
科学研究費助成事業　　研究成果報告書

様　式　Ｃ－１９、Ｆ－１９、Ｚ－１９ （共通）

機関番号：

研究種目：

課題番号：

研究課題名（和文）

研究代表者

研究課題名（英文）

交付決定額（研究期間全体）：（直接経費）

８２５０８

若手研究(B)

2014～2012

ゲノムの多様性解析による表現型可塑性を有する野生植物集団の栽培化に関する研究

Genetic diveristy and ecological adaptation mechanism in Vicia sativa revealed by 
genomic analysis

６０５２７０２６研究者番号：

白澤　健太（Shirasawa, Kenta）

公益財団法人かずさＤＮＡ研究所・先端研究部・研究員

研究期間：

２４７１０２３７

平成 年 月 日現在２７   ６ ２３

円     3,600,000

研究成果の概要（和文）：　野生植物であるヤハズエンドウを実験モデルと位置付け、そのゲノム情報基盤を整備し、
集団の遺伝的多様性を明らかにすることを目的として本研究を実施した。
　まず、ヤハズエンドウの野生集団が持つゲノムの多様性をDNAマーカー分析により明らかにした。次いで、全ゲノム
概要配列を解読した。同時に、葉、茎、および根などの合計10器官の全転写産物配列情報を取得した。そして、日本国
内外から収集したヤハズエンドウの多様性解明のための解析系を確立し、約1万の変異箇所を特定した。
　以上の成果から、ヤハズエンドウは自生地ごとに固有の遺伝的多様性を保持し、それぞれの環境に適応していること
が明らかになった。

研究成果の概要（英文）： With the aim of understanding genetic diversity of wild weeds adapted 
environments, genomics study was carried out on Vicia sativa as a model.
 The genetic diversity of populations collected from a local area in Chiba, Japan was revealed with SSR 
maker analysis. To enhance this analysis broadly, draft genome assembly of Vicia sativa was established 
with next-generation sequencing technologies. Simultaneously, transcriptome data was also obtained from 
10 organs including leaves, stems and roots. These information contributed to detect >10,000 
high-confident SNPs among divergent lines of Vicia sativa from inside and outside Japan.
 We concluded that regional ecotypes of Vicia sativa have independently maintained their genetic 
diversity in accordance with the regions, by which the ecotypes are locally adapted to each environment.

研究分野：植物遺伝育種学

キーワード： ヤハズエンドウ　ゲノム　RAD-Seq法　多様性解析

  ２版



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９、Ｚ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 
 栽培植物は野生の植物種に比べて生長量
と繁殖力が劣ることが多いが、これは植物が
栽培化の過程で遺伝的な多様性と、それに伴
う様々な環境ストレスに対する抵抗性、すな
わち可塑性を失ったことに起因すると考え
られている。したがって逆説的に、遺伝的な
多様性を維持したまま野生植物を栽培化で
きれば、高度な可塑性を持った栽培植物が作
出できる可能性が高い。つまり、これまで人
類が数千年もかけて行なってきた野生植物
の栽培化を、現代においてもゲノム解析技術
を駆使することで短期間に、かつ、より効果
的に達成することが可能になる。 
 
２．研究の目的 
 野生植物集団のゲノムの多様性を先端的
なゲノム解析技術により明らかにし、栽培化
関連遺伝子座を固定した集団の表現型と可
塑性を評価することができれば、植物集団の
遺伝的多様性、表現型の固定度、および可塑
性との関連を解明できるようになる。そのた
めに本研究では、マメ科の野生植物であるヤ
ハズエンドウ (Vicia sativa)を実験モデルと
位置付け、そのゲノム情報基盤を整備し、集
団の遺伝的多様性を明らかにすることを目
的とする。 
 
３．研究の方法 
（１）ヤハズエンドウに近縁なソラマメ 
(Vicia faba)で開発された EST-SSRマーカー
情報 (El-Rodeny et al. 2014)を利用して、日
本国内に自生するヤハズエンドウ集団、およ
び国外のヤハズエンドウ系統の遺伝的多様
性の評価を行った。 
（２）野生植物に栽培特性を付与させるため
に必要なゲノム領域と、栽培植物に高度な可
塑性を持たせるために必要なゲノム領域の
双方の情報を得るために、ヤハズエンドウの
標準株を確立し、ゲノムの概要配列を解読し
た。 
（３）ゲノム概要配列中の遺伝子を予測し、
また、遺伝子共発現ネットワークを明らかに
するために、標準株のトランスクリプトーム
解析を行った。 
（４）高効率なゲノムワイド遺伝子型解析の
ための手法を開発し、ヤハズエンドウ集団の
遺伝的多様性解析のためのデータを得た。 
 
