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研究成果の概要（和文）：同一種内における開花期の違いは、種内における生殖前隔離につながり、その蓄積は
種分化の創始につながるものである。本年度の研究では、マメ科ミヤコグサ132系統の共通圃場栽培実験を行
い、全ゲノム関連解析では、複数の形質データを用いる解析モデルにより、既知の開花遺伝子を含む有力な候補
遺伝子を検出した。また、アブラナ科ハマダイコンでは、春化による開花制御の相違を南北系統間で定量PCRを
行う事によって進めた。その結果、北方系統ではFLC-Aだけが、南方系統ではFLC-A と COL-5 の両方が拮抗的に
発現しつつ、かつFLC-Aの発現量が極めて高いレベルにあることがわかった。

研究成果の概要（英文）：Flowering time differentiation within a plant species can cause pre-zygotic 
isolation and sculpture the intraspecific differentiation. In this financial year 2018, we 
cultivated 132 wild lines of Lotus japonicas (Fabaceae)  in Okinawa and conducted Genome Wide 
Association Analysis (GWAS) and identified plural candidate genes as "outlier loci" that would 
associated with determining  early or late flowering determination. In addition, we also 
investigated local differentiation of vernalization system using wild radish (Raphanus sativus: 
Brassicaceae). qRT-PCR revealed that  floral initiation in the northern lineage was primarily 
controlled by FLC-A, while COL5-A initiated flowering in the southern accessions despite the 
presence of high FLC-A transcript levels.           

研究分野：生物多様性

キーワード： 開花　繁殖成長　栄養成長　生殖前隔離　生育環境　ミヤコグサ　ハマダイコン

  ２版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
日本列島は北海道から沖縄まで、南北方向に長い島国です。北海道は亜寒帯、沖縄は亜熱帯の気候です。そのた
めに、広い範囲に分布する植物は、地域の環境に適応して花を咲かせる時期を決めています。この研究では、ミ
ヤコグサという植物が日長などを感じる様々な遺伝子の相互作用で、ハマダイコンという植物では冬の寒さを一
定期間にわたって経験するか（春化）ということに関わる２つの遺伝子の相互作用で適応していることがわかり
ました。このように、１種の植物のなかでも、日本列島の地域ごとに適切な時期に開花を迎えるためのしくみが
わかってきました。このような仕組みは、農作物の収量を最大にしたり、野生植物の保護に役立つものです。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 
１．研究開始当初の背景 
（１）日本列島は南北に長く沖縄県八重山諸島から北海道の稚内までの緯度差は 20 度以上にも
なる。また、冬期には日本海側は多雪である一方で太平洋側は小雨乾燥である傾向がある。こ
のように日本列島には様々な気候環境があり、日本列島に広域分布する植物は、このような日
長や温度などの環境に適応して生育している。実際に発芽時期や開花時期には、南北の生育地
の間で大きな違いが見られる植物が多くある。このような植物は、例えば京都にて共通圃場で
栽培しても開花期がずれることから、実質的な種内分化と生殖隔離が進行していると言える。
これは「種の進化の初めの一歩」であると解釈できる。 
 
（２）このような日本列島内で開花時期や生活史が大きく異なっている植物において、そのゲ
ノム解析が完了している植物の場合には、遺伝的な背景を明らかにすることが可能であること
が期待される。本研究を開始する時点において、マメ科のミヤコグサとアブラナ科のダイコン
が、ゲノム解析が完了しており、特に前者ではバイオリソースセンターによる野生系統が整備
されていた。これらのゲノム基盤とバイオリソースを利用することによって、研究を速やかに
進めることが可能である状況があった。 
 
２．研究の目的 
 
本研究は、３年間の期間内に、ゲノム基盤が整っているマメ科のミヤコグサとアブラナ科のダ
イコンの野生種であるハマダイコンの開花時期決定において、広範囲な分布（北海道最北部か
ら沖縄県先島諸島まで）に伴う環境傾度（＝日長、気温など ）のなかで、 
 ①どのような遺伝子が関与し、 
 ②どのような遺伝子型で集団に維持されており、 
 ③どのようなタイミングで機能発現をするかを、主に RNAseqを利用して同定することを目
的に設定した。本研究の遂行は、南北に長い日本列島で、広域に分布する植物種が生育地の環
境に適合してどのように生殖時期を制御しているのかを解明する事になる。開花時期の「ず
れ」は生殖的隔離をもたらすので、植物が「広く分布する」という一見当たり前な現象が、実
は種内を分割して多様性を形成する原動力になっていることを検証する事になる。 
 
３．研究の方法 
（１）ミヤコグサについては、愛知県岡崎市の基礎生物学研究所の野外温室、ならびに沖縄県
糸満市の農地を圃場として借り受け、３年間にわたって 116 系統の国内野生系統を栽培した
（各系統で 3個体ずつ）。そして開花開始日と枯死日などの記録を取得した。また、自ら採取
した 4系統は新たに全ゲノムをリシーケンスすることによって、116 系統の全ての全ゲノム情
報を得た。そして全ゲノム関連解析を行い,開花時期との関連の高いゲノム領域の検出を行なっ
た。 
 
