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ミヤコグサ国内野生系統が示す開花時期の違いとその遺伝基盤の解明 
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１. 開花時期の種内多型 

身の回りの植物に目を向けると, 美しい花によって季節を感じることができる。適切な時期

に花を咲かせ実を結ぶことは, 次の世代の質や量, つまり繁殖成功に関わる重要な要素の 1 つ

である（Schemske et al. 1986）。植物の生活環は 4 つの段階に分けることができるが, 特に発芽と

開花のタイミングは日長や温度などの外的なシグナルを感じ取って決められている。一度根ざ

した場所から動くことのできない植物にとって, 生育する環境に適した開花時期を測ることは

種子生産を左右する大切な鍵となる。開花時期を決める経路のうち, 日長や温度に関わる経路

は植物が野外環境で開花時期を測る上で特に重要である（Henderson and Dean 2004）。 

適切な開花時期は植物種によって異なるが, 同種内であってもそれぞれの個体が生育する環

境によって異なることが知られている。例えば, 同じ種であっても異なる環境に分布するエコ

タイプ間では, それぞれの環境に適応した結果, 開花時期を測る機構に違いが生じている場合

がある。このようなエコタイプは, 同一条件下で栽培した場合であっても開花時期の違いを観

察することができる。 
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２. ミヤコグサが示す開花時期多型 

筆者らが研究対象としているミヤコグサはマメ科の多年草草本で, 道端や海岸などの低い草

原によく見られ, 匍匐性の茎を有し黄色い花をつける。日本国内では沖縄県宮古島から北海道

利尻島まで広く分布している。分布の緯度差は 20 度以上にもなり, 様々な日長や温度の環境に

自生している。本種は様々な形質の種内多型を有し, 開花時期に関してもその広い分布域に伴

ってエコタイプ間で違いが見られる。長日植物である本種は自生地での様子を観察すると, 沖

縄などの南の地域では 1 月末ごろに咲き始めるのに対し, 北海道や東北などの北の地域では 7
月ごろに開花が始まる。さらに, 国内各地から採取された多数の系統を同一条件下で栽培した

場合でも, 採取地の緯度に沿った開花時期の顕著な違いが見られる（Shah et al. 2018, Wakabayashi 
et al. unpublished）。図 1 に示す 2 個体は, 温室内の 25 ℃一定／自然光の同一条件下において発

芽から 1 ヶ月半ほど栽培されたものである。北海道由来の系統では栄養成長を続けているのに

対し, 宮古島由来の系統は多くの花をつけている様子が観察された。 

 

 

 

 
 
 
 
 
 

上記の条件下において筆者らが計測した 127 系統の開花時期データと, 由来地の緯度との

相関係数は約 0.67 となり, 開花時期と由来地の緯度に正の相関関係があることが示された

（Wakabayashi et al. unpublished）。分散分析による遺伝率は 0.96 となり, 本種に見られる開花

時期多型は遺伝的要因によるものということが示された。これらの結果から,ミヤコグサの種

内に維持される開花時期は日長や温度などの緯度に沿った環境要素に関連しており, 本種が

開花時期を通して各自生地の環境に適応している可能性が考えられる。 

 
３. モデル植物としてのミヤコグサ 

塩基配列解読技術の発展により, 近年では様々な生物種のゲノム配列が解読されている。ま

た, 品種やエコタイプの全ゲノム配列を決定することで, 種内に保存されている塩基多型を利

用した解析が可能となっている。全ゲノム関連解析では, 種内の品種やエコタイプ間で見つか

ったゲノム網羅的な塩基多型情報を用いて, 注目した形質の多型に関わるゲノム領域をゲノム

網羅的に探索することができる。この解析では, 形質との相関関係から形質に関連の高い遺伝

マーカー（一塩基多型など）を検出する（図 2）。検出された遺伝マーカーの近傍には, 注目し

ている形質に関わる責任遺伝子が存在すると考えられる。近年, 植物ではシロイヌナズナやイ

ネ, ダイズなどのモデル植物を用いて, 開花時期を含む様々な形質の責任遺伝子の検出がなさ

れている（シロイヌナズナ, Atwell et al. 2010; イネ, Zhao et al. 2011; ダイズ, Zhang et al. 2015

図 1. 温室内の同一条件下で栽培さ

れた 2 系統のミヤコグサを示す。そ

れぞれ北海道由来の系統と宮古島

由来の系統で, 播種から 1 ヶ月半

の様子を示す。 
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など）。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ミヤコグサはマメ科のモデル植物として, これまで共生研究などの材料とされてきた。ゲノ

