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研究成果の概要（和文）：植物が成長相転換を行うタイミングを適切に測ることは、その種の生存に極めて重要なイベ
ントである。発芽から枝葉を茂らせて光合成と成長に専念する栄養成長を、どのタイミングで繁殖成長に切り替えるか
は、様々な外的・内的な要因がある。この研究では、日長と温度（春化）という、二つの環境要因に焦点を当てて、ミ
ヤコグサとハマダイコンを用いて研究を行った。ミヤコグサでは基本的に次世代シーケンサーを用いた全ゲノム比較を
行って、開花の早晩に関与する遺伝子を探索し、EMF2などの重要な候補遺伝子などの関与を見いだした。ハマダイコン
では、低緯度の系統で抽だいと開花に春化処理が不要であることを見いだした。

研究成果の概要（英文）：Growth stage conversion is essential event for survival success of local 
populations of plant species as a sessile organism. This project aimed to elucidate mechanisms of 
flowering time determination for abiotic environmental factors, day length and vernalization, for Lotus 
japonicas (Fagaceae) and wild radish (Rhaphanus sativus: Brassicaceae). For Lotus japonicas, whole genome 
sequences of 131 wild lines were compared and candidate genes involved in flowering time determination. 
Among the 375 SNPs that were differentiated between the early- and rate flowering wild lines, 22 SNPs on 
gene were identified. EMBRYONIC FLOWER gene 2 (EMF2) were identified as the candidate gene. In wild 
radish, we found clear north-south differentiation along the Japanese islands. Comparative studies their 
growth pattern and gene expression (FT and FLC), southern populations can convert to reproductive stage 
without vernalization, whereas vernalization is essential for northern populations.

研究分野： 生物多様性・分類
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１．研究開始当初の背景 
植物は発芽した場所から移動することが出
来ないために、光の質と量・あるいは気温な
どの無機的な環境要因をセンシングするこ
とによって、生育地の緯度に適した開花のタ
イミングを測っている。実際に、日本各地か
ら同一の野生植物種を採取して京都で一斉
に栽培していると、開花の時期が採集地の緯
度によって異なることが観察される。これは
京都の光環境に対して、花成誘導に関わる遺
伝子群の反応（感受性）が様々に多様化して
いることを示唆している。  
 申請者はこれまでに、日本の高山植物であ
るアブラナ科のミヤマタネツケバナやツツ
ジ科のコメバツガザクラなどで、中部山岳の
集団と東北・北海道の集団の間においてフィ
トクロムE遺伝子が大きく南北分化を起こし
ていることを見出した。そして胚軸伸長など
のフィトクロムに起因する典型的な光応答
性が、南北集団の間で大いに異なっているな
どの知見を得てきた。しかしながら同様な趣
旨の研究は、ヨーロッパに自生するシロイヌ
ナズナを対象にしても行われており、これに
はフィトクロム C（PHYC）の適応進化が関与
していることが明らかになっていた。先行研
究との間には、PHYCか PHYEかの違いが存在
するものの、全ゲノム解析と様々な変異体が
完備されたシロイヌナズナ研究との差は大
きかった。そこで、①日本に自生する野生植
物で、②全ゲノムが解析されており、③開花
時期が光環境によって大きく影響を受ける
植物を探したところ、マメ科のミヤコグサと
ダイコンの野生種のハマダイコンに辿り着
いた。両方の種ともに、全ゲノム配列が既知
であり、ゲノム比較や RNAseq などの研究が
やり易いメリットがある。 

 
２．研究の目的 
本研究は ４年間の期間内に、ゲノム基盤が
整っているミヤコグサとハマダイコンを用
いて、広範囲な緯度傾度（北海道から沖縄県
南部にまで自生）に伴う光環境変化に対して、
概日時計遺伝子群（CONSTANS, GIGANTEA）や
PHYA を中心とする花成誘導遺伝子が ①どの
ような遺伝子型として集団に維持されてお
り、②その遺伝子型が開花時期の決定に対し
てどのような機能変化をもたらすのかを同
定する。ハマダイコンでは春化応答性に焦点
を当てて研究を進める。本研究の遂行は、南
北に長い日本列島を場にして、緯度傾度にと
もなう光環境・温度環境の傾度の中で、野生
植物が遺伝子をどのように適応させて生殖

の時期を制御しているのか を解明すること
につながる。開花のタイミングの「ずれ」は
生殖的隔離をもたらすので、換言すると種分
化を促進する遺伝子制御機構を解明する一
端を担うことになる。 
 
