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研究成果の概要（和文）：アジサイの装飾花・非装飾花の形態形成の制御機構の解明を目指し、その一端として
装飾花・非装飾花の着生パターンの異なる、手まり咲き／がく咲き性に着目し、その原因遺伝子の同定を試み
た。全ゲノム解読・RNAシークエンスによる発現比較・全ゲノムリシークエンスによる変異箇所決定を行い、原
因遺伝子解明を試みたところ、第4染色体上に原因遺伝子候補が見出された。この遺伝子は手まり咲き性の場合
には必ず機能欠損している対立遺伝子のみを保有しており、原因遺伝子として極めて有力であると考えられた。

研究成果の概要（英文）：Aiming to elucidate the control mechanism of the morphology of decorative 
flowers and non-decorative flowers of hydrangea, we focused on the hortensia/lace-cap phenotype of 
hydrangea, which has different arrangement patterns of decorative and non-decorative flowers. We 
performing whole-genome de novo sequencing, expression comparison by RNA sequencing, and mutation 
detection by whole-genome resequencing to elucidate the causative gene. Finally, a candidate 
causative gene was found on chromosome 4. Because all hortensia cultivars possessed only 
functionally deficient allele, it was considered to be promising as the causative gene.

研究分野： 園芸学
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研究成果の学術的意義や社会的意義
本研究ではアジサイの装飾花および非装飾花の着生位置・着生数を支配する重要遺伝子候補を見出した。今後機
能解析を進めることで、2種類の花の作り分け機構の解明を進めることができると期待される。また着生数・パ
ターンを制御する遺伝子で、他の植物に対して応用することで、収量の増加や新しい形態を有する花きなどの作
出が可能になるかもしれない。
研究遂行の過程で、アジサイの全ゲノム解読を完了した。今後のアジサイ研究の際に、ゲノム配列情報や遺伝子
予測などが幅広く利用されることが期待される。

※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 
アジサイは日本が原産の植物であり、幅広い遺伝資源が存在している。アジサイは花弁用がく

片が大きく成長した装飾花と、通常のがく片を有する非装飾花の 2 種類を着生する。この 2 種
類の花の着生位置により、周縁部のみ装飾花が着生するがく咲きと、花の全体に装飾花が分散し
て着生する手まり咲きが存在することが知られている。 
 装飾花と非装飾花の 2 種類を着生する性質、またこれらの花の着生位置の異なる 2 種類の花
序が存在する性質はアジサイ特有の現象である。どのように制御されるのかが解明されること
で、花序の形成や 2 種類の花の作り分け機構を解明できると考えた。なお手まり咲き性につい
ては、連鎖地図情報から第 4 染色体に原因遺伝子が座乗すると明らかにされていたが、具体的
な遺伝子は特定されていなかった。 
 遺伝子の同定に関しては、研究開始時点ではアジサイのゲノム・遺伝子情報は乏しく、研究の
推進が十分にできない状態であった。そのためゲノム配列や遺伝子配列など、基盤情報の整備を
行う必要があると考えられた。 
 
２．研究の目的 
(1) アジサイの 2 種類の花の作り分け機構・その着生位置の制御機構を解明するため、がく咲き
／手まり咲き遺伝子の原因遺伝子を同定する。 
(2) 遺伝子同定に先立ち、アジサイのゲノム配列・遺伝子情報を整備する。 
 
３．研究の方法 
(1) アジサイの全ゲノム解読 
 アジサイ‘青ヶ島-1’の全ゲノム配列を、ロングリードタイプの次世代シークエンサーSequel 
(Pacific Biosciences 社)で解読し、De novo アセンブルを行い、コンティグを取得した。各コン
ティグについては、座乗遺伝子の予測を実施した。 
 12GM1 集団（‘ポージィブーケ グレイス’×‘ブルーピコティ マナスル’の F2）について、
double-digest restriction-site associated sequence (ddRAD-Seq) を実施し、得られた SNPs か
ら連鎖地図を作成した。作成した連鎖地図を基にコンティグを配置し、各染色体に対応した
pseudomolecule 配列を構築した。 
  
 
(2) 原因遺伝子の座乗位置の推定 
 12GM1 集団および KF 集団（‘きらきら星’×‘フラウ ヨシミ’の F2）についての ddRAD-Seq デ
ータから連鎖地図を作成した。形質（がく咲き／手まり咲き）との合致率から、原因遺伝子の座
乗コンティグ候補を探索した。 
 
(3) 手まり咲き―がく咲き個体間の RNA-Seq 解析による発現比較 
 がく咲き系統である‘栃木７号’と手まり咲き品種である‘てまりてまり’の花芽をサンプリング
し、RNA-Seq 解析を行った。手まり咲き／がく咲きの原因遺伝子近傍に座乗する遺伝子の中で、
発現量に違いのある遺伝子の探索を行った。 
 
