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「ダイコンが太る過程で働く遺伝子の全貌を解明」 
－分子育種の基盤となるゲノムと遺伝子データベースを構築－ 

 

 東京農業大学（学長：髙野克己）農学部の三井裕樹准教授は、ダイコンの全ゲノム配列および遺
伝子のデータベースを構築し、根が太る過程で働いている主要な遺伝子群を同定しました。本件は
同大小松憲治助教、三菱スペース・ソフトウエア株式会社、国立研究開発法人農業生物資源研究所、
株式会社サカタのタネ、農業環境技術研究所との共同研究グループによる成果です。この研究成果
は６月９日（火）に英国の科学雑誌「Scientific Reports」（電子版）に掲載されました。 

 

最も生産・流通量の多い青首総太系ダイコン
の、純系系統をモデルとして、新型 DNA シー
ケンサーを用いて全ゲノム配列を解読し、分子
遺伝学的研究の基盤となる約 65,000 個の遺伝
子のデータベースを構築しました（右図）。この
ゲノム情報をもとに、ダイコンの様々な発達段
階と各部位ごとに発現している全ての遺伝子を
抽出し、根が太りだすタイミングや肥大を促す
細胞分裂組織で特徴的に働く遺伝子群を同定す
ることに成功しました。本研究の発見はダイコ
ンの新品種開発への応用と、さらには植物の根
（貯蔵器官）の発達の分子メカニズム解明への
貢献が期待されます（詳細な研究内容について
は 2 ページ目を参照）。 
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【研究の目的と背景】 

アブラナ科の１年生草本であるダイコンは、世界中で栽培される重要な農作物である。東アジア、

とりわけ日本におけるダイコンの生産・流通量は世界一であり、我が国では古来より数百を超える

地域在来の品種群が育種されてきた。根の形態をはじめ色や味に多彩な形質をもつダイコンは、経

済的価値のみならず、地域特有の文化的資源として高い価値を有している。しかし、これまでに分

子遺伝学研究は限定的で、あまり進んでこなかった。今回、ダイコンの全ゲノム配列を解読し、根

の発達段階で発現する全遺伝子を検出することで、“ダイコンをダイコンたらしめている”形態形成

のしくみや生理機能の分子基盤に迫ることを目指した。 

【研究内容と成果の意義】 

まず、研究チームは複数機種の新型 DNA シーケンサーを用いた膨大なデータを組み合わせて、

ダイコンのゲノム配列を高い精度で構築し、フリーアクセス可能なゲノムデータベースを立ち上げ

た（www.nodai-genome-d.org）。続いて、ダイコンの根は種子発芽直後の実生期を経て、発芽後約

2 週間で肥大生長に入ることから、生長ステージが切り替わるタイミングで発現する遺伝子を網羅

的に検出する RNA-seq 解析を行い、肥大のスイッチやそれを継続させる遺伝子群を探索した。そ

の結果、糖代謝関連の遺伝子群、なかでも光合成産物であるショ糖代謝にかかわる遺伝子経路の機

能活性化が、肥大に主要な役割を果たしていること、それらの経路は一度スイッチが入ると高い活

性が持続して肥大を進行させていくことが明らかとなった（図 1）。さらに、発芽初期に葉で生産さ

れたショ糖を輸送するための酵素をコードする遺伝子群が活性化した後、肥大期には根に運ばれた

ショ糖を代謝する特定の酵素遺伝子（SUS1）が活性化し、急速にダイコンは太っていくことが推

定された（図 2）。本研究で得られたデータを基盤として、ダイコンの形態形成や生理機能の分子メ

カニズムの解明が一層進み、新しい品種の育成や在来品種の遺伝子資源としての活用など、応用的

な研究開発への発展が期待される。 

 


