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イネの全ゲノムの解読は DNA マーカーを利用した新品種の育成に期待をもたらし、実際の育種や

遺伝子の単離の場面で積極的に利用されている。一方、ゲノム情報に乏しく、形質に関する遺伝情報

の蓄積も少ない園芸作物、特に花きにおいては、これまでほとんどゲノム研究は進まなかった。とこ

ろが、近年の次世代シーケンス技術の誕生と低コスト化はあらゆる植物種でゲノム情報へのアクセス

を容易にし、花きにおいてもゲノム情報の積極的な活用の期待が高まっている。本稿では、我々がこ

れまで取り組んできたカーネーションの重要病害である萎凋細菌病抵抗性の育種における DNA マー

カーを利用した品種開発ならびに並行して進めてきたゲノム育種基盤の開発について述べる。 

 

はじめに 

カーネーションは、キク、バラと並んで生産の多い世界３大切り花の一つである。日本でもキクに

次いで出荷本数が第２位の重要な花きである（2.5億本、2016年）。近年、コロンビア、中国からの輸

入が急増しており、流通量に占める輸入品の割合が 50%を超え、国内生産は危機的な状況である。農

研機構では、こうした現状を打破し、輸入品に対抗するための方策の一つとして、評価に時間がかか

り、従来法では取り組みの難しい病害抵抗性や日持ち性といった新しい形質をターゲットにした日本

オリジナル品種の開発という育種面からのアプローチを試みてきた。 

 

萎凋細菌病抵抗性品種「花恋ルージュ」の育成 

急激な立ち枯れ症状を引き起こすカーネーション萎凋細菌病は、日本の暖地におけるカーネーショ

ン栽培上最も重要な土壌伝染病害として恐れられてきた。1964年に神奈川県で最初の発生が報告がさ

れてから、瞬く間に国内に蔓延し、壊滅的な被害をもたらした。現場では、隔離ベンチ栽培、土壌消

毒の徹底、無病苗の利用など様々な対策技術を開発し、発病の回避を図ってきたが、一旦発病すると

有効な薬剤が無いことから、抵抗性品種の開発が強く望まれてきた。農研機構では、1988年から萎凋

細菌病に対する抵抗性の評価法の開発を開始し、抵抗性を有する遺伝資源探索の結果、カーネーショ

ンが属するナデシコ属野生種の中に非常に強い抵抗性を有するDianthus capitatus ssp. andrzejowskianus

を見出していた。 
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図１ 「花恋ルージュ」と病原菌接種後 49日目の検定の様子 



働抵抗性因子と少なくとも二つの作用の小さい因子が関与していることを明らかにした 1)。また、主

働抵抗性因子の近傍に存在するSTS-WG44マーカーを見出し、STS-WG44を用いることで抵抗性個体

のみを効率よく選抜できることを実証した 2)。さらに 2004年からはDNAマーカー選抜を育種に取り

入れ、最終的に７回の交配と選抜を繰り返してD. capitatusから世代を進めた結果、2010年に世界初

の抵抗性カーネーション実用品種「花恋ルージュ」を育成した 3)（図１）。 

 

カーネーションのゲノム解析基盤の構築 

連鎖地図は、多数の DNA マーカーと多くの形質の遺伝子座について地図上の位置を決定し、詳細

にすることで有用性が高まる。連鎖地図の高密度化、高精度化を図るため、EST情報の収集やゲノム

ライブラリーを作成し、カーネーションで広く利用可能なSSR（マイクロサテライト）マーカーを多

数開発し、カーネーションで初めてのSSRマーカー主体の連鎖地図を作成した 4)。この地図を用いて、

育成系統の中から新規に見出された萎凋細菌病抵抗性系統 85-11 の有する抵抗性に連鎖した DNA マ

ーカーを開発した（図２）。地図の高密度化をさらに進め、連鎖群の数がカーネーションの基本染色体

数 15に一致し、カーネーションの品種で広く利用可能な 412個の SSRマーカーが座乗した標準連鎖

地図を作成した 5)。標準連鎖地図を活用し、八重咲き、一重咲きの花型を判別可能なSSRマーカーの

開発やアントシアニン含量に基づく花色の濃淡を支配するQTLなどを明らかにした 6)。近年では、次

世代シーケンス技術を用いた double-digest restriction site-associated DNA sequencing（ddRad-Seq）法をカ

ーネーションに初めて適用し、2119個のRADマーカーと 285個のSSRマーカーが座乗した連鎖地図

を作成し、高密度連鎖地図を短期間に迅速に作成できる技術基盤を構築した 7)。 

 

 

 

図２ カーネーションの標準連鎖地図とこれまでにマッッピングされた形質 



カーネーションの全ゲノム解読 

カーネーション研究の新たな展開を図るため、かずさ DNA 研究

所、東京農工大学、サントリーグローバルイノベーションセンター

株式会社と共同で全ゲノム解読を行った 8)。複数のDNAライブラリ

ーについて次世代型シーケンサー（Hiseq1000、GS FLX+）を組み合

わせて解析を進め、日本で生産量の多い赤色品種「フランセスコ」

のゲノムを解読した。推定されるゲノムサイズ 622Mb の 91%に相

当する 569Mb（45,088scaffold、N50=60.7kb）の領域の解読に成功し、

その配列の中に 43,266個の遺伝子領域を明らかにした。栄養繁殖性

で遺伝的に雑ぱくな花き品目では、世界で初めての成果である。得

られたゲノム配列とアノテーションに関する情報はデータベースに

まとめて公表している（Carnation DB、http://carnation.kazusa.or.jp、図

３）。ゲノム解読の成功により、さらなる育種の効率化を図ることが可能になった。また、カーネーシ

ョンが持つ多様な花色や模様の形成機構に関わる遺伝子群の詳細が明らかになり、その成果は他の花

きでも活用できることが期待される。 

 

共同育種による新品種開発 

愛知県、長崎県、静岡県では、「花恋ルージュ」をはじめとした

萎凋細菌病抵抗性系統と DNA マーカーによる選抜を利用した県オ

リジナルの抵抗性品種の開発が進められている。また、愛知県では

農研機構育成の日持ち性に優れる品種「ミラクルルージュ」などを

育種素材とした良日持ち性の育種を進め、スプレーカーネーション

「カーネ愛農1号」を共同で育成した（2015年9月出願公表、図４）。

水に生けただけでも約 3週間もつ優れた日持ち性に加えて、6月定

植の暖地作型でも 10月から茎の硬い高品質な花が出荷可能である。

それらの優れた特性が評価され、栽培が急速に増えており、「ドリー

ミィーブロッサム」の名前で流通、販売されている。 

 

おわりに 

これまで花きにおけるモデルとしてカーネーションのゲノム研究を推進してきた。ある程度のゲノ

ム情報は整備できたと考えているが、充分にそれらを活用した成果がまだ創出できたわけではない。

今後は、ゲノム情報をフルに活用し、品種育成のみならず国内の生産振興につながる技術開発に発展

するよう更なる努力をしたい。もともと研究勢力が小さい花きの分野では、先行研究をうまく活用す

るとともに、ゲノム解読を推進した時のように強みを活かした連携を図ることで、効率的に研究を進

めていきたい。 
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