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 かずさＤＮＡ研究所、国立遺伝学研究所、東京工業大学、東京大学、龍谷大学、北海道

大学は共同で、ホウレンソウのゲノム配列を高精度で解読しました。 

 ホウレンソウは、ルテインや葉酸、鉄などを含む栄養価の高い葉野菜で、日本は世界第

三位の生産量を誇ります。ホウレンソウは、“長日下では抽苔（ちゅうだい；トウ立ち）

しやすくなる”、“種子（偽果皮）にあるトゲのため機械播種に向かない品種がある”、な

ど育種のターゲットとなる形質があります。 

 ホウレンソウのゲノムはこれまでに西洋系と東洋系２品種について解読が行われてい

ましたが、ゲノムのカバー率が低く、また精度も十分とは言えませんでした。そこで、

日本で市場に流通している品種を対象にして、ゲノムをより広くカバーする高精度な配

列データを得ることに成功しました。 

 今回得られた配列情報により、ホウレンソウの抽苔性と、種子（偽果皮）におけるトゲ

の形成を制御するゲノム領域を検出することができました。今後はこれらの成果を活用

して、育種の迅速化に有効な DNA マーカーの開発を進めていきます。 

 研究成果は、国際学術雑誌 DNA Research において６月１８日（金）にオンライン公開

されました。 



 

2 

 

1. 背景 

ホウレンソウは、ペルシャ近郊が原産のヒユ科アカザ亜科の葉野菜です。ルテインや葉酸、

鉄などを豊富に含み栄養価が高いことから、世界中で栽培されています。日本でも栽培は全

国に広がり、その生産量は中国、アメリカに次ぎ世界第三位を誇ります。 

ホウレンソウは東洋系品種と西洋系品種に大きく分けられます。東洋系品種は葉肉が薄く

幅が細めで切れ込みがあり、根元が赤く色づきます。西洋系品種は葉が厚く丸みがあって大

きめなのが特徴です。日本には江戸時代初期に東洋系品種が導入され、日本各地に地域固有

品種が誕生しました。東洋系品種のホウレンソウは冷涼な気候を好み、寒気にあてる（寒締

め）と甘みが増すことが知られています。一方で、長日下では抽苔（ちゅうだい；トウ立ち）

してしまうことから、夏場に東洋系品種を栽培・出荷することはできません。また、ホウレ

ンソウの種子は堅い偽果皮で被われ、東洋系品種には偽果皮にトゲがあるものも多く、機械

による播種を難しくしています。そのため現在では、栽培を周年で行うことのできる、暑い

時期にも適した西洋系品種や、西洋系品種と東洋系品種の交配種が多く栽培されています。 

 

 ホウレンソウは一般に雌雄異株として知られていますが、実際には雌雄両方の機能を備え

た間性株（雌雄異花同株）も存在します。そして、間性株では雄花と雌花の比率が系統によ

って異なることがわかっています。日本で栽培されるホウレンソウ品種の多くは、種子親の

系統に別の系統の花粉を受粉させた F1品種がほとんどなので、種子親の系統には雌花ができ

るだけ多く生じることも求められています。このように F1親系統（種子親および花粉親）の

育成には高度な技術と手間がかかります。今後、ホウレンソウの性決定のしくみが明らかに

なれば、親系統の作成が容易になり、品種改良が飛躍的に効率化されます。 

 

ホウレンソウではこれまでに 2 品種のゲノム*1配列が報告されています。2014 年に西洋系

品種 Viroflay（ヴィロフレー）のゲノム配列が解読されましたが、得られた DNA 配列は約 10

万本に分断されていました。また、2017 年には東洋系品種 Sp75 のゲノム配列が解読され、6

本の染色体（n=6）まで繋げることができていますが、得られた DNA 配列の長さは推定ゲノム

サイズ（約 10 億塩基対）の約半分しかありませんでした。このような不完全なゲノム情報で

は品種改良への利用は限定的なため、日本で流通している品種を材料に、ホウレンソウのゲ

ノム解読を高精度で行うことになりました。 

 

 

