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研究成果の概要（和文）：本研究ではゴマリグナン（セサミン、セサモリン、セサミノールなど）の生合成経路
の解明を目的に、未同定のセサミノール生合成遺伝子、およびリグナン総含量の制御に関わる遺伝子の同定を試
みた。本研究の結果、新規セサミノール生合成遺伝子が存在するゲノム領域を絞り込んだ。リグナン総含量に関
しては、制御に関わる可能性の高い転写因子遺伝子を見出すとともに、それとは異なる制御遺伝子が存在するゲ
ノム領域も絞り込んだ。

研究成果の概要（英文）：In this study, I tried to identify novel sesaminol synthase genes and genes 
which are involved in the regulation of the total sesame lignan content in order to elucidate the 
biosynthesis pathway in sesame seeds. I identified genomic regions where the sesaminol synthase 
genes could be contained. As for the total sesame lignan content, we found a transcription factor 
gene controlling the amount of total lignans and a distinct genomic region involved in the lignan 
content variation. 

研究分野： 遺伝育種科学

キーワード： リグナン　ゴマ　セサミノール

  ２版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
本研究では、種子中のゴマリグナン総含量の制御に関わる可能性の高い遺伝子を見出すとともに、その遺伝子と
は異なるゴマリグナン含量制御遺伝子が存在するゲノム領域と、未同定の新規セサミノール生合成が存在するゲ
ノム領域を絞り込んだ。今後、これら形質に関わる遺伝子の同定や機能解析を進めることで、ゴマリグナン生合
成経路が解明されるとともに、ゴマリグナンを豊富に含む、または特定のゴマリグナンのみが種子中に高蓄積す
る、付加価値の高いゴマ品種の育種も可能となると期待される。

※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。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９（共通） 
 
 
１．研究開始当初の背景 

リグナンは維管束植物の幅広い種から見出される二次代謝産物である。ゴマは種子中に多量
の油脂とともに、セサミン、セサモリン、セサミノールなどのリグナン（図 1, 以下、ゴマリグ
ナンとよぶ）を豊富に含んでいる。これらのゴマリグナンは健康機能性の観点から近年注目を集
めているものの、ゴマリグナンの生合成経路は完全には明らかとなっていない。また、種子中の
ゴマリグナンの含有量は品種・系統ごとに異なるが、ゴマリグナン含有量の制御メカニズム関す
る知見もほとんど無い。ゴマリグナンの含有量や各ゴマリグナン分子種の生合成経路や生合成
に関わる遺伝子が明らかとなれば、ゴマにおける主要なリグナン生合成経路が解明されるのみ
ならず、維管束植物に含まれる様々なリグナン分子種の生合成の進化に関する重要な知見が得
られる。加えて、ゴマリグナンを豊富に含む、またはリグナン分子種の含有量を変化させること
により特定のゴマリグナンのみが種子中に高蓄積する、付加価値の高いゴマ品種の育種も可能
となることから、本研究を企てた。 
 
２．研究の目的 

ゴマの種子中に主に蓄積するゴ
マリグナン（セサミン、セサモリン、
セサミノール（種子中で配糖化され
たセサミノールグルコシドとして
蓄積する））の生合成酵素に関して
は、セサミン生合成に関わるシトク
ロム P450 酵素の CYP81Q1 (Ono 
et al., 2006)、セサミノールに糖を
付 加 す る 2 種 の 配 糖 化 酵 素 
(Noguchi et al., 2008) が報告され
ていた。加えて、研究開始直前に、
セサモリンとセサミノールの生合
成活性を有するシトクロム P450
酵素の CYP92B14 (Murata et al., 
2017) を報告者らが同定したこと
で、ゴマ種子中に蓄積する主要なリグナン分子種の生合成酵素が明らかとなったと考えられた
（図 1）。しかしながら、CYP92B14 の同定に用いたセサモリン低含有系統は、CYP92B14 の機
能が欠損しているにもかかわらずセサミノールを多く蓄積する。このことからセサミノール生
合成能を有する他の酵素が存在することが強く示唆された。また、ゴマリグナンの総含量はゴマ
系統ごとに異なるが、個々のリグナン分子種の生合成は、主としてセサミン生合成を起点とし、
その後にセサミンをセサモリン、セサミノールへと分配していると推察される。すなわち、ゴマ
リグナンの総含量はセサミン生合成の上流に位置する遺伝子が決定していると考えられるが、
研究開始時点ではゴマリグナンの総含量の制御に関する報告はほとんどなかった。そこで本研
究では、新たなセサミノール生合成酵素遺伝子と、ゴマリグナン生合成経路の上流に位置すると
推察される、総リグナン含量を決定する遺伝子の同定を試みることにした。 
 