(4) 全ゲノムリシークエンスによる変異遺伝子の検出 

 ‘ポージィブーケ グレイス’（がく咲き）、 ‘フラウ ヨシミ’（手まり咲き）、‘ブルーピコティ 
マナスル’（手まり咲き）、‘ブルースカイ’（がく咲き）についてロングリードタイプの次世代シー
クエンサーSequel を用いて全ゲノムリシークエンスを行った。原因遺伝子の推定座乗位置に存
在する形態形成に関与する可能性のある遺伝子について、対立遺伝子間での配列比較を実施し
た。 
 
４．研究成果 
(1) アジサイの全ゲノム解読 
ロングリード次世代シークエンサーSequel の解読データのアセンブルを行ったところ、3,779

個のコンティグ（全長約 2.2Gb）が構築された。コンティグ中からは 36,930 個の遺伝子が予測
された。12GM1 集団の ddRAD-Seq データから作成した連鎖地図を基に pseudomolecule 配列
を構築したところ、コンティグ全長の約半分にあたる 1.07Gb について pseudomolecule に配置
された。これらのゲノム・遺伝子情報については、Plant Garden 内、Hydrangea macrophylla
データベース (https://plantgarden.jp/ja/list/t23110)に登録・公開されている。 
 
(2) 原因遺伝子の座乗位置の推定 

ddRAD-Seq 分析を実施したところ、12GM1 集団および KF 集団のいずれにおいても、手ま
り咲き／がく咲き性は第４染色体に座乗するコンティグに強く連鎖することが明らかとなった。



手まり咲き性に連鎖したコンティグとしては、02F、46F、60F 、84F 、176F 、340F 、493F 、
653F 、669F、735F、744F、1257F、1612F、1617F、2933F が見出された。 
 
(3) 手まり咲き―がく咲き個体間の RNA-Seq 解析による発現比較 
がく咲き品種―手まり咲き品種間で RNA-Seq 解析による、網羅的な遺伝子発現比較を実施し

た。 
がく咲き品種―手まり咲き品種間で発現量に有意な差があり、かつ原因遺伝子に連鎖するコン

ティグ上に座乗する形態形成関連遺伝子に着目したが、該当する遺伝子は見出されなかった。 
 
(4) 全ゲノムリシークエンスによる変異遺伝子の検出 
手まり咲き品種およびがく咲き品種計４品種について Sequel による全ゲノムリシークエンス

配列を取得した。全ゲノムリシークエンスデータを基に、てまり咲き性に連鎖するコンティグ中
に見出された形態形成遺伝子の配列比較を行った。この結果、第 4 連鎖群中に見出された形態
形成遺伝子 S に 4 種類の対立遺伝子が存在すること、またこのうち 2 種類についてはナンセン
ス変異もしくは大規模配列の挿入による機能欠損を起こしている対立遺伝子であることが見出
された（図 1）。また手まり咲き品種においては機能欠損型の対立遺伝子のみを保有しているこ
とが明らかとなった（図 2）。 
機能欠損変異を検出する DNA マーカーを作成し、主要なアジサイ品種に対して DNA マーカ

ー検定を行ったところ、ほとんどの品種において、機能欠損型対立遺伝子のみを保有している場
合に手まり咲き性となることが明らかとなった。このルールに当てはまらない手まり咲き品種
が見出されたが、1 種類の未同定の機能欠損対立遺伝子があると仮定すると説明ができた。また、
新規に 2 種類の、未同定の機能型対立遺伝子が存在することも確認された。今後、さらにリシー
クエンス解析を追加して行うことで、これらの未同定対立遺伝子の配列を決定することができ
ると考えられた。 
以上のことより、連鎖解析により手まり咲き性が座乗すると推定される領域上に、機能型／機

能欠損型の対立遺伝子が存在し、がく咲き性／手まり咲き性と高い水準で相関が認められたこ
とから、当該遺伝子は手まり咲き性の原因遺伝子として有力であると考えられた。今後の研究で、
この遺伝子がどのように手まり咲き性／がく咲き性の制御をしているのか、その機能解明に加
え、中央花／装飾花をどのように咲き分けているのか、その機構の解明を明らかにすることが期
待される。 
 
 

 
図 1. 遺伝子 S のリシークエンスから見出された対立遺伝子のゲノム DNA 配列アラインメント 
欠損型 1 では nonsense 変異が、欠損型 2 では大規模挿入がそれぞれ第１エキソンに存在した。
図中の矢印はエキソンを示している。 
 
 
 

 
図 2. リシークエンスに供試したアジサイ品種とその保有している対立遺伝子 
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