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研究成果の概要（和文）：サクラは散房花序から散形花序の形態多様性を示す．その違いを遺伝子レベルで特徴
付けて解明することを目指し，フロリゲン・アンチフロリゲン遺伝子を解析の糸口として花序の形態形成の分子
メカニズムを探った．サクラ140品種の花序形態を調査し，花序軸伸長と花数との関係，花序軸伸長と開花の早
晩との関係を見出した．次に，サクラ7品種の花芽分化を走査型電子顕微鏡で比較観察し，花序発達の初期段階
の小花原基誘導の違いについて明らかにした．花序組織におけるFT相同遺伝子，TFL1相同遺伝子，およびCEN相
同遺伝子などの遺伝子発現について調査したが，それら遺伝子発現と花序形態の違いとに関係性を見出すことは
出来なかった．

研究成果の概要（英文）：The variety of flowering-cherries show various inflorescence architectures, 
which is one of the important traits affecting their ornamental quality. The size and structure of 
each inflorescence of 140 flowering-cherry cultivars were investigated at full-bloom stage. The 
inflorescence architecture diverged widely from corymb to umbel. The inflorescence size of each 
cultivar was related to the blooming date of each. The first step of inflorescence development was 
observed at the floral differentiation stage when flower primordia were initiated in the bud. The 
expression of some of FT/TFL1/CEN homologous genes were detected in inflorescence tissues, however 
the relationship between these gene expression and morphological variation couldn't be elucidated.

研究分野： 農学
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様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 
植物の開花にまつわる研究において，ABC

モデルに代表される花器官形成に関するこ
とや，フロリゲン遺伝子（FT 遺伝子）に代表
される花成誘導に関することは，近年の分子
生物学的研究により，その理解がかなり深ま
ってきた研究領域である．しかしながら，花
成が起きてから開花に至る過程で，花がどの
ようにまたいくつ着生するのかといった「花
序の形態形成」については，未解明の部分が
多い研究領域となっている．花序の形づくり
は植物種によって様々であることから，それ
ぞれの種もしくは属・科において研究を進め
ていくことがその理解のためには必要であ
る． 

園芸植物において，花序の形態は花の観賞
価値や果実の生産性などに関わる重要な形
質であり，良質な果実生産を行うための摘花
（果）作業の作業性にも影響する形質である．
花序の形づくりのメカニズムを理解するこ
とは，形態を改変するような品種改良や，形
態形成の特徴を活かした栽培技術の開発に
繋がるものと考える． 
 
２．研究の目的 
種内においても異なる花序形態を示すサ

クラ品種・系統を用い，フロリゲン・アンチ
フロリゲン遺伝子（FT・TFL1 相同遺伝子）を
糸口に，既知情報に基づき花序形態形成への
関与が疑われる遺伝子の発現パターンと花
序の形態形成パターンとの関係性を解明す
ることで，サクラの花序発達において働いて
いる転写因子遺伝子を中心とした遺伝子群
を明らかにし，形態多様性が生じる遺伝的原
因を追及していく．  

サクラの花序形成に関する遺伝的分子メ
カニズムの解明は，花序形態を改変するよう
な育種の基盤となり，例えば１花そう当たり
の花数が多くゴージャスな見栄えのサクラ
や，近縁のサクラ属果樹においてはブドウの
ように房成りの果実となるオウトウやモモ，
ウメなどの作出に繋がるかもしれない． 
 
３．研究の方法 
(1) 島根大学で維持管理しているサクラ遺
伝資源 140 品種の花序の発達について，複数
年間にわたり花序形態の調査を行い分類や
特徴付けを行った． 
(2) 花序形態の異なる品種をいくつか用い
て，それらの花芽分化を走査型電子顕微鏡に
よって観察し，花序発達の初期段階について
調査した． 
(3) 花序形態の異なる品種の花序軸および
花梗における遺伝子発現レベルの比較を行
った．フォスファチジルエタノールアミン結
合蛋白質（PEBP）をコードする FT（フロリゲ
ン），TFL1（アンチフロリゲン）および CEN
（アンチフロリゲン）の相同遺伝子について
まず調査した．また，花の形成に関与する LFY
および AP1の相同遺伝子の発現についても調