４．研究成果 
（１）ヤハズエンドウの野生集団が持つゲノ
ムの多様性を明らかにするために、千葉県内
3地点から採取した野生集団（各 12 個体）の
SSR マーカー分析を行った。ヤハズエンドウ
に近縁なソラマメで開発された 128 個の
EST-SSR マーカーから、ヤハズエンドウで利
用可能な 67 個のマーカーを選抜した。使用
した 67個の SSRマーカーのうち 16個が多型
を示し、分離データに基づいてクラスタリン
グ解析を行った結果、各集団は固有のサブク

ラスタを形成した（図 1）。 

図 1. ヤハズエンドウ 3集団のクラスタリン
グ解析 

 
（２）野生集団の遺伝的な多様性を正確に評
価するためにはゲノム配列情報の蓄積が不
可欠である。ヤハズエンドウゲノムの概要配
列の解読のために、ヤハズエンドウの純系標
準株を確立した。標準株から全ゲノム DNA を
抽出し、6種類のシークエンスライブラリ（ペ
アエンド、メイトペア、ロングリード）を作
成し、次世代シークエンサーを利用して配列
分析を行った。なお、配列分析の一部は「ゲ
ノム支援」のサポートを受けて実施した。得
られた配列データを品質で精査後、これをア
センブルすることで推定ゲノム長の 86%をカ
バーする概要配列を得た。この配列は、真核
生物に共通の遺伝子セットの 90%以上を含ん
だことから、ゲノムのカバー率は十分である
と考えられた（図 2）。 

図 2. 真核生物共通の遺伝子セットに対する
ヤハズエンドウゲノム概要配列のカバー率 

(%) 



 
（３）標準株から葉、茎、および根などの合
計 10 器官を採取し、これらから全 RNA を抽
出し、シークエンスライブラリを作成し、次
世代シークエンサーを利用して配列分析を
行った。各器官から得られたそれぞれ約 1600
万の配列データをアセンブルすることで約 8
万の遺伝子配列を得た。また、これらのリー
ドを、同じマメ科植物であるタルウマゴヤシ 
(Medicago truncatula)の遺伝子配列と比較
すると、マッピング率は 30%程度であり、ヤ
ハズエンドウの遺伝子配列はタルウマゴヤ
シの遺伝子配列とは大きく異なることが推
察された（図 3）。 
 

図 3. タルウマゴヤシの遺伝子に対するヤハ
ズエンドウの遺伝子配列リードのマップ率 

(%) 
 
（４）ヤハズエンドウの野生集団の遺伝的な
多様性を評価するための材料として、日本国
内の 12 地点からそれぞれ約 100 個体のヤハ
ズエンドウを採取した。合わせて、海外系統
（6 カ国に由来する 8 系統）をジーンバンク
から取り寄せた。これらのサンプルの高効率
なゲノムワイドなジェノタイピングのため
に 、 Restriction Site Associated DNA 
Sequencing 法 (RAD-Seq 法)を確立し実験条
件を最適化した（図 4）。 

 

図 4. RAD-Seq 法の概要 
 

すなわち、ゲノム配列情報に基づいて
RAD-Seq 法に適した制限酵素を予測し、その
結果を実験的に検証する方法を開発した。こ
れに基づいてヤハズエンドウ集団の RAD-Seq
分析を実施し（表 1）、確度の高い SNP を高効
率に検出できる情報解析パイプラインを構
築した。 
 
表 1. RAD-Seq 法により取得した各ヤハズエ
ンドウ集団のデータ数 

 
この解析の結果、日本国内の系統と国外の系
統間では約 1万の SNP を検出した（図 5）。 

図 5. RAD-Seq 法により検出されたヤハズエ
ンドウ 2系統間の SNP 数 

 
 以上の成果から、ヤハズエンドウは自生地
ごとに固有の遺伝的多様性を保持している
ことが明らかになった。このことは、各集団
が異なる環境に適応した結果であると考え
られる。さらに、ヤハズエンドウのゲノム基
盤が整ったことで、野生集団に高度な可塑性
をもたらすゲノム領域や遺伝子を正確に評
価するための道筋が得られた。 
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