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研究成果の概要：本研究では、大豆の早晩性を支配する遺伝子（Ｅ４遺伝子）をはじめて単離
し、Ｅ４遺伝子が赤色光受容体（フィトクロームＡ）をコードしていること、Ｅ４遺伝子が劣
性のオホーツク海沿岸地域の極早生在来種では、フィトクロームＡ遺伝子にレトロトランスポ
ゾンが挿入されて機能を失っていること、3 種類の東北地方の早生在来種では欠失突然変異が
発生しており、フィトクロームＡが機能を部分的に失っていることを明らかにした。 
 
 
交付額 
                               （金額単位：円） 

 直接経費 間接経費 合 計 
2006 年度 1,600,000 0 1,600,000 

2007 年度 900,000 270,000 1,170,000 

2008 年度 900,000 270,000 1,170,000 

年度  

  年度  

総 計 3,400,000 540,000 3,940,000 

 
 
研究分野：農学 
科研費の分科・細目：育種学 
キーワード：大豆、早晩性遺伝子、フィトクローム、クリプトクローム 
 
１．研究開始当初の背景 
大豆は感光性の高い短日植物で、特定の長

さより短い日長条件下でのみ開花する。個々
の品種の適応範囲は狭く、栽培地の日長の季
節的変化に適応した感光性を有する。低緯度
地域の品種を高緯度地域で栽培すると長日
条件のために開花が遅れ、成熟前に霜に遭遇
して成熟しない。また、高緯度地域の品種を
低緯度地域で栽培すると、生育の早い段階で
開花し、植物体が小さいまま成熟して収量が
低下する。このように、大豆は栽培地域の緯
度によって適応品種が異なり、最大限の子実
収量を確保するため、それぞれの地域に適応

した品種が栽培されている。 
大豆品種の早晩性は、遺伝子Ｅ１～Ｅ７に

よって制御されており、そのうちＥ３とＥ４
は人工光源による長日条件下で同定された。
Ｅ１～Ｅ７はいずれも低温による種皮の褐
変と裂皮の発生を制御するが、Ｅ４は他の遺
伝子とは異なり劣性遺伝子型において着色
と裂皮の発生程度を低下させるとともに莢
数を増加させるため、大豆品種を高緯度地域
に適応させる上で有用である。これらの遺伝
子の効果は相加的であり、適切な遺伝子型を
組み合わせることにより、高緯度地方で高品
質・多収の品種を育成することが可能になる。 
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２．研究の目的 
 本研究課題では、三春大豆（遺伝子型 e４）
と坂本早生（遺伝子型 E４）を交配して育成
したＥ４に関する準同質遺伝子系統および
早晩性に関する分離集団（Ｆ１０世代）を供試
し、ＡＦＬＰマーカーを用いて詳細な分子連
鎖地図を作製する。連鎖情報に基づき、Ｅ４
のポジショナルクローニングを行う。単離し
た遺伝子の構造と機能を明らかにし、大豆の
開花期制御および日長感応性の分子生物学
的機構を明らかにする。 
 
３．研究の方法 
（１）Ｅ４遺伝子のファインマッピング 
 三春大豆と坂本早生を交配して育成した
Ｅ４遺伝子に関する準同質遺伝子系統、およ
び早晩性に関する分離集団を供試し、ＳＳＲ
マーカーおよびＡＦＬＰマーカーを用いて
多 型 解 析 を 行 っ た 。 多 型 デ ー タ を
MAPMAKER / EXP. ver. 3.0 で解析して、詳
細な連鎖地図を作成する。 
 
（２）Ｅ４遺伝子のクローニング 
 Ｅ４遺伝子の遺伝子型が異なる品種群よ
り、マップ情報とゲノム情報に基づいてＲＴ
－ＰＣＲ法でＥ４遺伝子をクローニングし、
塩基配列を決定する。 
 
（３）クリプトクローム遺伝子のクローニン
グ 
弘前大学が明らかにした大豆のクリプト

クローム（青色光受容体、ＣＲＹ）遺伝子の
部分塩基配列を利用して品種 Williams より
クリプトクローム遺伝子群を単離し、遺伝子
の構造とゲノム上の座乗位置を明らかにす
る。 
 
４．研究成果 
（１）4096 組合せのＡＦＬＰプライマーを
用いてＥ４遺伝子に関する準同質遺伝子系
統間の多型解析を行ったところ、20 マーカー
で多型が認められた。 
 