査した． 
(4) 花序形態形成に関与する遺伝子を新た
に見出していくために，網羅的解析手法も必
要であると考え，そのための研究基盤の構築，
および花序形態データを用いたゲノムワイ
ド関連解析による SNPs マーカーの探索を試
みた． 
 

４．研究成果 
(1) 140 品種・系統の開花時の花序構造につ
いて計測を行った．当初，ノギスによる計測
を行っていたが，イメージスキャナによる画
像取り込みと PC を用いた画像解析による計
測方法を確立し，多数のサンプルを高効率に，
また高精度に計測できるように工夫した． 
花序軸の長さ，花梗の長さ，1 花序あたり

の花数，また満開時期について，それぞれの
関係性を求めたところ，満開時期の遅い品
種・系統ほど，花序軸および花梗が長く伸長
し，散房花序を形成することが明らかとなっ
た（第 1図）．また，1花序あたりの花数と花
序軸長についても弱い正の相関が見られた
（データ略）． 

 

第 1 図 満開日と花序軸の長さとの関係 

横軸は各品種・系統の満開日を‘染井吉野’の満開日との差で

示している．縦軸は花序軸の長さ（mm）． 

 
花序軸が長く，1 花序あたりの花数が多い

品種・系統は，オオシマザクラやサトザクラ
に分類されるものが多く，逆に，花序軸が伸
長せず散形花序を示す品種・系統は，エドヒ
ガンに分類されるものに多かった．オオシマ
ザクラやサトザクラの品種・系統では，春に
花芽が萌芽した後，開花までに花序軸や花梗
が急速に伸長し，見た目として大きな花序を
形成する．花序軸の伸長程度は年によるばら
つきも大きく，環境条件の影響も受けている
ことが明らかとなった． 
 

(2) 前項の開花時の形態調査を踏まえ，花序
形態や開花時期の異なる品種を用いて，花芽
分化の過程ついて比較観察を行った． 満開
時期の早い順に，‘河津桜’，‘染井吉野’，
‘八重紅枝垂’，‘紅豊’，‘咲耶姫’，‘細
川匂’，および‘突羽根’の計 7 品種を用い



た．また，花序形態的特徴差異として，‘咲
耶姫’と‘細川匂’は満開時の 1花序あたり
の花数が 5 個程度になる品種であり，‘紅
豊’と‘突羽根’は満開時の 1花序あたりの
花数が 3個未満の品種である． 

2015 年と 2016 年の 7～10 月にかけて当年
枝に形成された腋芽内部の様子を経時的に
観察し，その花芽への分化のタイミングや形
態変化を比較した（第 2 図）．その結果，花
芽分化時期は翌春の開花・満開時期とは関係
がないこと，1 つの花芽中に分化する小花原
基数は開花時の 1花序あたりの花数より若干
多いことなどが分かった．花芽分化時の観察
からは，花序軸や花梗の伸長の程度の違いに
ついては明らかにならなかった． 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

第 2 図 ‘染井吉野’の花芽分化の様子 

2015年 7月 24日から 9月 18日にかけての花芽内部の小花原基

の分化と発達．バーは 100μm． 

 
花序形態は，花芽分化時に誘導される小花

原基の数が基本となるが，春の萌芽期から満
開まで花序軸および花梗の伸長程度もあわ
さって最終的な花序形態が出来上がること
が明らかとなった． 
 
(3) いくつかの品種を取り上げ，花序軸およ
び花梗における FT 相同遺伝子（PruFT），TFL1
相同遺伝子（PruTFL1），CEN 相同遺伝子
（PruCEN）の発現解析を行った．また，モデ
ル植物などで小花原基の形成に関わるとさ
れる LFY 相同遺伝子（PruLFY）と AP1 相同遺
伝子（PruAP1）についても発現解析を行った．
発現解析は，SYBR-green 色素のリアルタイム
PCR 法による定量 RT-PCR，もしくは RT-PCR
を行い増幅させた DNA断片をアガロースゲル
で電気泳動し EtBr 染色で検出する方法を用
いた． 

