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研究成果の概要（和文）：バラの園芸品種に花序の高分枝性をもたらしている原因遺伝子を明らかにすることを
目的として、バラの交雑集団および既存の園芸品種群において、花序の分枝性の程度を形態学的に評価するとと
もに、花序の分枝性との関連が期待されるDNAマーカーとの相関を調査した。花序の分枝程度の評価指標として
第一次分枝数が最も適しており、第一次分枝数は交雑集団での解析により量的な遺伝形質であることが確認でき
た。また着目したDNAマーカーのアレル数の定量を試みたところ、第一次分枝数とアレル数には正の相関がある
ことが認められた。

研究成果の概要（英文）：In order to explore the genes responsible for high inflorescence branching 
in rose cultivars, traits related to inflorescence branching and the number of alleles of the DNA 
marker that are expected to be associated with inflorescence branching were measured in rose hybrid 
populations and existing horticultural cultivars. The number of primary branches was determined as 
the most suitable index to evaluate the degree of inflorescence branching, and it was confirmed to 
be a quantitative genetic trait by analysis in the hybrid population. In addition, the 
quantification of the number of alleles of the focused DNA marker showed that there is a positive 
correlation between the number of primary branches and the number of alleles.

研究分野：園芸学

キーワード： 花序形態　花房　房咲き性

  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
バラの花序の分枝性の評価に適した指標を絞り込めたこと、DNAマーカーのアレル数の定量化に成功したこと、
加えて、研究対象としたバラの交雑集団がそれらの関係性を評価する材料として適していると判断できたこと
は、花序の高分枝性の原因遺伝子の探索に関わる今後の研究の躍進に強くつながる。また、本成果を基に研究を
より発展させることで、バラでのマーカー育種への活用が期待される。

※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 
バラの園芸品種における花序の分枝性は、花数の少ない一輪咲きから、花数の多い房咲きまで多
様であり、観賞の上でも生産の上でも重要な形質である。しかしながら、現在までに房咲き性を
もたらす原因遺伝子や有用な DNA マーカーは発見されていない。原因遺伝子が特定されれば、
DNA マーカー化による育種の効率化のみならず、ゲノム編集などにより、既存の園芸品種の花色
や花型等の形質を維持したまま、花序の分枝性のみを改変することが可能となり、育種の幅を広
げることが期待される。 
 
２．研究の目的 
本研究の目的は、バラの園芸品種に房咲き性をもたらしている原因遺伝子を明らかにすること
であり、そのために、まず、バラの交雑集団において、花序の分枝性の程度の遺伝特性を形態学
的に明らかにするとともに、花序の分枝性との関連が期待される DNA マーカーとの相関を評価
する。加えて、バラの既存の園芸品種においても、花序の分枝性の程度と DNA マーカーの有無を
調査し、それらの相関が保存されているのかを明らかにする。 
 
３．研究の方法 
研究はバラの交雑集団と既存の園芸品を用いて実施した。 
交雑集団としては、一輪咲き性の品種（Rosa “PEKcougel”（以下、PEKcougel））と房咲き性の
品種(R. multiflora “Matsushima No.3”の 4倍体（以下、4倍体ノイバラ）)との交配により
得られた集団を用いた。本交雑集団において、花序の形質に関わる形態調査を進めた。花序の形
質としては、花房数（頂花から葉までを第一花房としたときのシュート全体の花房の数。）、第一
次分枝数（第一花房中の主枝から分岐している枝の数。）、最下枝分枝次数（第一花房中の最下枝
の枝分かれの回数。最下枝中で枝分かれがいくつかある場合は最大の枝分かれの回数を計数し
た。）、第一花房の大きさ（頂花の花托の膨らみの下から葉の付け根までの長さ。）、子房径（頂花
の子房の直径。）の 4項目とし、いずれの調査項目も頂花が開花したタイミングで調査を実施し
た。先行する研究課題においてノイバラの種特異的な DNA マーカーの作出を実施した際に、花序
の分枝性との関連が期待される DNA マーカーを発見しているため、この DNA マーカーの有用性
について、花序形態の調査を終えた交雑集団を用いて評価を行った。また、最終的に園芸品種に
おける花序の分枝性の由来を明らかにするために、園芸品種群での花序形態の調査と、交雑集団
を用いて絞り込んだ DNA マーカーの保存性の評価を行った。加えて、公開されているノイバラの
ゲノム情報から、絞り込んだ DNA マーカーの近傍に座上する遺伝子のリストアップを進めた。さ
らに、園芸品種群において、リストアップした遺伝子の配列や遺伝子発現の保存性を調査するこ
とで、原因遺伝子の絞り込みを進めた。 
 