（２）Ｅ４遺伝子の分離集団（116 個体）を
用いてマッピングを行ったところ、20 マーカ
ーのうち 16 マーカーが連鎖しており、従来
最も近傍に見いだされていたマーカー
（Satt496 および Satt354）とＥ４遺伝子と
の間に 8 個のマーカーが挿入された。 
 
（３）Ｅ４遺伝子は、最も近傍のＡＦＬＰマ
ーカー（e48m41-8 および e18m38-8）とそ

れぞれ 0.6ｃＭおよび 5.4ｃM の距離があっ
た(図 1)。 
 
（４）約 700 個体の分離集団を人工長日圃場
で栽培して早晩性（Ｅ４の遺伝子型）を評価
するとともに、各個体からゲノムＤＮＡを抽
出した。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図 1．Ｅ４遺伝子の分子連鎖地図 
 
（５）以上のマップ情報を利用してＥ４遺伝
子を単離し、Ｅ４遺伝子が赤色光受容体（フ
ィトクロームＡ）をコードしていることを明
らかにした。そして、Ｅ４遺伝子が劣性のオ
ホーツク海沿岸地域の極早生在来種では、フ
ィトクロームＡ遺伝子にレトロトランスポ
ゾンが挿入されてフィトクロームＡが機能
を失っていることを見いだした。 
 
（６）3 種類の東北地方の早生在来種（釜石、
机４、早生乙女）のＥ４遺伝子に欠失突然変
異が発生しており、野生型フィトクロームは
１１２３アミノ酸からなるが、釜石では８９
４アミノ酸、机４では７５９アミノ酸、早生
乙女ではわずか４５６アミノ酸からなり、機
能を部分的に失っていることを明らかにし
た（図２）。さらに、それぞれの欠失変異を
認識できるｄＣＡＰＳマーカーを開発し、変
異の発生を確認した。 
 
（７）本研究では、大豆の早晩性遺伝子をは
じめて単離するとともに、早晩性遺伝子Ｅ４
に 4種類の異なる突然変異アリルが存在する
ことを明らかにした。以上の知見は、大豆の
地域適応性の生理研究および品種育成のた
めの重要な基礎資料となる。 



 

 

 
図２．Ｅ４遺伝子のアミノ酸案配列の品種間
差異 
 
（８）品種 Williams より７個のクリプトク
ローム遺伝子群（ＧｍＣＲＹ１ａ１、ＧｍＣ
ＲＹ１ａ２、ＧｍＣＲＹ１ｂ１、ＧｍＣＲＹ

１ｂ２、ＧｍＣＲＹ２ａ１、ＧｍＣＲＹ２ａ
２、ＧｍＣＲＹ２ｂ）をＲＴ－ＰＣＲ法によ
って単離した（図３）。それらの遺伝子は、
シロイヌナズナやエンドウマメで確認され
たＣＲＹ１およびＣＲＹ２遺伝子と高い相
同性が認められた。 
 
（９）それらの遺伝子は、それぞれ連鎖群Ｂ
２～Ｏの異なる位置にマップされた（ＧｍＣ
ＲＹ１ａ：Ｃ１連鎖群、ＧｍＣＲＹ１ｂ：Ｃ
２連鎖群、ＧｍＣＲＹ１ｃ：Ｂ２連鎖群、Ｇ
ｍＣＲＹ１ｄ：Ｆ連鎖群、ＧｍＣＲＴ２ａ：
Ｏ連鎖群、ＧｍＣＲＹ２ｂ：Ｄ１ｂ連鎖群、
ＧｍＣＲＹ２ｃ：Ｉ連鎖群）(図３)。 
 
（１０）それらの遺伝子と既知の早晩性遺伝
子Ｅ１～Ｅ７との関連は認められず、大豆品
種の早晩性の自然変異とクリプトクローム
遺伝子の間には関連がないことが明らかに
なった。 
 
（１１）ＲＴ－ＰＣＲ法でクリプトクローム
群の遺伝子発現を確認したところ、すべての
遺伝子が機能していることが示唆された。ク
リプトクローム遺伝子と早晩性に関連が見
られない原因の一つとして、多数の機能が類
似した遺伝子が存在するため、少数の遺伝子
の変異が形質に反映されにくいことが考え
られた。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図３．大豆クリプトクローム遺伝子群のマッ
ピング 
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