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研究成果の概要（和文）：本研究ではダイズの重要な形質遺伝子が存在する領域の遺伝子予測を

おこなうことを目的とした。根粒着生制御遺伝子 Nts1 とその同祖遺伝子 GmCLV1A、Nod フ

ァクター受容体遺伝子のオーソログ GmNFR1、開花期関連遺伝子座 FT1、FT2、FT3、花成

制御遺伝子 FT のホモログ GmFTs、フィトクローム A遺伝子のホモログ GmphyA1、GmphyA2、
7S グロブリン欠失性遺伝子座 Scg-1 については、その領域に存在する遺伝子を予測することが

出来た。FT1、FT2、FT3、Scg-1、伸育性遺伝子座 Dt1 についてはそれらの責任遺伝子を同定

した。 
 
研究成果の概要（英文）：The purpose of this study is annotation of the genes located in the 
important trait loci in soybean. The genes were predicted in the regions including 
autoregulation gene Nts1 and it’s homoeologs GmCLV1A; ortholog of Nod factor receptor 
gene GmNFR1, flowering time-related loci, FT1, FT2 and FT3; homologs of flowering 
control gene FT, GmFTs; homologs of phytochrome A gene, GmphyA1 and GmphyA2; the 
locus for 7S globulin-deficiency, Scg-1. The responsible genes for FT1, FT2, FT3, Scg1 and 
Dt1 loci were identified.    
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１．研究開始当初の背景 
ダイズは作物の中では種子タンパク質を

最も多く含み、食糧の他、飼料としても利用
されている。またダイズは最も重要な油脂源

でもあり、食糧や工業原料、エネルギー源と
しても用いられている。近年ダイズ種子中の
多くの成分に生理活性が認められ、栄養性、
食品加工上の機能性に加えて、心臓性疾患、
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がんなどの低リスク食品素材としても注目
されており、最も重要なマメ科作物である。 
 ダイズのゲノムサイズは比較的大きく（約
1,120MB/1C）、ゲノムの 40～60％は高度反
復配列で占められている。また四倍体由来の
二倍体と考えられており、非反復配列の 90%
以上は 2コピー以上存在することが報告され
ている。これらのゲノム構造の複雑さのため、
ダイズのゲノム解析は主要作物の中では遅
れていた。全染色体に対応する連鎖地図や完
成度のかなり高い物理地図が存在したが、全
ゲノム塩基配列情報はなかった。また形質遺
伝子を含む領域について、塩基配列の報告が
あるものは、ダイズシストセンチュウ抵抗性
遺伝子 Rhg4、rhg1、種皮色に関与する I 遺
伝子座の周辺だけであり、農業上重要な遺伝
子が存在する他の領域の塩基配列情報の報
告はなかった。またマップベースクローニン
グにより責任遺伝子が同定されたものは、ダ
イズシストセンチュウ抵抗性遺伝子座 rhg1、
Rhg4、斑点細菌病抵抗性遺伝子座 Rpg1-b、
茎疫病抵抗性遺伝子座 Rps1-k、根粒着生制
御遺伝子座 Nts1 に限られていた。 
 
２．研究の目的 

本研究の目的は重要な形質遺伝子が存在
する領域の精密マッピング、物理地図作成と
塩基配列解読をおこない、どのような遺伝子
がそこに存在するか解明することである。タ
ーゲットとして、根粒着生制御遺伝子 Nts1
その同祖遺伝子 GmCLV1A、Nod ファクター
受容体遺伝子のオーソログ GmNFR1、開花
期関連遺伝子座 FT1、FT2、FT3、花成制御
遺伝子 FT のホモログ GmFTs、フィトクロ
ーム A 遺伝子のホモログ GmphyA1、
GmphyA2、7S グロブリン欠失性遺伝子座
Scg-1、伸育性遺伝子座 Dt1、タンパク質含
量関連遺伝子座 PRO1 を選んだ。形質遺伝子
座については、責任遺伝子を同定することも
目的とした。 
 
３．研究の方法 
（１）精密マッピング 
 ①質的形質遺伝子座の場合（Nts1、
GmCLV1、GmNFR1、GmFTs、GmphyA1、
GmphyA2、Dt1、Scg-1）は F2、F3 集団、
または残余ヘテロ接合体系統（ residual 
heterozygous line RHL）の後代を用いて精
密マッピングを行う。RHL は特定のゲノム
領域のみがヘテロである系統である。両親と
してミスズダイズ、秣食豆公 503 を基本とし
て用い、GmNFR1 の場合は根粒非着生変異
体 1314 を、Scg-1 の場合はフクユタカを遺
伝的背景とした 7S グロブリン欠失系統
QY7-25 を片親として用いた。 
 ②量的形質遺伝子座（QTL）の場合（FT1、
FT2、FT3、PRO1）は RHL を自殖して、RHL、

