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【研究の背景・目的】

医薬の源泉となる植物メタボロームの多様性は動

物などを遙かに凌駕しているが、そのゲノム起源は

未解明であり根源的な課題である。また、現在でも

医師の 9 割が漢方を処方しており、さらに高齢化社

会における健康寿命の延伸に向けて植物医薬への期

待が大きい。生薬の多くが輸入に依存している中で、

名古屋議定書により公正な利益配分を求めるように

なったが、むしろ国内栽培されてきた薬用植物のゲ

ノム解明と知財防衛への大きなチャンスである。加

えて、2015 年に国連で採択された「持続可能な開発

目標」SDGs (Sustainable Development Goals)において、

生物多様性資源の保全とその持続的利用は地球規模

での焦眉の課題である。また、技術的背景として、

ゲノム科学関連技術の急速な進展がある。

そこで本研究では、薬用資源植物のゲノム、メタ

ボロームを解読し、その化学的多様性の起源を明ら

かにするとともに、その知見を植物資源の持続的利

用に応用する。

【研究の方法】

漢方処方に最も頻繁に用いられ、最大の生産量な

どからも、生薬として最も重要な甘草について、そ

の主要有効成分であるグリチルリチンを含む植物種、

含まない種の高品質ゲノム配列を決定し、さらに成

分パターンの異なる変種系統をリシークエンスし、

変異情報を得る。次に、トランスクリプトームやメ

タボロームデータも取得して、これらの共起性ネッ

トワーク解析や、ゲノムワイドアソシエーション解

析（GWAS)によって、成分パターンを決めている遺

伝子、ゲノム領域、変異を特定する。次に、これら

の遺伝子の機能同定と共に、ゲノム編集・合成生物

学などのバイオテクノロジーによって、甘草の分子

育種や有効成分の生産に応用する。同時に、この基

本的な手法を甘草以外の、重要な薬用植物のゲノム

機能科学にも展開する。

【期待される成果と意義】

医薬学や医療分野において重要性が増加している

薬用資源植物について、ゲノム、メタボロームを解

読し、その化学的多様性の起源を明らかにすること

ができる。これにより、「持続可能な開発目標」SDGs
にも貢献する植物資源の持続的利用に応用し、同時

に人類の知の地平線を拡大することができる。さら

に、今後 10 20 年の薬用植物資源開発に新しい道を

拓くことになる。
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