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研究成果の概要（和文）：　本研究の目的は、劣悪環境に生息しているマメ科野生種を栽培化することにより、
高いストレス耐性をもつ新作物を開発することにある。この時、栽培化に必要な遺伝子が既知であると、それに
必要な時間と労力を縮減することができる。マメ科野生種のハネアズキに変異原を処理することで、難裂莢変異
体と非種子休眠変異体を得た。遺伝分析により、両変異は単一遺伝子座に支配されることがわかった。詳細な解
析によって、原因遺伝子を数個に絞ることができた。本研究によって、野生種の栽培化は比較的容易に達成でき
ることがわかった。今後、栽培化に必要な遺伝子が同定されることで、様々なストレス耐性をもつ野生種の栽培
化が容易になるだろう。

研究成果の概要（英文）：The purpose of this research is to develop new crops with high stress 
tolerances from wild legumes living in harsh environments. When doing this, it is possible to reduce
 the time and labor required if the domestication genes are already known. By treating a wild legume
 with mutagen, mutants with non-shattering pods or non-dormancy seeds were obtained. Genetic 
analysis showed that both mutations were dominated by a single locus. After detailed analysis, it 
was possible to narrow down the causative gene to several. This study found that domestication of 
wild legumes could be easily achieved. In future, by identifying  causative genes we will be able to
 develop crops with various stress tolerances from wild plants.

研究分野：植物育種学

キーワード： マメ科　Vigna属　栽培化　突然変異

  ２版



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 

 現在、国際社会は飢餓人口を約 8 億人抱え

ており、食糧増産は急務である。しかし世界

の耕作地 15 億 ha のうち約 9 割は粗放農地で

あり、作物は常に乾燥・洪水・貧栄養・病虫

害の危機にさらされている。さらに地球上の

陸地 130 億 ha のうち約 9 割は砂漠・塩性土

壌・酸性土壌・アルカリ性土壌などに覆われ

ており、新たに耕作を広げる土地はほとんど

残っていない。つまり食糧増産するには必然

的に、このような耕作不適地を開拓していか

なければならないのである。 

そこで、注目すべきは約 100 種を含むマメ

科 Vigna 属である（図 1）。同属はササゲ

（Vigna unguiculata）、リョクトウ（Vigna 

radiata）、アズキ（Vigna angularis）など 10

種もの作物を含むが、その最大の特徴は、過

酷な環境に適応した野生種が乾燥・冠水・

塩・酸・アルカリ・病虫害など様々なストレ

スに耐性を示すことにある。さらに各野生種

は自生地環境に適応した根粒菌と共生窒素

固定系を確立しており、貧栄養土壌でも生育

できる。このような野生種ほど優れたストレ

ス耐性をもつ作物を開発できれば、耕作不適

地における食糧生産が現実的になるだろう。 

しかし、これまでにそのような作物は開発

されていない。なぜならこのような野生種が

もつストレス耐性は百万年単位の時間を掛

けて獲得された多因子性の適応形質であり、

その全てに関する遺伝子を単離し、作物へ導

入することは不可能に近いからである。 

 

２．研究の目的 

そこで、作物にストレス耐性を与えるとい

う従来の発想を逆転させ、野生種に栽培化形

質を与えることでストレス耐性作物を開発

することが提案された（図 2）。この育種戦略

を野生種の新規栽培化という意味で

Neo-domestication と呼ぶ。 

一般に、植物の栽培化で重要な役割を果た

した形質は「休眠性の消失」「脱粒性の消失」

「器官の大型化」の 3 つであり、これらはい

ずれも少数遺伝子の機能欠損により生じた

単純な遺伝形質である。このため本戦略に必



要な操作は、数個の遺伝子を破壊することの

みであり、それは突然変異育種法で十分に達

成できる。つまり作物と交雑できない野生種

であっても適用できるだけでなく、遺伝子組

換えを利用しないため栽培に規制がかかる

こともない。Neo-domestication ならば、野

生種が進化の過程で獲得した環境への適応

機構を余すことなく使い切ることができる

のだ。 

ここで、栽培化形質を支配する遺伝子があ

らかじめ同定されていれば、変異原処理集団

からの選抜過程が容易になる。TILLING 法

など逆遺伝学的選抜が可能となるからだ。 

本研究では、耐虫性および耐病性に優れる

マメ科野生種ハネアズキ（Vigna stipulacea）

を対象として、栽培化に関わる変異体を開発

すると共に、その原因遺伝子の単離を試みた。 

 

３．研究の方法 

 ハネアズキ 4000 個体に変異原（EMS）を

処理して、各系統３世代を栽培した。その間、

難裂莢性・非種子休眠性・器官大型化に注目

して、表現型選抜を行った。 

ハネアズキ変異体の原因遺伝子の候補を

絞るために MutMap 法を用いた。変異体と野

生型の雑種 2 世代目 160 個体を栽培し、変異

型を示す個体の混合 DNA を、次世代シーク

エンサーで解析した。既得のハネアズキ全ゲ

ノム配列に混合 DNA から得られたリードを

アライメントして、変異型が 100%の SNP を

探した。 

ミヤコグサ（Lotus japonicus）のレトロト

ランスポゾン挿入変異体を用いて、候補遺伝

子の機能を検証した。 

 

４．研究成果 

 栽培化に関わる変異体を見出した。ハネア

ズキの lignification pod（lip）変異体は莢全

体にリグニンを発現することで難裂莢性に

なっており（図 3）、bedding（bed）変異体

は種皮臍が裂開することで非休眠性になっ

ていた（図 4）。 

 この両者について、野生型との雑種２世代

目を栽培したところ、野生型と変異型が約

３：１の割合で得られた。このことから、両

変異は単一の遺伝子座に支配されているこ

とが示唆された。 

続いてMutMap解析を行った。野生型と lip

変異体の雑種２世代目における変異型バル

ク DNA のゲノム解析を行ったところ、変異

型 SNP が 100％を占める座位が２つ見出さ

れた。そのうち１つがセルロース合成関連遺

伝子上に、もう１つは遺伝子間に存在してい

た。 

そのセルロース合成関連遺伝について、ミ

ヤコグサのトランスポゾン挿入系統を栽培

したが、lip 変異体と同一の表現型は認められ

なかった。 

残るもう１つの SNP は遺伝子間領域に存

在するため、この SNP が存在する領域が他

の遺伝子の調整に関わる可能性がある。ただ

し、その解析は今後の課題として残された。 



 本研究の最大の成果は、作物内在の栽培化

遺伝子とは異なる機序の栽培化変異（lip およ

び bed）が見出されたことである。通常、作

物の突然変異育種では作物内在の栽培化遺

伝子に隠れて後天的な栽培化変異はみつけ

にくい。しかし、野生種の変異原処理では新

たな栽培化変異が得られやすい。作物内在の

栽培化形質とは機序の異なる新たな栽培化

遺 伝 子 の 情 報 を 蓄 積 す れ ば 、

Neo-domestication だけでなく、作物におけ

る突然変異育種の可能性が拡大するだろう。 
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