３．研究の方法 

報告者の所属する富山大学ではゴマ属植物の遺伝資源を維持している。ゴマ遺伝資源コレク
ションに含まれる様々な系統より、リグナン含量が異なる系統を選んだ。遺伝集団を用いた解析
では、着目したリグナン含有形質について異なる表現型を示す 2 系統を交雑し、遺伝集団を作出
して解析に供した。供試系統、遺伝集団を温室や恒温室で育成し、HPLC による種子のリグナン
含量測定を行った。また、DNA や RNA の抽出を行い、遺伝子配列の決定、RT-PCR による発
現解析、次世代シーケンスを用いた QTL（量的形質遺伝子座）の同定法である QTL-seq 解析に
用いた。 
 
４．研究成果 

本研究ではゴマリグナンの生合成経路の解明を目的に、(1) セサミノール含有形質、(2) 総リ
グナン含有形質、を制御する遺伝子の同定を試みた。 
(1) セサミノール含有形質の解析 

①セサミノール含有形質に関わる QTL 領域の解析 
報告者は本研究の開始以前に、セサミノール低含有系統と高含有系統の交雑に由来する組換

え自殖系統 (RIL) を用いた解析から、セサミノール含有形質に関与する可能性の高い QTL 領
域を見出していた。この QTL 領域について、データベースからセサミノール生合成に関与する
可能性のある遺伝子を探索したところ、シトクロム P450 (CYP) 遺伝子が 7 個見出された。こ
れらの遺伝子について親系統型のアレルの塩基配列を決定、比較したところ、1 つの遺伝子のみ



プロモーター領域に SNP（一塩基多型）が見出された。遺伝集団からセサミノール高含有と低
含有の系統を選び、登熟種子における CYP の発現を RT-PCR および定量的 RT-PCR で調査し
た。その結果 3 つの CYP が登熟種子で発現していることが確認されたが、いずれもセサミノー
ル含量と発現量の間に関連性は認められなかった。 
②新規 QTL の探索 

セサミノール含有形質に関わる遺伝子領域の探索を再度行うため、QTL-seq 解析を行った。
上記の RIL から、セサミノール高含有個体および低含有個体をそれぞれ複数育成し、QTL-seq
解析に供した。その結果、原因遺伝子が座上すると予測される 2 つのゲノム領域が同定され、こ
のうち 1 領域は①で解析した領域と同じであった。これらの領域中から、セサミノール生合成に
関与する可能性のある遺伝子を探索し、STG 高含有および低含有の個体の登熟種子を用いて発
現解析を試みた。しかしながら、候補遺伝子の同定につながるような結果は得られなかった。 

これらの解析を通じて、セサミノール含有形質を制御する QTL 領域の絞り込みを行うことが
できた。原因遺伝子の同定につながらなかった原因として、STG は播種から 10 週以上が経過し
た種子登熟の後期で蓄積するため、解析に用いる登熟種子サンプルの発育ステージを均一にす
ることが困難であったことが考えられた。今後は環境条件の変化が少ない条件下で植物材料を
育成するとともに、リグナン蓄積パターンを指標に種子登熟ステージを揃えた材料を用いて、遺
伝子発現解析を行うことで、原因遺伝子の同定を試みる予定である。 
 
(2) 総リグナン含有形質の解析 
① NAC 型転写因子の解析 

Wei et al.（2015）は、数多くのゴマ系統を用いたゲノムワイド関連解析によりセサミン、セ
サモリンの含量に関与する可能性がある一塩基多型 (SNP) を複数、報告した。これらの中から
セサミンとセサモリン両方の含量に関わると報告された SNP についてリグナン総含量との関連
を調べた。まず 226 の富山大学保存ゴマ系統のリグナン総含量を決定した。総含量が高い系統
と低い系統を 6 系統ずつ選抜し、各 SNP 領域の塩基配列の比較を行ったところ、1 つの SNP に
ついて、リグナン総含量と SNP 型の間に関連が認められた。そこでリグナン総含量に関して段
階的な表現型を示す 54 系統を選び、それらの SNP 配列を決定した。その結果、リグナン総含
量が極端に少ないリグナン低含有系統の SNP はマイナーアレル型（低リグナン型アレルとした）
を示し、残りの系統は全て野生型であった。この SNP は NAC 型転写因子遺伝子のコード領域
に存在することから、この NAC 型転写因子がリグナン総含量の制御に関わることが強く示唆さ
れた。 

