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研究成果の概要（和文）：トレニア・フルニエリとバイロニーの雑種で見い出された過剰染色体

を DNA レベルで特定するために、フルニエリの Fosmid クローンおよび cDNA クローンの配

列から１６９の SSR マーカーを開発し、フルニエリとビオラセアの F2集団と２１の SSR マー

カーを用いて７連鎖群からなる連鎖地図を構築した。次に、Fosmid-FISH 解析を試みたが、

これまでのところ過剰染色体由来のクローンを選抜できていない。一方、東南アジア諸国でト

レニア属植物１０種２０系統を収集し、分子系統解析の結果、バイロニーは過剰染色体を失っ

て種分化に至った可能性が示された。 
 
研究成果の概要（英文）：To identify an extra chromosome observed in interspecific hybrid 
between Torenia fournieri (2n=2x=18) and Torenia baillonii (2n=2x=16) at DNA level, 169 
SSR markers were developed using fosmid and cDNA clone sequences and a partial linkage 
map was constructed in F2 population of T. fournieri and T. violacea. Next, fosmid-FISH 
analysis has been conducted to screen fosmid clones derived from the extra chromosome, 
but the FISH signals of 19 clones tested did not formed on the extra chromosome. In 
addition, phylogenic analysis including other 7 Torenia species collected in south Asia 
suggests a hypothesis that T. baillonii lost the extra chromosome during the speciation. 
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１．研究開始当初の背景 
（１）異数性は染色体数が増減する異常であ
り、遺伝病や癌細胞でみられる。ヒトでは致
死的だが、植物では自生植物集団に出現した
り、実験系統として育成されるなど、植物ゲ
ノムの特徴の１つとなっている。一方、異数

性は世代を越えて安定して伝達されず、種分
化の要因になるとは信じられていない。 
（２）アゼナ科のトレニア（Torenia fournieri, 
2n=2x=18）とバイロニー（Torenia baillonii, 
2n=2x=16）は異なる染色体数を持つ。この
２種の種間雑種を育成し、減数分裂を観察し
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たところ、異型対合による８本の二価染色体
と、フルニエリ由来の一価染色体が出現した。
これは、フルニエリの染色体９本が、バイロ
ニーの染色体８本に、由来不明の１本の染色
体（過剰染色体）が加わった異数体のような
ゲノム構成を持つ可能性を示している。この
ような特定の染色体による種分化の例は知
られていない。 
（３）一方、トレニアには DNA マーカーや
連鎖地図等の遺伝学的ツールが全く存在せ
ず、その後 DNA レベルで、過剰染色体が解
析されたことはなかった。「本当に異数体で
あるか」を検証するためには、過剰染色体の
構造と起源を探ることが不可欠である。 
 
 
２．研究の目的 
 本研究は、トレニアの過剰染色体を DNA
レベルで特定することを目的に、以下の３つ
の研究を遂行する。 
（１）フルニエリから DNA マーカーを開発
し、連鎖地図を構築することで、過剰染色体
を DNA レベルで特定する。 
（２）マイクロダイセクションで過剰染色体
由来のペィンティングプローブを作製する。
Fosmid-FISH も並行して行ない、過剰染色
体由来の DNA 配列を決定する。 
（３）フルニエリ及びバイロニーの近縁野生
種を収集し、系統樹を作製する。染色体構成
と比較し、過剰染色体の形成時期を推察する。 
 
 
３．研究の方法 
（１）トレニアゲノムプロジェクトで作製さ
れた fosmid 及び cDNA クローンの配列情報
のなかで SSR 配列を検索し、プライマーペ
アを設計した後、フルニエリとビオラセア
（Torenia violacea, 2n=2x=18）間で多型が
見られるプライマーセットを選抜する。フル
ニエリとビオラセア間で F2集団を育成し、選
抜したプライマーセットを用いて多型解析
を行なう。得られた多型データを Mapmaker
に入力し、連鎖地図を構築する。 
（２）体細胞染色体及び減数分裂中期染色体
標本を作製し、顕微操作で染色体を削り取る。
DOP-PCR で削り取った DNA を増幅し、標
識した後、FISH 解析を行なう。並行して、
fosmid クローンを標識し、FISH 解析を行な
う。過剰染色体に特異的な蛍光シグナルが得
られれば、そのプローブの DNA 配列に連鎖
する SSR マーカーや連鎖群内の fosmid クロ
ーンを選抜し、過剰染色体の DNA 配列を決
定する。 
（３）トレニア属の植物標本の情報を参考に、
本研究は、タイ及びインドネシアで近縁野生
種の採集調査を行なう。また、すでに収集さ
れた植物を他研究機関に依頼し、導入する。

それら植物の形態調査及び分子系統樹の作
製から、各種の系統関係を明らかにする。並
行して、染色体数及び動原体配列の決定を行
ない、トレニア属の進化過程の中で、過剰染
色体の形成時期を推察する。 
 
 
４．研究成果 
（１）検索した SSR を挟み込む９１２のプ
ライマーペアを設計した。フルニエリとビオ
ラセアからスモールスケールでゲノム DNA
を抽出し、PCR・ポリアクリルアミドゲル電
気泳動から、２種で多型が見られる１６９の
SSR マーカーを開発した。５１の SSR マー
カーとフルニエリとビオラセアの F1 雑種に
由来する８８の F2 個体を用いて多型解析を
した結果、２１の SSR マーカーを含む７連
鎖群からなる連鎖地図が構築された。残りの
３０のマーカーは連鎖しなかった。この連鎖
地図は、フルニエリの染色体数９本をカバー
するものではなく部分的ではあるが、トレニ
アにおいて初めて DNA マーカーと連鎖地図
が作製された。今後、残りの１１８マーカー
の多型情報が加われば、各染色体に対応する
連鎖群が得られると考えられる。 
 
（２）過剰染色体由来のペィンティングプロ
ーブを作製するため、まず体細胞染色体標本
から顕微操作で各染色体を削り取った。それ
ぞれの染色体 DNA を DOP-PCR 及びシグマ
社の WGA キットを用いて増幅し、標識して
FISH プローブとした。FISH 解析の結果、
僅かに濃淡が見られるものの、特異的なシグ
ナルは得られなかった。並行して行なった
fosmid-FISH では、3’末端にテロメア配列が
連結される１７のスキャフォードからクロ
ーンを選抜し FISH 解析を行なったところ、
パキテン染色体の末端に明確なシグナルが
観察された。そこで、減数分裂中期染色体標
本に１４の fosmid クローンを FISH したが、
全て二価染色体にシグナルが検出された。現
在、残りのクローン配列の FISH 検出を行な
っている。 
 
（３）タイのバンコク及びチェンマイ（２０
１０年９月と２０１１年９月）、インドネシ
アのジョグジャカルタ（２０１１年５月）に
おいて、トレニア野生種の調査・収集をおこ
なった。また、国内の他研究機関から、植物
体を分譲して頂いた。最終的に、収集サンプ
ル数は、１０種２０系統となった。トレニア
属の遺伝資源は国内外に存在しない現状に
おいて、画期的な成果といえる。染色体数を
決定したところ、2n=18 と 2n=34 に大別さ
れ、2n=16 は１０種の中ではバイロニーのみ
であった。分子系統解析の結果、用いた９種
は４つのクレードに大別され、バイロニーに



 

 

最も近接するTorenia hirsutissimaは2n=18
であるが、動原体配列はフルニエリやバイロ
ニーの配列とは異なっていた。よって、バイ
ロニーは動原体構造の変化に伴う過剰染色
体の消失を経てナリソミックのゲノム構成
を持った可能性が考えられた。 
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