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バラ科サクラ属果樹の多くは配偶体型自家不和合性を示し、このことが栽培や育種を行ううえ

で大きな障害となっている。自家不和合性認識反応の特異性は、S 遺伝子座上で密接に連鎖した

雌ずい S 遺伝子と花粉 S 遺伝子によって制御されていると考えられていたが、その分子実体は長

い間、明らかにされていなかった。本研究では、雌ずい S 遺伝子および花粉 S 遺伝子を明らかに

し、得られた情報から S 遺伝子型判別のための分子マーカーを開発した。また自家和合性個体を

早期判別するための遺伝子マーカーの開発にも成功した。現在、これらのマーカーは国内外でサ

クラ属果樹の育種に利用されている。 
 
はじめに 
 自家不和合性は植物が進化の過程で種の繁栄のために発達させてきた生命現象の一つであり、

ダーウィンが 1876 年に実験的に初めてその存在を示した現象として知られている。木本植物で

あるサクラ属果樹では、1900 年代初頭に複数の研究者によって、その存在が確認されていた。 
 サクラ属果樹の自家不和合性は栽培や育種を行ううえで大きな障壁となっている。自家不和合

性を有するため、栽培時には授粉樹の混植や人工授粉が必須であり労力を要する。また育種母本

の選定の際には S 遺伝子型の情報が必要であるが、S 遺伝子型の唯一の決定法である交雑試験は

単年度の評価が困難で、膨大な労力と時間が必要であり、育種の進展を阻む要因となっていた。 
 オウトウ、ウメ、スモモなど、バラ科に属するサクラ属果樹の多くが示す配偶体型自家不和合

性は、遺伝学的には単一遺伝子座に支配される単純かつ明解なものとされてきた。交雑試験や変

異体を用いた解析により、サクラ属の自家不和合性は、S 遺伝子座上で組換えが生じないほど密

接に連鎖した雌ずい S 遺伝子と花粉 S 遺伝子によって制御されていることが推定されていたが、

原因遺伝子は特定されていなかった。そこで本研究では、サクラ属果樹における自家不和合性の

雌ずい S 遺伝子と花粉 S 遺伝子の同定を試みた。 
 
サクラ属果樹の自家不和合性雌ずい S 遺伝子（S-RNase 遺伝子）の同定 
 S 遺伝子型が既知の品種が比較的多く存在するオウトウを材料に、雌ずいタンパク質を抽出し

プロテオーム解析手法によってS対立遺伝子と挙動をともにするタンパク質スポットを検出した。

このタンパク質をコードする全長 cDNA をクローニングし、キャラクタライズを進めた結果、こ

のタンパク質スポットは T2/S-RNase superfamily に属する RNase 活性を有するタンパク質

（S-RNase）であることが明らかになった。すなわちオウトウの自家不和合性には雌ずい細胞外

タンパク質である S-RNase が関与することが示された。続いて、オウトウと近縁なサクラ属果樹

であるウメやスモモの自家不和合性にも、S-RNase が関与することを明らかにした。 
 
サクラ属果樹の自家不和合性花粉 S 遺伝子（SFB 遺伝子）の同定 
 S-RNase 依存型配偶体型自家不和合性を示す植物は、バラ科サクラ属果樹以外にもナス科やオ