(2)ハマダイコンについては沖縄県西表島から最北端の北海道襟裳岬の野生集団、合計 24集団
を対象にして集団動態解析用の DNA サンプルを採取するとともに、種子を回収した。回収した
種子は①春化処理をしたもの と ②春化処理をしないもの に分けて、温室内で共通圃場実
験を行い、発芽から開花開始日と枯死日などの記録を取得した。また、ダイコンで既知であっ
た開花関連遺伝子として、RsFT, RsFLC-A, RsCOL-B の発現パターンを RT-PCR で測定した。 
 
４．研究成果 
（１）ミヤコグサ： 解析モデルには AMM と LFMM の 2 つを用いた。まずそれぞれのモデルによ
る解析を行い,その結果をもとに 2つのモデル間で共通して開花時期に高い関連を示した遺伝マ
ーカーを抽出して候補遺伝子を絞り込んだ。その結果、43 SNPs が 2つのモデル間で共通して
高い関連を示した遺伝マーカーとして検出され,これらの近傍に存在した 81遺伝子を候補遺伝
子として挙げた（図１）。これらの遺伝子のアミノ酸配列を基に相同性検索を行い機能推定を
行ったところ,候補遺伝子には 4つの開花時期関連遺伝子の相同遺伝子が含まれてお
り,Enrichment 解析の結果,有意に開花時期関連遺伝子の相同遺伝子を検出したことが示された
（Fisher’s exact test, p < 0.05）。4つの開花時期関連遺伝子の相同遺伝子はそれぞれ PLD 
alpha1-like, SUMO1-2, SUVR2, AKT2-3 に相同な遺伝子であった（図 3にゲノム上の位置を示
す。）。これらの遺伝子はいずれも変異体の開花時期が野生株に比べて異なっていることが,シ
ロイヌナズナなどの他種を用いた先行研究で実験的に示されている（例えば Lu et al., 2013, 
Murtas et al., 2003）。また,遺伝子の変異と開花時期との直接的な関連は明らかになってい
ないが,推定された機能を考慮すると開花時期制御に関連する可能性のある遺伝子が 3つ含まれ
ていた。それぞれ CAX4,ADF7-like,Importin-4 遺伝子の相同遺伝子で,CAX1 と ADF7-like はパ
ラログが開花時期制御に関わっていることが知られている（Cheng et al., 2003,Dong et 
al.,2001）。また,Importin-4 については光受容体であるフィトクロムの核輸送に関わること
が明らかになっており（Kevei et al., 2007）,日長経路において開花時期決定に関連している
可能性も考えられる。 



 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
（２）ハマダイコン：  
 日本列島に自生するハマダイコンは、薩南諸島を境にして、南北に分化していることが明ら
かになった（南西諸島の系統と、九州以北の系統）。マイクロサテライトマーカー14遺伝子座
を用いた Isolation with Migration モデルでは、この南北分化は今から 1万 8千年前の最終氷
期に生じたことが明らかになった。 
 またこの南北分化は、ハマダイコンの開花特性の相違にも関連していた。南系統では、春化
処理をしなくても発芽から 55 日（平均値）で開花するのに対して、北系統では約 100 日を要し
た。これに対して、春化処理をした南系統では通常では有り得ない小さな個体サイズで 20日程
度で開花した。春化処理をした北系統は 50日で開花した。このような知見を自生地の環境と照
らしあわせてみると、南西諸島の海岸では冬期にも 4℃程度の低温を期待できないために、開
花のシグナルに「春化を要求していない」ことが想定された。逆に九州以北では、4℃以下の冬
を経験してロゼットの形態を保ち、春の気温上昇とともに開花をする「春化要求性」があるこ
とが想定された。南の系統は更なる春化処理によって、開花が促進される機構を維持している
が、栄養成長期間が短いために、生育には著しく不利であることが想定された。 
 引き続き、花芽形成に関わる FT遺伝子（RsFT）、春化に関係する FLC 遺伝子（RsFLC）,時間
を感知する概日時計遺伝子 CO の類似遺伝子 COL（RsCOL5−A と COL5-B）の 3種類の遺伝子発現
を、南系統と北系統を対象にして、春化処理あり、春化処理なしの二条件で RT-PCR による遺伝
子発現を測定した。その結果、表１に示すように、南系統では RsFLC が開花の阻害機能を発揮
しながらも開花に至っている一方で、北系統では春化によって RsFLC が機能しなくなっている
ことがわかった。南系統では、車に例えるとブレーキ（RsFLC）とアクセル（RsFT）の両方を踏
みながら車が動いている（開花）している状態であり、北系統ではアクセルだけを踏んで動い
ている（開花している）状態であることがわかった。 
 
表１.ハマダイコンにおける開花関連遺伝子の発現状態と開花反応. 
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