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研究成果の概要（和文）： 食の嗜好性について選抜されたメロンの形質から提示するために、現生メロンのDNA
ならびに遺跡から出土したメロン種子に残存するDNAを次世代塩基配列解析手法によって解読した。現生メロン
の解析では果実の甘さや長さに関わるDNA領域を検出できた。種子遺存体の解析では、DNA遺存量が多いと、メロ
ンのゲノム領域は検出されやすいことがわかった。また、メロンの核ゲノム領域が検出されたことは、果実の甘
さや長さが選抜されたことを分子レベルで解析できることを示していた。

研究成果の概要（英文）：   To understand food preference inferred by selected-fruit-traits in melon,
 DNA from modern melon accessions and archaic DNA from melon seed remains were sequenced by 
next-generation DNA sequencer. Quantitative trait locus of fruit length and soluble solid contents 
were detected by the analysis of modern melon accessions. An analysis of melon seed remains revealed
 that archaic-melon-nuclear-genome remained in seeds that large number of archaic DNA regions was 
found. It indicated that selection for fruit length and sweetness in melon was able to be analyzed 
by molecular genetic technology.

研究分野： 遺伝育種科学、文化財科学、園芸科学

キーワード： 考古学　遺跡　育種　形質　NGS　次世代シーケンス　多様性
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研究成果の学術的意義や社会的意義
 種子遺存体においてDNA遺存量が多いとメロンのゲノム領域が検出されやすい結果は新たな知見であった。特
に、結果はDNA遺存量を把握することによって多くの遺伝情報が種子遺存体から収集できることを示唆している
ため、種子遺存体のDNA情報を活用する研究において重要な知見となる。
 また、本研究によって現生メロンから解読されたDNA情報はコアコレクション構築に貢献した。コアコレクショ
ンは間もなく配布予定であり、試料数を縮小して短期間のうちに形質を評価することを通じて育種の材料を速や
かに提示できるので、農業に貢献する点で意義があった。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属します。
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１．研究開始当初の背景 
日本において，メロン仲間は，考古学的知見 (藤下 1992 など)また数々の史実（『古事記』他）

から鑑みて，古くから庶民に利用されていたと考えられる．そこで，申請者は科研費「若手研
究 B」や「基盤研究 C」（以下，「先の科研費」とする.）において，江戸時代までに様々なメロ
ンが導入され，その後に選抜されたことを示していた（Tanaka et al. 2016）．一方，分析試料
に残存する DNA が生物分解や劣化で断片化していたため，技術上，得られる情報量が少なか
った．その問題により，人が嗜好などによってメロンを選んで固有の品種を成立させたことな
ど，選抜の実態を示すことはできなかった． 
 
２．研究の目的 
メロン仲間の種子遺存体に残存しているできるだけ多くのメロン DNA を情報として活用す

るために，次の 2 点の課題を克服すべく本研究を着想するに至った． 
・次世代塩基配列解析で現生メロンから種子遺存体分析用のバックデータを構築する． 
・種子遺存体に残存するメロン DNA を多く解読できる次世代塩基配列解析法を見出す． 
 
３．研究の方法 
申請者は日本のメロンにおける選抜の実態を解明するために，下記 2 つの項目を実施して，

次世代塩基配列解析をメロン種子遺存体の分析に適用できるようにした． 
① 次世代塩基配列解析で現生メロンから種子遺存体分析用のバックデータを構築した． 
次世代塩基配列解析（RAD-Seq 法）を利用して 778 系統のメロン遺伝資源において DNA 配

列を網羅的に解読した．系統間で DNA 配列に違いがある部分をデータ解析により見いだし，
種子遺存体分析用のバックデータとした．また，選抜に関わる嗜好性として果実の大きさと甘
さに着目しこれらの形質に関わる DNA 領域 (QTL)の検出した． 
② 種子遺存体に残存するメロン DNA を多く解読できる次世代塩基配列解析法を見出す． 
鹿田遺跡の種子遺存体（弥生中期～江戸時代）において残存する DNA について塩基配列を

次世代塩基配列解析法で解読した．残存 DNA は PCR 増幅を介しない手法と PCR 増幅により
極低頻度に含まれる DNA を解読可能にする方法 (アンプリコンシーケンス法)で調整してから，
塩基配列の解読に用いた．解読した塩基配列は米国国立生物工学情報センター (NCBI)のデー
タベースと照合してメロンゲノムの配列を特定した． 
 
