺伝資源調査を担う若手研究
者の育成が進んだこと，および共同研究を実
施した現地研究機関との連携が強化されたこ
とも，本研究の重要な成果である． 
 
１．オオムギ・コムギグループ；①グルジア
共和国（2012 年 7月，ヴァヴィロフ研究所と
の共同調査），②カザフスタン（2012 年 8月，
ヴァヴィロフ研究所との共同調査），③中国
内モンゴル自治区（2012 年 8月，中国科学院
昆明植物研究所との共同調査），④キルギス
共和国（2013 年 7月，ヴァヴィロフ研究所と
の共同調査）においてオオムギ・コムギの在
来品種ならびに近縁野生種の現地調査・収集
を行った． 
 収集したオオムギ遺伝資源は栽培オオム
ギ 128 系統，祖先野生種の H. spontaneum 59
系統である．これまでに実施した旧ロシア諸
国における遺伝資源調査とあわせて，計 283
系統の H. spontaneum を導入した．その結果，
本種の分布地域について，最東端がキルギス
共和国で，北限がカザフスタン南部に到達し
ているという新知見を得ることができた．④
では，Aegilops 属の野生種 3種を含む計 140
系統のコムギ連遺伝資源を収集した． 
 また，カザフスタン植物バイオテクノロジ
ー研究所の研究員を招聘し，同国の栽培・野
生オオムギ 196 点を導入して，DNA フィンガ
ープリンィングによる多様性解析を行った．
さらに，2014 年 2月に，北極圏のスピッツベ



ルゲン島にある世界種子貯蔵庫を訪問し，本
プロジェクトの収集種子の預託条件を確認
するとともに，岡山大学のオオムギ 575 系統
を我が国から初めて預託した．同貯蔵庫の６
周年記念会議において，貯蔵庫の技術および
管理責任者と面談して情報交換を行った． 
 
２．ダイズグループ；①インド国際半乾燥熱
帯作物研究所(ICRISAT) の Vadez 博士と，ダ
イズの土壌乾燥抵抗性に関する共同研究
（2011 年 12 月 7日-17 日，2012 年 12 月 7-15
日，2013 年 9 月 7-12 日，2014 年 1 月 11-18
日）を，また，②中国科学院昆明植物研究所
の Long 博士と中国雲南省西部の保山地域に
おけるダイズ遺伝資源に関する調査（2012 年
2月 28 日-3 月 9日）を実施した． 
①では，二度にわたる ICRISAT 訪問で実験
材料や実験手法に関する討議を重ね，2013 年
雨季作と乾期作にシリンダーライシメトリ
ック法を用いた土壌乾燥抵抗性に関する試
験を実施した．供試材料は，インド国内のソ
ホール農業大学で育成され国外への持ち出
しが許可されていない 20 系統である．本法
により評価した総蒸散量は系統間で異なり，
子実収量と正の相関を持ち，乾燥ストレス耐
性を評価する有効な指標となった．シリンダ
ーライシメトリック法の利用により，ダイズ
における土壌乾燥抵抗性の研究に新たな切
り口を開くことができた．②では，ミャンマ
ー国境周辺部で栽培されるダイズ在来種の
種類，栽培方法及び利用について調査した．
極小粒の在来種や特徴的な種皮色をもつ在
来種が存在し，同地域に固有のダイズ伝統食
品として利用されていた．特に，極小粒品種
は，ダイズの進化過程，特に野生ダイズから
の大粒化に関する分子遺伝学的機構を理解
する貴重な素材になると期待される． 
 
３．メロングループ；①カザフスタン南部
（2011年8月，ヴァヴィロフ研究所および野菜
茶業研究所との共同調査），②インド東部
（2012年11月），③ミャンマー（2013年11月，
ミャンマー農業研究局および中国科学院昆明
植物研究所との共同調査）においてCucumis
属植物の調査・収集を行った．調査サンプル
数は，①メロン，キュウリおよびその他ウリ
科作物の155点，②メロン，キュウリおよび野
生種（C. hystrix他）の91点，③メロン，キ
ュウリおよび野生種（C. hystrix他）の130
点である．うち，①と③の試料は遺伝資源と
して岡山大学農学部へ導入した． 
①のメロンは主にフユメロンで構成されて
いたが，果実形質は多様であった．果実形質
調査やDNA分析により，中央アジアに導入され
たメロンが多様な品種群へと分化したことを
示した．②と③では，メロン，キュウリの近
縁野生種であり遺伝資源として重要なC. 
hystrixなどがインド東北部およびミャンマ
ーにも分布することを確認した．これまでに
行った周辺地域での調査結果とあわせて，本

種がヒマラヤ東麓地域に広く分布することを
確認できた． 
また，これまでに導入したアジアのメロン
遺伝資源を含む多様なメロン品種について，
葉緑体ゲノム多型を解析し，世界のメロンが
三つの母系（Ia；東アジアの小粒系，Ib；欧
米の大粒系，Ic；アフリカ中・南部の小粒系，）
から構成されることを明らかにし，栽培メロ
ンの起源が単一ではないことを示した（図2）． 

図２．三つの母系から構成される世界のメロ
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