準同質遺伝子系統（NIL）を選び、NIL を用
いてヘテロ領域の DNA マーカーを作出
（SSR マーカー、AFLP マーカーは STS マ
ーカー化）する。RHL の自殖による大規模
集団（1000～10000 個体）のマーカー遺伝子
型と形質を調査して組換え個体を選び、それ
らについて後代検定により形質の遺伝子型
を同定、形質の遺伝子型と DNA マーカーが
共分離する領域を特定する。両親としてミス
ズダイズ、秣食豆公 503 または Harosoy の
NIL を用いる。 
（２）物理地図の作成 
 精密マッピングの結果に基づき、近傍の
DNAマーカーを用いてBACクローンのスク
リーニングを行い、クローンの末端配列から
作成した新たな DNA マーカーを用いてウオ
ーキングとフィンガープリントにより BAC
コンティグを作成する。BAC コンティグの中
からターゲットの遺伝子を含む最少のクロ
ーンを選んで塩基配列を決定する。BAC ライ
ブラリーはミスズダイズと Williams82 から
作出して、三次元プールを構築したものを用
いる。 
（３）塩基配列解析 
 塩基配列解析のために選ばれた BAC クロ
ーンについて、ブリジショットガン法により
塩基配列を解読する。すなわち、BAC クロー
ンの DNA サンプルからインサート長が 3～
4kb 程度のショットガンライブラリーを作成
し、各ショットガンクローンについてインサ
ートの両末端の塩基配列解析を行う。蓄積し
た配列データをアセンブルする際に各クロ
ーンの末端配列ペアの方向性を考慮に入れ、
アセンブルの信頼性を確認すると共に、両末
端の配列が別々のコンティグに分かれてア
センブルされたショットガンクローンの情
報を利用してコンティグの連結とギャップ
領域の配列確定を行うことにより、BAC クロ
ーンの配列解析の効率を上げる。得られた配
列情報について、ダイズや他のマメ科植物の
EST を含む既知遺伝子配列とのホモロジー
サーチと遺伝子予測プログラムを併用して、
遺伝子構造のモデリングを行う。遺伝子予測
プログラムはかずさ DNA 研究所でシロイヌ
ナズナおよびミヤコグサのゲノム配列解析
で開発されたものを用いる。得られた遺伝子
コード領域の情報を用いて、ホモロジーサー
チやモチーフ検索により、機能注釈を行う。 
 
４．研究成果 
（１）根粒着生制御遺伝子 Nts1 の領域につ
いては、146kb と 136kb の 2 つの BAC クロ
ーンによるコンティグを作成して全体の塩
基配列を決定した。その結果、Nts1 の近傍
に 13 の遺伝子が予測された。Nts1 のミヤコ
グサオルソログ HAR1 の周辺と比較すると、
ほとんどの遺伝子の順序と向きが一致して



 

 

いて、マイクロシンテニーが高度に保存され
ていることがわかった。 
（２）Nts1 の同祖遺伝子と考えられる
GmCLV1A を含む約 250kb のコンティグの
塩基配列を解読して、27 の遺伝子を見出した。
Nts1 領域と比較するとシンテニーはあるが、
遺伝子の向きは逆であった。 
（３）Nod ファクター受容体遺伝子ホモログ
GmNFR1 は 2 つの遺伝子座 GmNFR1a、
GmNFR1b に位置づけられた。それぞれの遺
伝子座を含む BAC クローンから 13、16 の完
全な遺伝子、2、3 の偽遺伝子を同定した。そ
れらのうち、16 の遺伝子の順序と向きが保存
されていた（図１）。さらに対応するミヤコ
グサの領域でも 12 の遺伝子の向きと順序が
保存されていたが、一部遺伝子の転移が認め
られた（図１）。 
 
    GmNFR1b 
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図１．GmNFR1a、GmNFR1b、NFR1 周辺
のマイクロシンテニー 各矢印は遺伝子、斜
線は偽遺伝子、ドットはレトロトランスポゾ
ンを示す。相同遺伝子を線で結んだ。 
 
（４）花成制御遺伝子 FT のホモログを含む
5 つの BAC クローンの塩基配列を解析して、
48 の遺伝子を予測した。それらのうち、
GmFT1a/GmFT1b と GmFT6/GmFT4 を含
む 2 つ の BAC ク ロ ー ン お よ び
GmFT3a/GmFT5a と GmFT3b/GmFT5b を
含む 2 つの BAC クローンはそれぞれ異なる
同祖領域に存在していた。それぞれの同祖領
域はミヤコグサの第 1染色体の異なる領域と
マイクロシンテニーを示した。 
（５）伸育性制御遺伝子 Dt1 領域については、
約 80kb の BAC クローンの中に 21 の遺伝子
が同定され、ミヤコグサの第１、第５染色体
の一部とマイクロシンテニーが見出された。
表現型と遺伝子の共分離から Dt1 の責任遺
伝子は P2TFL1a であることがわかった。
P2TFL1a の周辺とこの遺伝子とホモロジー
の高い P2TFL1b の周辺でマイクロシンテニ
ーが保存されていたが、両遺伝子の間では機
能分業が示唆された。 
（６）フィトクローム A 遺伝子のホモログ