ムサイズは 0.47 Gbp と小さく, またライフサイクルの短さなどの利点を持ち, マメ科のモデル

として有用な植物である。ゲノム配列の全長が解読されゲノムリファレンスが公開されている

（Sato et al. 2008）。National BioResource Project ミヤコグサ・ダイズ中核機関である宮崎大学によ

り実験系統や日本国内で採取された国内野生系統が保存されており, 研究に利用することが可

能である。さらに 136 系統の国内野生系統について, 全ゲノム配列のリシーケンスが行われて

おり, 種内に保存されている一塩基多型（SNP）情報を用いて, 全ゲノム関連解析を含めたいく

つかの解析が行われている（Shah et al. 2018）。筆者らは温室で得られたミヤコグサの開花時期多

型に対して, この SNP 情報を用いた全ゲノム関連解析を行うことで, ミヤコグサの開花時期多

型に関わる責任遺伝子の候補を検出することを試みた。全ゲノム関連解析では, 上述のように

注目する形質に関連の高いゲノム領域を, ゲノム網羅的に探索することが可能であり, また筆

者らは野生集団に保存される塩基多型を用いることで, 将来的にはミヤコグサの環境適応に関

わる遺伝的要因の解明を目的としている。 

 
４. 全ゲノム関連解析による開花関連遺伝子の検出 

筆者らは 116 系統の国内野生系統を用いて全ゲノム関連解析を行い, 開花時期との関連の高

いゲノム領域の検出を行なった。解析モデルには AMM（Kang et al., 2008, Seren et al., 2012）と

LFMM（Frichot et al., 2013）の 2 つを用いて解析の信頼性を高めた。まずそれぞれのモデルによ

る解析を行い, その結果をもとに 2 つのモデル間で共通して開花時期に高い関連を示した遺伝

マーカーを抽出して候補遺伝子を絞り込んだ。43 SNPs が 2 つのモデル間で共通して高い関連を

示した遺伝マーカーとして検出され, これらの近傍に存在した 81 遺伝子を候補遺伝子として挙

げた（図 3）。これらの遺伝子のアミノ酸配列を基に相同性検索を行い機能推定を行ったところ, 

候補遺伝子には 4 つの開花時期関連遺伝子の相同遺伝子が含まれており, Enrichment 解析の結

果, 有意に開花時期関連遺伝子の相同遺伝子を検出したことが示された（Fisher’s exact test, p < 
0.05）。4 つの開花時期関連遺伝子の相同遺伝子はそれぞれ PLD alpha1-like, SUMO1-2, SUVR2, 
AKT2-3に相同な遺伝子であった（図 3 にゲノム上の位置を示す）。これらの遺伝子はいずれも変

図 2. 全ゲノム関連解析の概念

を示す。例として 10 系統（早

咲き・遅咲き各 5 系統）におけ

る 6 つの遺伝マーカーと遺伝

子型を示す。赤枠で囲われて

いる遺伝マーカーが形質に関

連していることを示す。 
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異体の開花時期が野生株に比べて異なっていることが, シロイヌナズナなどの他種を用いた先

行研究で実験的に示されている（Lu et al., 2013, Murtas et al., 2003, Stroud et al., 2013, Held et al., 2011）。

また, 遺伝子の変異と開花時期との直接的な関連は明らかになっていないが, 推定された機能

を考慮すると開花時期制御に関連する可能性のある遺伝子が 3 つ含まれていた。それぞれ CAX4, 
ADF7-like, Importin-4遺伝子の相同遺伝子で, CAX1 と ADF7-like はパラログが開花時期制御に

関わっていることが知られている（Cheng et al., 2003,Dong et al.,2001）。また, Importin-4につい

ては光受容体であるフィトクロムの核輸送に関わることが明らかになっており（Kevei et al., 
2007）, 日長経路において開花時期決定に関連している可能性も考えられる。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

５. 今後の展望 

ミヤコグサはこれまでにもモデル植物として利用されてきているため, 形質転換やゲノム

編集などの実験技術の実績が蓄積されている。上記の解析で得られた候補遺伝子は, あくまで

も開花時期と相関関係にある遺伝子である。現在, 開花時期決定に関与しているかどうかを形

質転換技術やゲノム編集技術を用いて実験的に明らかにすることを計画している。 

また, 本稿でも紹介したように, 本種に見られる開花時期多型は由来地の緯度に沿った連

続的な値を示す。このことから複数の要因が開花時期の違いに関わっていることが考えられる。

そこで, 筆者らは本稿で紹介した以外の条件下においても開花時期データの収集を行なって

おり, これまでに得られている開花時期データと合わせて, 複数の形質データを考慮した全

ゲノム関連解析を進めている。複数の形質データを考慮することにより, より解析力の高い解

析を行うことが可能になる。これにより新たな候補遺伝子を検出することを目指している。 

国内野生系統を用いることで, 野生集団に維持される遺伝的変異をゲノム網羅的に利用す

ることができるため, 本種の開花時期多型を制御する遺伝的要因だけでなく, さらに将来的

には開花時期を通した環境適応機構の解明も可能であると考えられる。こうしたリソースの利

用により遺伝学や生理学だけでなく, 進化生物学や多様性生物学の研究がさらに発展するこ

とを期待する。 
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図 3. プロットは各 SNPs の染

色体上の位置と開花時期との

関連の高さを示す。横軸・縦軸

はそれぞれゲノム上の位置と

開花時期との関連の高さを示

す。赤で示したプロットは 2 つ

のモデルで共通して上位に含

まれた SNPs を示す。遺伝子名

は, 検出された SNPs の近傍に

位置する遺伝子と相同性が高

かった遺伝子を示す。 
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