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研究成果の概要（和文）：　倍数性がどのような仕組みで制御されているかは現代生命科学の重要な課題のひと
つである。産業酵母の多くは高次倍数体であることが知られており、倍数性はバイオテクノロジーの観点からも
興味ある課題と考えられている。しかし、高次倍数体を自在に造成する技術が開発されていないことから、その
研究は進んでいなかった。本研究では、酵母の特異な接合型変異(matα2-102)を利用して、次々と“超”高次倍
数体を育種する技術を開発した。これを用いて、これまでに育種されていなかった6倍体、8倍体、10倍体を育種
した。今後、どこまで高次の倍数体が育種できるかに挑戦する。また、産業酵母の有用形質と倍数性の関係を明
らかにする

研究成果の概要（英文）：    How ploidy in organisms is controlled is one of the important issues in 
modern biology.  Industrial strains of budding yeast is well known to be polyploid is also 
interesting fact in biotechnology in connection with useful characteristics.  However, research 
regarding physiological significance of ploidy is not advanced  due to unavailable technology to 
construct polyploid at will.  In this study, we have developed a novel breeding technology to 
construct a series of polyploid strain by using a specific mutation of mating type αin budding 
yeast. We have created hexaploid, octoploid and decaploid using this technique.  We are now 
challenging whether more higher polyploid strain could be created.

研究分野：応用微生物学
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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 
	  倍数性がどのような仕組みで制御されて

いるかは現代生命科学の重要な課題のひと

つである．例えば、原核生物には倍数体は存

在しない。真核生物では、植物に倍数体が存

在するが、動物では、まれに爬虫類などで倍

数体が存在するものの、ヒトを含む哺乳類に

は倍数体は存在しない。しかし、なぜ、ヒト

を含む哺乳類に 4 倍体が存在しないのかにつ
いて、そのメカニズムは不明である。一方、

いくつかの産業用生物、特に産業酵母の多く

は高次倍数体であることが知られており、倍

数性はバイオテクノロジーの観点から興味

ある課題と考えられている。このように、高

次倍数性は、基礎、応用両面において重要な

課題であるにもかかわらず、高次倍数体を自

在に造成する技術が開発されていないこと

から、その研究は進んでいなかった。例えば、

高次倍数性の生理的な意味を正確に解析す

るためには同一遺伝背景の倍数体が必要で

ある．我々は以前の研究で「形質転換付随融

合法」と命名した育種技術によって、同質遺

伝背景を持つ 1〜4 倍体の酵母倍数体シリー
ズを構築した．しかしさらに高次の倍数体酵

母を育種する技術は開発されていなかった．

また、酵母ではどこまで高次の倍数性が育種

できるかについても研究が行われていなか

ったというのが研究開始当初の状況である。	 	  
 
２．研究の目的 
 酵母には a、αと呼ばれる 2つの接合型が

あり、a、α細胞を接合させると非接合性と
なる．しかし当研究室では、a型細胞と接合

させた時⽣成した 2 倍体細胞に α 接合型を
付与する特殊な変異（matα2-102）を分離し
た．この matα2-102 変異を利⽤すれば、こ
の変異を導⼊した a 型細胞は α 型を⽰すの
で、これと、もとの a型細胞を交雑すること

ができる。交雑体は、再びα型を示すと予想

されるので、このプロセスを繰り返すことに

よって、理論的には無限に高次の倍数体を造

成することができると考えた．本研究は、こ

の仮説が正しいかどうか、また、どこまで高

次倍数体を造成できるかという、これまでに

問われたことのない生命科学の基本的な課

題のひとつを明らかにすることを目的とす

る。また、これに加えて、もし”超”高次倍数

体(本研究では 8 倍体以上の倍数体を”超”高次

倍数体と呼ぶことにする)を造成することが

できれば、そのバイオテクノロジーにおける

有用性を検証するのも、本研究の目的のひと

つとした。 

 
３．研究の方法 
 本研究では、matα2-102 変異を多コピー
プラスミドベクターにクローン化し、a 型細
胞に形質転換で導⼊することにより、“超”⾼
次倍数体を育種する⽅法論を開発する。倍数
性の上昇によって、matα2-102 変異の a 型
細胞へのα型付与能に変化があるか、交雑体
の取得のための選択符号をにどのようなも
のを使うか、⾼次倍数体、特に”超”⾼次倍数
体は、その倍数性を安定に保持できるかなど
も検討する。 

 
４．研究成果 
4-1) matα2-102 変異は、倍数性が高く
なってもα型を与え得るか 
	 上記のアイデアが正しいかどうかを検討

するため、matα2-102 変異遺伝子を酵母ベク

ターにクローン化し、以前に形質転換付随細

胞融合法と呼ぶ方法で作成した 1倍体(a)、2

倍体(a/a)、3倍体（a/a/a）、4倍体（a/a/a/a） 

型細胞に導入したところ、倍数性にかかわら

ず、全ての形質転換体は、期待通り α型を示

した．しかし、その α接合能付与の強さは 1

倍体、2倍体では十分強いように見えたが、3

倍体、4倍体と倍数性が高くなるにつれ弱ま

った。しかしながら、matα2-102変異をベ
クターに乗せて a型細胞に導入する方法論に
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よって、高次倍数体を作成することが可能で