GmphyA1を含む約239kbのコンティグの塩
基配列を解読して、12 の遺伝子と 5 つのトラ
ンスポゾンを見出した。GmPhyA1 の同祖遺
伝子と考えられるGmphyA2を含む約194kb
の BAC クローンには、16 の遺伝子と 6 つの
トランスポゾンがあり、遺伝子密度は低いが
GmphyA1 を含む領域とシンテニーがあった。 
（７）7S グロブリン欠失性遺伝子 Scg-1 は
NIL を用いて、連鎖群 I の中央に位置づけら
れた。この領域には、2 つの α サブユニット
遺伝子、1 つの β サブユニット遺伝子、偽遺
伝子化した 1 つの αサブユニット遺伝子が見
出された（図２）。これらのうち、2 つの α
サブユニット遺伝子は逆向き反復配列とな
っていた（図２）。野生型ではこの 2 つの配
列の終止コドン間は 3.9kb あったが、欠失変
異体では 0.8kb に短縮されていた。そのため
遺伝子が転写されるときにリードスルーが
起こり、ヘアピン構造による転写後発現抑制
が生じることが予測された。 
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図２．Scg-1 座の構造 赤い線で囲んだ部分
に 2つのαサブユニット遺伝子の逆向き反復
配列があり、責任領域と考えられる。 
 
（８）開花期関連遺伝子座 FT1（E1）の存在
領域を絞り込むため、Harosoy の E1 座に関
する NIL の交配後代を用いた。FT1（E1）
座だけが分離する集団 13,500 個体から両端
の DNA マーカー間で組換えを起こした 12
系統をスクリーニングした。これらの組換え
系統の開花期、熟期の調査と 15 の DNA マー
カーを用いた遺伝子型の解析を行った。その
結果 FT1 座は 17kb の領域に絞り込まれ、そ
こにひとつの候補遺伝子を見出した（図３）。
この遺伝子は今までに報告のない転写因子
をコードすることが予測された。ミヤコグサ、
Medicago truncatula のゲノム上にはオーソ
ログが存在するが、シロイヌナズナ、イネに
は存在しなかった。長日条件では FT1 の発現
は概日リズムを示し、花成制御遺伝子 FT の
ホモログ GmFT2a、GmFT5a の発現は抑制
されていた。短日条件では FT1 の発現は抑制
され、逆に GmFT2a、GmFT5a が高発現し
ていた。 
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図３．大規模分離集団からの組換え系統を用
いた FT1 座の絞り込み 
 
（９）開花期関連遺伝子座 FT2（E2）の存在
領域は RHL の後代 984 個体から得られた組
換え個体の後代検定により約 100kb に絞り
込まれた（図４）。そこに存在する時計遺伝
子の出力系に関わる遺伝子が候補遺伝子と
考えられた。劣性の遺伝子型を示す品種はこ
の遺伝子の 10 番目のエクソンに 1 塩基置換
による終止コドンが生じていた。また品種
Bayの突然変異ライブラリーの中から別の位
置に終止コドンが生じたものが得られ、Bay
と比較して約 10 日早咲きとなった。これら
のことからこの候補遺伝子が FT2 座の責任
遺伝子であることがわかった。 
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図４．FT2 遺伝子座の絞りこみ 
 
（１０）開花期関連遺伝子座 FT3（E3）の存
在領域は RHL の後代 883 個体から得られた
組換え個体の後代検定により、ひとつの TAC
クローンに絞り込まれた。そこに存在してい
るフィトクローム A のホモログ GmphyA3
が候補遺伝子と考えられた。この遺伝子の自
然変異は開花期の変異を矛盾なく説明出来
た（図５）。また EMS 処理変異体ライブラリ
ーから第１エクソンの中央部 40bp が欠失し
た変異体が得られ、赤色光の豊富な条件でも
との品種に比較して約 15日開花が早まった。
これらのことから GmphyA3 が FT3 座の責

任遺伝子であることがわかった。 
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図５．GmphyA3 の構造変異と光感受性 
 
（１１）タンパク質含量を支配する QTL の
ひとつである PRO1 については RHL を見出
したが、セントロメア領域にあり、精密マッ
ピングが極めて困難であった。この領域の大
規模な欠失変異体を見出す必要がある。 
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