４．研究成果 
（1）バラ交雑集団における花序形態の評価 
一輪咲き性の品種と房咲き性の品種との交配により得られた交雑集団においては、F1系統、F2系
統、BC1系統について花序形態に関わる形質の調査を実施した。花房数、第一次分枝数、最下枝
分枝次数、第一花房の大きさ、子房径のいずれの調査項目についても、交雑集団の系統内で形質
にばらつきが認められた（図１）。そのうち、第一次分枝数は特に数値のばらつきが大きく、ま
た、見た目としての房咲き性の程度をより適切に数値化できていると判断し、花序形態に関わる
表現型の指標としては第一次分枝数に着眼した。交雑集団の系統事に評価すると、第一次分枝数
はいずれの系統においても花序の分枝性が低い個体から高い個体まで表現型に幅が見られた。
その中でも一輪咲き性の親品種（PEKcougel）に戻し交配した BC1系統では一輪咲き性の親品種
に近い形質の個体が多く、房咲き性の親品種（4倍体ノイバラ）に戻し交配した BC1系統では房
咲き性の親品種に近い形質の個体が多くなることが確認された（図１）。F2系統については同一
個体でも年により分枝の程度が安定しないため、形質の評価にふさわしい樹齢には達していな
い可能性が認められた。 

（2）バラ交雑集団における DNA マーカーのアレル数の評価 
交雑集団を対象として、花序の分枝性との関連が期待される DNA マーカーのアレル数の定量を
リアルタイム PCR を用いて試みた。表現型の調査より、第一次分枝数は量的形質であることが認
められたため、DNA マーカーの有無のみでなく、DNA マーカーのアレル数にも着目して評価を行
った。リアルタイム PCR により定量したアレル数は、房咲き性の親品種（4倍体ノイバラ）で最
も多く、一輪咲き性の親品種（PEKcougel）で最も低い値を示した。房咲き性の親品種でのアレ
ル数を4、一輪咲き性の親品種でのアレル数を0として、交雑後代でのアレル数を相対評価した。
F1系統は両親の中間的な値を示し、一輪咲き性の親品種に戻し交配した系統では一輪咲き性の
親品種に近い値を示す個体が多く、房咲き性の親品種に戻し交配した系統では両親の中間的か
房咲き性の親品種に近い値を示す個体が多いことを確認した（図 2）。4倍体である本交雑集団に



おいては、特定の遺伝子や DNA マーカーのアレル数は理論上は 0 から 4 の整数に収束するが実
際の測定値では中途半端は数値も認められたため、定量方法は改善の必要がある状態ではある
が、おおよそのアレル数の定量には成功していると判断できた。 

図１．交雑集団の系統ごとでの花序形質の分布 
 

 

図 2．交雑集団における調査対象とした DNA マーカーの相対アレル数 
「F1」から始まる個体名は F1系統、「M1」・「M6」から始まる個体名
は 4 倍体ノイバラとの BC1系統、「P1」・「P6」から始まる個体名は
PEKcougel との BC1系統の個体を指す。 

 
（3）バラ交雑集団における花序形質と DNA マーカーのアレルの相関の評価 
花序形態に関わる表現型が安定している個体を対象として、DNA マーカーのアレル数と花序形態
に関わる表現型との相関を調査したところ、保有するアレル数が多いほど花序の第一次分枝数
が多くなる傾向が認められた（図 3）。これらの結果より、交雑集団を用いて本研究を進めるこ
とが適切であること、また、本 DNA マーカーに着目することが妥当であることを確認できた。 
 
（4）バラの園芸品種における花序形質と DNA マーカーのアレルの相関の評価 
バラの園芸品種のうち、育種の系譜上でノイバラの血を継いでいる個体が含まれると想定され
る園芸品種群において、花序形態に関わる形質の調査を行った。第一次分枝数に着目すると、一
輪咲き性の品種から、ノイバラと同等の高い分枝性を示す品種まで幅広い形質が確認できた。園
芸品種の系統分類に従って供試品種を分類すると、花数の多い形質が特徴的なポリアンサ系統



には第一次分枝数が大きい品種が多く含まれ、花数の少ない形質が特徴的なグランディフロー
ラ系統には第一次分枝数が少ない品種が多く含まれていた（図 4）。第一次分枝数は園芸品種群
においても房咲き性を評価する指標として適していると判断できる。 
 

図 3．交雑集団における花序の第一次分枝数と DNA マーカーの相対アレル数の関係 
 
 
 ポリアンサ系統       フロリバンダ系統      グランディフローラ系統 

 
図 4．バラの園芸品種における系統ごとの花序の第一次分枝数の分布 
 
園芸品種群についても DNA マーカーのアレル数の定量を試みたが、交雑集団では認められなか
った非特異的な増幅が多く確認され、PCR 条件やプライマー配列の変更により改善を試みたが解
決には至っていない。園芸品種群を用いた今後の解析には、安定した PCR 条件の確立が必要であ
る。 
 
（5）研究対象の DNA マーカーの近傍に座上する遺伝子の探索 
また、ノイバラのゲノム情報の解析により、研究対象の DNA マーカーが座上する約 3万 bpのコ
ンティグが確認され、そのコンティグ上には 8つの遺伝子と推定される配列が認められた。これ
らの 8 つの遺伝子はアノテーション結果からは、植物のシュートの分枝や形態形成に関わる機
能を持つとは断言できない遺伝子であった。今後は、交雑集団および園芸品種群において、これ
らの遺伝子の保存性を確認するとともに、DNA マーカーの近傍をより広範囲に探索し、より有望
な遺伝子の探索を行うことが望ましい。 

〇PEKcougel 

●4倍体ノイバラ 

×F1系統 

△PEKcougelとの BC1系統 

■4倍体ノイバラとの BC1系統 

r = 0.80 
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