2. 研究成果の概要と意義 

① 株式会社トーホクより提供されたホウレンソウの雌雄異株育種系統について、先進ゲノ

ム支援により、イルミナ社製シークエンサーによるショートリード、Oxford Nanopore 社

製と Pacific Biosciences 社製シークエンサーによるロングリードを取得し、アセンブ

ル解析*2 を行いました。さらに、龍谷大学で取得した ddRAD-Seq*3 データを用いて、6 本

の構築連鎖群からなる分子連鎖地図*4（総全長 411.1cM）を構築し、最終的に推定サイズ

の 7割をカバーする 6本の染色体のゲノム配列を構築しました。 

② 早い時期に抽苔し、トゲのある種子をもつホウレンソウ 系統 03-009（早抽，針種）と遅

い時期に抽苔し、丸い種子をもつ 03-336（晩抽，丸種）を交配し、孫世代の株について

ddRAD-seq データを用いて一塩基多型（SNP）を解析しました。同時に抽苔時期や種子の

形態を観察することにより、これらの形質に関わるゲノム領域を QTL 解析*5により推定し

ました。 
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③ ホウレンソウの性決定のしくみが明らかになることで、F1 品種の親系統の育成が容易に

なります。加えて、トゲのない種子を持つ品種や、病害に対する抵抗性をもつ品種の育成

が容易になります。 

 

 

3. 将来の波及効果 

① 今後、解析をさらに進めることで、ホウレンソウの複雑な性決定の仕組みが明らかにな

ると期待されます。 

② ホウレンソウの性染色体は X と Y がほぼ同じ長さ（同型性染色体）なのですが、ホウレ

ンソウの野生種には、Xと Yの長さが異なる（異型性染色体）種が存在します。性染色体

は常染色体（同型対）が元となって、進化の過程で異型化したと考えられていることか

ら、両者を比較研究することで、性染色体の長さが異なるしくみも明らかになると期待

されています。 
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用語解説  

*1 ゲノム：生物をその生物たらしめるのに必須な最小限の染色体のひとまとまり、または DNA

全体のことをいう。 

*2 アセンブル解析：DNA 配列解析装置で得られた DNA 断片配列を繋げて対象のゲノム配列を復

元するコンピュータ処理のこと。 

*3 ddRAD-Seq 法：株や品種のゲノム配列の違いを評価する方法のひとつ。2種類の制限酵素で

ゲノムを切断し、両端が別々の制限酵素で切断された断片のみを次世代シーケンサーで解析す

ることで、ゲノムの 0.1～1％に相当する領域を再現性良く読むことができる。 

*4 分子連鎖地図：染色体上の 2点間で組換えの起こる率は、2点間の距離にほぼ比例すること

を利用して、染色体上に遺伝子座を並べたものを連鎖地図というが、遺伝子座の代わりに一塩基

多型（SNP）などの DNA 配列の違いを並べたものを分子連鎖地図と呼ぶ。距離の尺度として組換

え率に基づく cM（センチモルガン）という単位を用いるが、1cM は 1000 万塩基対に相当する。 

*5 QTL 解析：葉や実の大きさなど、複数の遺伝子の効果の総和によって支配される形質（量的

形質；QTL）を支配する遺伝子の位置を探す解析方法のこと。 
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参考となる図や写真 

写真１：ホウレンソウのいろいろ。葉肉が

薄く幅が細めで切れ込みがあり根元が赤

く色づく東洋系品種と、葉が厚く丸みがあ

って大きい西洋系品種の交配により、さま

ざまな形態の品種が作出されています。

（写真提供：株式会社トーホク） 

 

 

 

 

 

 

 

 

写真２：ホウレンソウの種子。左の種子（偽果皮）

にはトゲがみられるが、右にはみられない。 

（白線の長さは 5㎜） 

 

 

 

 

 

写真３：ホウレン

ソウの花。ホウレ

ンソウは風媒花

（風に花粉を運ん

でもらう花）のた

め、花は小さく花

びらが無い。 

（左）雄花、（右）

雌花。雌花から伸

びた白いひものよ

うなものは雌しべ。 

 