オバコ科で知られていたが、S-RNase との認識反応を担う花粉 S 遺伝子については長らく不明で

あった。2003 年から 2004 年にかけて、これら３つの科において花粉側 S 遺伝子の同定が相次ぎ、

いずれも F-box モチーフを有する F-box タンパク質であることが明らかとなった。本研究におい

ても、ポジショナルクローニングや PCR の手法を用いて、2003 年にオウトウやウメより自家不

和合性花粉 S 遺伝子[S haplotype-specific F-box gene (SFB)]の単離に成功した。オウトウやウメの

SFB は、S 対立遺伝子特異的な配列多様性を有し、花粉で特異的に発現しており、後述するよう

に自家和合性個体において SFB の欠損変異が確認されたことから、花粉 S 遺伝子としてふさわし

い特徴をもっていると考えられた。 
 
サクラ属果樹の S 遺伝子型早期判別法の確立 
 従来からの S 遺伝子型の唯一の決定法である交雑試験は単年度での評価が困難で、膨大な労力

と時間を必要とするものであった。本研究では、S 遺伝子型を早期に簡便に判別可能な DNA マ

ーカーの開発を試みた。サクラ属果樹の S-RNase は種間においても高度に保存されている領域が

あるため、その領域を利用してプライマーを設計し、コード領域内部に位置する２つのイントロ

ン長の違いによる増幅鎖長の違いをもとにした S 対立遺伝子のタイピングシステムを確立した。

PCR 増幅バンドパターンは既知の S 遺伝子型と対応しており（第 1 図）、S 遺伝子型が未知の品

種における S 遺伝子型判別あるいは新規 S 対立遺伝子の発見が可能であった。このプライマーは、

サクラ属果樹コンセンサスプライマーとして国内外で S 遺伝子型の判別に利用されている。一方

で、花粉 S 遺伝子 SFB については、S 対立遺伝子特異的なプライマーを用いた PCR による S 遺

伝子型のタイピングを可能とした。現在では、雌ずい S 遺伝子と花粉 S 遺伝子の両方を用いた正

確で簡便な S 遺伝子型の判別による育種の効率化が可能となっている。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

第 1 図 オウトウ S 遺伝子型の PCR タイピングシステム 
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      オウトウ S-RNase は 2 つのイントロンと 3 つのエキソンからなり、保存性の高い領域(SP, C1, C2, C3, RC4, C5)が 
存在する（A）。2 つのプライマーセット(T2-C4R, C2-C4R)を用いた PCR（B）により、各 S 対立遺伝子に特 
異的な増幅サイズパターンを読み取ることで、S 遺伝子型の特定が可能である。 

 
サクラ属果樹の自家和合性系統選抜マーカーの開発 
 オウトウやウメでは、大多数の栽培品種が自家不和合性を示すが、自家和合性品種も存在する。

寒冷地での果樹栽培では自家和合性品種が適しているため、サクラ属果樹の育種目標のひとつに

優良な果実形質をもつ自家和合性品種の作出が挙げられている。 
本研究では、花粉へのエックス線照射により作出された自家和合性系統であり我が国における



自家和合性品種作出のための育種母本となっているオウトウ品種を材料に花粉S遺伝子SFBにつ

いて調査をすすめた。その結果、自家和合性を付与する S 対立遺伝子である SFB4’は、コード領

域内で 4bp の欠失がみとめられ、フレームシフトにより欠損型 SFB をコードしていることを示唆

する結果を得た。この欠失を利用して作製した dCAPS マーカーは、オウトウ自家和合性系統を

選抜するための DNA マーカーとして利用可能であると考えられた（第 2 図）。 
一方、ウメにおいても自家和合性品種の S 対立遺伝子を精査し、自家和合性を付与すると考え

られる２つの対立遺伝子（Sfおよび S3’）の同定に成功した。いずれも S-RNase には大きな変異は

認められなかったが、花粉 S 遺伝子である SFB に変異が認められた。SFBf, SFB3’の内部には、レ

トロポゾン様の挿入配列がみとめられ、オウトウの場合と同様に欠損型 SFB をコードしていると

考えられた。内部挿入配列は SFBfと SFB3’で共通領域があり、その領域を用いた PCR によって、

ウメ自家和合性品種群を識別可能なマーカーの作出に成功した（第 3 図）。 
 
 
 
 
 
 
 

第 2 図  欠損型 SFB をコードするオウトウ自家和合性 S4’対立遺伝子と自家和合性マーカーの作出 
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第 3 図 欠損型 SFB をコードするウメ自家和合性 S3’および Sf対立遺伝子と自家和合性マーカーの作出 
（A）SFB3’あるいは SFBfには約 7kb の挿入がみられ、フレームシフトが生じている 
（B）S3’および Sf遺伝子を同時に増幅可能なウメ自家和合性系統選抜マーカー 
  [自家和合性系統:1~9、自家不和合性系統:10~15、M:分子量マーカー、N:ネガティブコントロール] 
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