３．研究の方法 
（１）ミヤコグサ 
国内野生系統 131 系統を対象にして、共通圃
場にて播種から開花までの所要日数を計測
した。これだけの大規模な共通圃場実験は初
めてである。引き続き、全ゲノム配列が為さ
れていない野生系統について、次世代シーケ
ンサーを用いてリシーケンスを行った。①ゲ
ノムワイド関連解析（GWAS）を行い、24
の環境要素と遺伝子上の一塩基多型（SNAP）
の相関を求めた。この中から、開花時期の早
晩に関わる遺伝子を探索した。 
②とくに早咲きの系統と遅咲きの系統を選
抜して、この二群間の全ゲノムを比較して、
開花の早晩に関わる遺伝子を探索した。 
③上記二つの実験結果から、開花の早晩に関
わると見込まれる遺伝子 E1 と EMF2 の「早
咲き型」と「遅咲き型」の効果を検証するた
めに、遅咲き型の遺伝子を早咲き系の個体に
組み換えた「組み換え体」の作成を行った。 
④ミヤコグサでは花芽形成を促進する FT 遺
伝子の発現が地上部で見られないため、開花
前の個体の RNAseq を行って、花芽形成を促
進する代換えの遺伝子の候補を探索した。 
（２）ハマダイコン 
①日本国内における種内系統を探るために、
マイクロサテライト解析による系統地理構
造を探した。また、核遺伝子の塩基配列に基
づいて、分断分散解析（IM 解析）を適用し
て、国内の種内系統の分岐年代推定と遺伝子
流動の方向性や相対量を比較した。 
②国内の 24 野生系統を対象にして、共通圃
場にて、播種から開花までの所用日数を計測
した。この実験を行うにあたっては、発芽後
に低温処理（４℃、３週間）を施したのちに
21℃で生育したものと、低温処理を施さずに
21℃の生育温度のままで維持した2系統を作
成した。 
③春化処理の感受関連遺伝子として FLC、な
らびに抽䑓と花芽形成を促進する遺伝子と
して FT の発現量の変遷を、「高緯度遅咲き系
統」と「低緯度早咲き系統」の間で、発現し
ている RNA 量を比較定量する RT-PCR を行
った。 
 
 



４．研究成果 
（１）ミヤコグサ 
国内野生系統 131 系統の開花所要日数は、そ
の産地の緯度に沿って有意な相関を持つこ
とが判った。高緯度になるほど、開花所要日
数が長くなり、47 日間〜194 日間の幅があっ
た。 
 引き続き、全ゲノム配列に基づく解析では
以下の知見が得られた 
①ゲノムワイド関連解析（GWAS）では、開
花時期の早晩に関わる遺伝子の絞り込みに
ノイズが入ってしまい、解析方法に修正が必
用になった。これについては、オーフス大学
の共同研究者と修正作業を行っている。 
②とくに早咲きの系統と遅咲きの系統を選
抜して、この二群間の全ゲノムを比較した結
果、375 個の SNP が得られた。この中から
遺伝子に存在するものを選抜した結果、22 
SNP に絞り込んだ。このなかにはシロイヌナ
ズナで開花抑制に関与する EMF2 遺伝子が
含まれていた。その他には物質輸送に関わる
トランスポーター遺伝子（2 個）、細胞骨格形
成に関与する遺伝子（2 個）などが得られた。
5 個の遺伝子は未同定のものであった。 
③E1 と EMF2 の「遅咲き型」の遺伝子を早
咲き系の Miyakojima MG-20 の個体に組み
換えた「組み換え体」の作成を行った。これ
については、様々な困難があったが、ようや
く成功して、現在カルスの状態からようやく
分化したところである。これについては経過
観察をしている。 
④開花前個体の RNAseq は、最終データが 3
月末に得られたばかりで、現在、開花前に発
現が急増する遺伝子を解析中である。 
（２）ハマダイコン 
①日本国内におけるハマダイコンは、屋久島
と種子島の間を境にして南北分化を起こし
ていた。分断分散解析では、この分化が約 2
万年前に起きたこと、南から北の方向に遺伝
子流動が進んだことが明らかになった。この
南北の分化は、生態ニッチモデルによって、
年間最低気温が海岸部で 4℃以下に下がるか、
5℃以上かによる境界にあたり、シロイヌナ
ズナにおける春化処理の温度と一致してい
た。南から北への遺伝子流動が大きいのは、
黒潮による種子散布が関与していると考察
された。 
②屋久島以南のハマダイコンは、抽䑓・開花
に春化処理を必要とせず、発芽から開花まで
平均で 52 日であった。その一方で北方系の
ハマダイコンに春化処理を施さないと 93 日
間であり、開花に至らなかった個体も 30％ほ

どあった。春化処理をした場合には、南の系
統で 40 日程度に短縮する効果が見られ、北
の系統では 50 日程度に大きく短縮の効果が
見られた。このことから、南の系統では、抽
䑓開花に春化処理は必ずしも必要ではなく、
低温に晒された場合には更に促進されるこ
と、北の系統では春化処理が必要であること
が判った。 
③発現している RNA 量を比較定量する
RT-PCR では、南系統では春化処理の有無に
関わらずFLCとFTの発現が確認される一方
で、北系統では、春化処理をした場合のみに
おいて FLC と FT の発現が確認された。 
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