４．研究成果 
 研究成果は研究目的に沿って 2 つに分けて以下に記した． 
① 次世代塩基配列解析で現生メロンから種子遺存体分析用のバックデータの構築 

RAD-Seq 法によって得られた塩基配列をメロン参照ゲノム配列 (DHL92)に位置づけて，
44,645 箇所の一塩基多型 (SNPs)を検出した．これら SNPs によって分類された 5 つのメロン
グループは，「若手研究 B」で見出した母系と対応していた (鴫田ら 2020)．この結果によって，
メロン種子遺存体を大別するうえで比較的試料に遺存している葉緑体ゲノムが活用できること
がわかった．

第 1 図 85 系統のネットメロン F6 集団において IM 法により検出された果実形質関連遺伝子座 
LOD 閾値は 3.5。CIM 法においても IM と同じ検出結果を得た。可溶性固形物含量や果実の高さの遺伝子
座数はそれぞれ 5 箇所で検出された。 



一方メロンでは，果実の食味が嗜好性を左右するものの，食味に関わる遺伝子は，苦みと酸
味について明らかになっているのみである．また，日本を含む東アジアで近世には品種が成立
しているマクワやシロウリでは，果実の長さが大きく異なることから，長さを含めた果実サイ
ズも嗜好性に関わる形質と考えられた．そこで，甘さ (「可溶性固形物含量」で代替)と果実サ
イズに関わる遺伝子座 (量的形質遺伝子座: QTLs)を検出するため，雑種後代で連鎖分析と
QTL 解析を実施した．解析によって，可溶性固形物含量の関連遺伝子座は，メロン染色体の 5
箇所において検出され，表現型変異の 71.1%を表していた (第 1 図)．果実サイズのうち，果実
の高さに関わる遺伝子座もメロン染色体において 5 箇所で検出され，54.6%の表現型変異を説
明可能であった．上記の 10 箇所の遺伝子座から甘さや果実の高さに直接関わる塩基配列変異
を特定し，それら塩基配列変異を種子遺存体において分析することによって，食の嗜好性につ
いてメロンを事例にして提示する． 
 
② 種子遺存体に残存するメロン DNA を多く解読できる次世代塩基配列解析法 
 次世代塩基配列解析法によって，解析前のDNA調整におけるPCR増幅の有無にかかわらず，
弥生時代中期後半の種子遺存体では，古墳時代初頭，11 世紀ならびに江戸時代の種子遺存体よ
りも遺存 DNA の領域数が多く検出された (第 1 表)．データベースとの照合によって，弥生時
代中期後半の種子遺存体においては 6 箇所 (検出率: 0.2%, 0.6%)のメロンゲノムが遺存してい
た．検出率は，Nistelberger et al. (2016)によるオオムギ，ブドウ，コムギやイネの結果とは
単純に比較できないが，メロン種子遺存体においても極わずかながら DNA が遺存しているこ
とが実証された．また DNA の遺存には時代の新旧よりも，試料の埋没状況や発掘後の保存状
態などが大きく関わっていることを示していた．なお，検出されたメロンゲノム領域は，メロ
ン第 1 染色体，第 4 染色体，第 8 染色体から第 11 染色体と，すべて核ゲノム領域であった． 
 

 
 
本研究では DNA の遺存状態によって，①の研究で収集した甘さや果実の高さに関わる塩基

配列変異が種子遺存体で解読できる筋道を示すことができた．既報では，DNA 遺存を PCR ベ
ースで調査するなどして次世代塩基配列解析に用いる試料を選択することによって核ゲノム領
域が解読できる可能性が示されている (熊谷ら 2020)．今後，DNA 遺存を PCR ベースで確認
しながら，種子遺存体からメロンの選抜に関わる塩基配列変異を復元する． 
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第1表  種子遺存体に遺存するDNA領域数

時代 解読領域数 検出率 (%) 解読塩基数 (bp)

弥生中期後半 PCR無 2,750 6 0.2 26 – 85

弥生中期後半 PCR有 1,066 6 0.6 31 – 79

古墳時代初頭 PCR無 128 0 0

古墳時代初頭 PCR有 364 0 0

11世紀 PCR無 316 0 0

11世紀 PCR有 261 0 0

江戸時代 PCR無 66 0 0

江戸時代 PCR有 51 0 0

解読1

領域数
メロンゲノム特異的領域1

1各時代において上下の領域数は同一試料3粒の平均である。平均はそれぞれの試料
において片側解読または両側解読による各配列から重複を除いて、算出した。

DNA
調整方法
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