あると思われた。 

 

4-2) 薬剤耐性選択符号を用いた 6 倍体の
造成 
	 上記の考えに従い、プラスミド上に matα
2-102 変 異 を も つ 二 倍 体 株 SJY254 
(MATa/MATa [matα2-102 + LEU2])を利
用して、6 倍体を造成することを試みた。
SJY254(MATa/MATa [mat α 2-102 + 
LEU2])とセルレニン耐性遺伝子 PDR4 を導
入した a型 4倍体株 SJY258 (MATa/MATa/ 
MATa/MATa [PDR4])を YPD(酵母の栄養
培地)平板培地上で接合させたあと、ロイシン
（Leu）を含まずセルレニン(Cer)を含む培地
（-Leu/Cer培地）にレプリカしたところ、期
待通り 6倍体を取得することができた。この
6倍体(SJY299と命名)は世界で初めての同質
遺伝背景(isogenic)の 6倍体である。 
 

4-3）呼吸欠損表現型を利用した 8倍体の選
択 
	 次に、取得した SJY299(6倍体)と 2倍体
SJY254 (MATa/MATa [matα2-102 + 
LEU2])の交雑を行い、8倍体の取得を試みた。
しかし、交雑体を得ることができなかった。

この現象を説明する 1つの可能性として、酵
母の倍数性が高くなるにつれ PDR4がセル
レニン耐性を付与できなくなることを想定

した。そこで、セルレニン耐性選択の替わり

に呼吸欠損表現型（Rho⁻）による選択を行う
ことを考えた。交雑体は Leu⁺Rho⁺で選択す
るため、呼吸欠損株を効率よく分離できる

YPD/EtBr (エチジウムブロマイド)培地を用
いて 2倍体 SJY254株から呼吸欠損変異株を
誘導した。この株（MATa/MATa[matα2-102 
+ LEU2][Rho⁻]）（SJY361と命名）と、6倍
体(SJY299)を交雑し、8倍体を Leu+ Rho+表

現型で選択したところ、	 Leu⁺Cerｒの表現型
選択では得ることができなかった 8倍体交雑

体を得ることができた。この交雑体を SJY369 
(MATa/MATa/MATa/MATa/MATa/ 
MATa/MATa/MATa [Rho⁺] [matα2-102 + 
LEU2])と命名した。この結果より、高次倍
数体交雑体の選択には、セルレニン耐性表現

型より、呼吸欠損表現型を用いることが有効

であると分かった。そのため、SJY361 
(MATa/MATa[matα2-102 + LEU2][Rho
⁻])株を新たな基準株として、以後の交雑に利
用することにした。ここで造成した 8倍体は、
もちろん、世界で初めての 8倍体である。 

4-4) 呼吸欠損選択を用いた10倍体の造成 
	 次に、呼吸欠損 2倍体基準株(SJY361)を利
用して 10 倍体の造成を試みた。SJY370 （8
倍体）(MATa/MATa/MATa/MATa/ MATa/ 
MATa/MATa/MATa [Rho ⁺ ]) と SJY361 
(MATa/ MATa  [matα 2-102 + LEU2] 
[Rho⁻]) 株を YPD 平板培地上で一晩接合さ
せ、呼吸欠損株は増殖できない炭素源として

グリセロール（Gly）を用いた-Leu/Gly培地
にレプリカした。その結果、10倍体交雑体を
取得することができた。この 10 倍体も世界
で初めての 10倍体である。 

 

4-5）今後の展望 
	 本研究において、matα2-102変異を利用し
て世界で初めて 6 倍体、8 倍体、10 倍体細胞
を育種することができた。これらの倍数体は、

単に高次倍数体というだけでなく、同質遺伝

背景の高次倍数体であることにも言及して

おきたい。次に行うべきことは、これらの超

高次倍数体を利用して、これまで誰も育種し
たことの無い 12 倍体、14 倍体、16 倍体、18
倍体、20 倍体など、どこまで”超”⾼次倍数体
が育種できるかどうかに挑戦することであ
る。 

	 一方、このことに関連して、a型細胞の倍

数性が上昇するにつれ、matα2-102 変異が、
a型細胞に α型を付与する機能が低下してい

ることが、α接合能の低下から示唆された．
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この現象が正しいのであれば、”超”高次倍数

体を育種する障害となり得る可能性もあろ

う．もしそうであれば、これをどのようにし

て解決するかが課題である．また、造成した”

超”高次倍数体の倍数性が安定に維持される

かどうかも調べる必要があろう．さらに、野
⽣型 MATα2 タンパクは、MATa1 タンパク
と複合体を作ることがわかっているが、
matα2-102 タンパクが MATa1 タンパクと
複合体を形成するかどうかはわかっていな
い．matα2-102変異による ”超”高次倍数体

の育種技術の開発には、こうした知見も得る

必要があろう。 
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