本実験において，PruLFY は RT-PCR では増
幅が見られず，花序軸や花梗において発現し
ていないものと考えられた（データ略）．ま
た，PruTFL1 は，35 サイクルの RT-PCR を行
った後，アガロースゲルで電気泳動し EtBr
染色すると，いくつかの品種で辛うじて薄い
増幅 DNA バンドが検出される程度であった
（第 3 図）．開花時の花序軸や花梗において
PruTFL1 はほとんど発現していないものと考
えられた．一方，PruCEN はいくつかの品種の
花序軸や花梗で特異的に強く発現していた
が，花序軸や花梗の伸長程度との関係性は見
出せなかった．しかしながら，他の解析した
遺伝子に比べて，品種間の発現量の差異が顕

著であることが，アガロースゲルによる検出
からでも窺えることから，PruCEN の働きにつ
いて今後解明していくことは興味深いと思
われた． 
PruAP1 および PruFT は，アガロースゲルを

用いた検出による RT-PCR で十分な発現が確
認されたことから，リアルタイム PCR による
定量的解析によって最終的なデータを得た．
その結果，花序伸長に対して抑制的に働くと
想定していた PruAP1 は，長い花序軸を持つ
品種の花序軸でも十分に発現しており，花序
軸の長さによる発現量の大小に関係性は見
られなかった．さらに，フロリゲン遺伝子で
ある PruFT も，花序軸や花梗の伸長に対して
何かしらの関係性を持つと想定していたが，
発現解析の結果からはその関係性を見出せ
なかった． 

 
第3図 花序軸長の異なる品種の花序軸にお

ける遺伝子発現解析 

PruFTおよびPruAP1はリアルタイムPCR法を用いた定量RT-PCR

（ハウスキーピング遺伝子（PruTEF2）の発現量で補正済），

PruCENおよびPruTFL1は 35サイクルのRT-PCRの産物をアガロ

ースゲルによる電気泳動後 EtBr 染色で検出したもの． PruTEF2

の RT-PCR 後ゲル泳動写真については記載省略． 

 
FT 相同遺伝子については，ヨーロッパスモ

モにおいて FT 相同遺伝子を高発現させる組
換えを行うと花序組織の伸長や花数の増加
が観察されていること（引用①）や，同じバ
ラ科植物のニホンナシにおいては芽の休



眠・萌芽への関与が示されている（引用②）
ことから，本研究においても満開日の違い
（つまり休眠の程度の違い）や，1 花序あた
りに形成される花数の違い，また花序軸・花
梗の伸長程度に何かしらの関係性があるも
のと考えているが，本実験ではその関係性の
有無を論じるための十分なデータが得られ
ていない段階にある．今後，遺伝子発現の解
析に供試する品種・系統の数をさらに増やす
とともに，花序の花数は花芽分化の段階で既
に決定されていることも踏まえ，花芽分化時
期も考慮した遺伝子発現解析などを進めて
行く必要があると考えている． 
 
(4) 花序の形態形成に関わる遺伝子探索の
ためのゲノムワイド関連解析を実施するに
あたり，サクラのゲノム情報があるとよいが，
現状サクラゲノムは未解読である． 

そこで，サクラのゲノム解読を，かずさ DNA
研究所（千葉県）の白澤氏の協力を得て進め
ることとした．サクラで開花などの標準木に
使用される‘染井吉野’の原木候補（上野恩
賜公園植栽）から DNA を抽出し，illumina 
MiSeq シークエンサーによるショットガンシ
ーケンスを行った．既に解読を完了されてい
るオウトウ（サクランボ）のゲノム情報も参
考にシークエンスデータの整理を行ったが，
‘染井吉野’はこれまでの研究論文などで雑
種起源であると述べられている通り，遺伝的
なヘテロ性のため不十分な解読結果となっ
た．今後，ロングリードのシークエンスデー
タを補うなどして，ゲノム解読を完成させた
い． 

一方，サクラ品種および近縁植物の計 138
種のゲノム DNA を用いた RAD-seq (Restrict 
ion Site Associated DNA Sequence)法によ
る系統解析が白澤氏により進められた．現在，
その解析データを参考に花数や花序軸長の
形質について GWAS（ゲノムワイド関連解析）
によるマーカー探索を試みているところで
あるが，暫定的な解析結果では関連するマー
カーを見出せず，継続して再解析を進めてい
る状況にある．この解析を高精度で行うため
には，やはり，その研究基盤としてサクラゲ
ノム解読や人為的交雑による分離集団が必
要であるとも考えられた． 
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