リグナン総含量が高い系統（野生型アレルを有する）と低い系統（低リグナン型アレルを有す
る）の交雑に由来する F2 集団を育成し、アレル型とリグナン総含量の関連性を調べた。その結
果、野生型アレルのホモ接合体の個体はリグナン含量が高く、変異型アレルのホモ接合体および
ヘテロ接合体の個体はリグナン含量が低い表現型を示し、この転写因子がリグナン総含量の決
定に関与することが明らかとなった。続いて、複数の高リグナン含有系統の当該遺伝子領域（コ
ード域、5'上流域、3’下流域を含む）の配列を決定し、中程度のリグナン含量を示す系統や低リ
グナン系統と比較した。その結果、高リグナン含有系統では転写開始点の上流に他の系統には認
められない SNP が存在する（高リグナン型アレルとした）ことが明らかになった。高リグナン
含有系統と中程度のリグナン含量を示す系統の交配に由来する F2 集団を育成し、リグナン含量
とアレル型を調査した。その結果高リグナン型アレルを持つ個体はリグナン含量が高いことが
示された。 

NAC 型転写因子遺伝子のアレルの差異がこの遺伝子の発現に影響を与えるかを調査した。異
なるアレルを持つ複数の系統を育成し、それぞれ開花後日数 (DAF:Days After Flowering) 7、
14，21 の登熟種子における各系統の NAC 型転写因子遺伝子の発現パターンを半定量的 PCR に
より比較した。その結果、解析に用いたすべての系統の全登熟ステージで発現が確認された。系
統間の発現パターンを比較したところ、低リグナンアレル型系統の DAF21 において発現量の低
下が認められた。一方で高リグナンアレル型系統と野生型系統の間で発現量に顕著な差は見ら
れなかった。 

以上の結果から、この NAC 型転写因子遺伝子には 3 つのアレルが存在し、遺伝学的解析から
低リグナン型のアレルは総リグナン含量を低く、高リグナン型のアレルはリグナン含量を高く
する機能を有することが示された。低リグナン型のアレルの SNP は NAC タンパク質の保存領
域にアミノ酸置換をもたらす変異であることから、翻訳産物の機能欠損をもたらすことでリグ
ナン含量を低下させる可能性が示唆された。一方で、5’上流域に SNP をもつ高リグナン型のア
レルについては、登熟種子での発現パターンに変化が認められなかった。今後は、この NAC 型
転写因子がどのような遺伝子の発現制御を通じて、リグナン含量の制御に関わるかについて解
析を進める予定である。 

 
② 新規のリグナン含量に影響を与える遺伝子の探索 

①で解析した NAC 型転写因子以外の、総リグナン含有形質制御遺伝子の探索を行った。NAC
型転写因子遺伝子の影響を排除するため、この遺伝子に関して野生型のアレルを持つ系統から、
総リグナン含量の高い系統と中程度のリグナン含量を示す系統を選び、両系統の交配に由来す
る F2 集団を作出した。この集団を用いて QTL-seq 解析を行ったところ、NAC 型転写因子遺伝



子座上領域とは異なる染色体領域に、原因遺伝子座上領域を検出した。今後はこの領域に存在す
る、新規ゴマリグナン総含量制御遺伝子の同定を行っていく予定である。 
 
 
ゴマ近縁野生種の新規ゲノム解析 

報告者らは栽培ゴマ以外に、ゴマの近縁野生種のリグナンについても解析を行っており、近縁
野生種が蓄積するリグナン分子種は種間で多様性に富むことを見出している。栽培ゴマに加え
てゴマ近縁野生種のリグナン生合成経路を解明できれば、栽培ゴマの知見と照らしあわせて、ゴ
マ属や近縁属のリグナン生合成経路の解明につながり、ゴマリグナン生合成の進化についても
重要な知見が得られると期待される。2021 年度の「先進ゲノム支援」に応募したところ採択さ
れため、5 種のゴマ近縁野生種のゲノム解析を行うことができた。今後は得られたデータをもと
に、ゴマリグナン生合成系遺伝子の単離と種間での比較を行っていく。 
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