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 Allium cepa は世界中で栽培されている重要な植物種である。本種には、中高緯度地方に適したタマネギ

や低緯度地方によく適応したシャロット等が含まれる。両植物間には、生理・生態的特性に関する相異点

が多数みられるが、遺伝情報には互換性がある。本研究では、シャロット染色体を添加したネギ単一異種

染色体添加系統シリーズの育成を試み、これらを用いて A. cepa 遺伝子を詳細に分析した。 

 

はじめに 

異種ゲノムから特定の染色体を一本だけ導入した植物を単一異種染色体添加系統という。Leighty と

Taylor (1924) がコムギの単一異種染色体添加系統をはじめて育成して以来、多くの植物種でその作出が行

われ、種々の遺伝・育種学的研究に用いられている。1970 年代までは、食用作物、工業原料作物、飼料作

物等に限れていた研究も、1980 年代以降、アブラナ類、カボチャ、トマト、ネギ類などの園芸作物で育成

する試みがなされ始めた。単一異種染色体添加系統は添加染色体の種類によりタイプ分けされ、その数は

染色体提供親の染色体基本数と同じになる。1996 年、筆者は８種類のシャロット染色体をそれぞれもつネ

ギの単一異種染色体添加系統のシリーズを完成した。これは、園芸作物において添加系統シリーズが完成

した最初の報告となった。本稿では、筆者がこれまでに行った、同シリーズの育成およびそれらを用いた

A. cepa の遺伝子分析に関する研究の概要を説明する。 

 

単一異種染色体添加系統シリーズの育成 

添加系統はネギゲノムを二つとシャロットゲノムを一つもつ異質三倍体にネギを戻し交雑して作出した。

三倍体の種子稔性は低かったが、多数の小花を交配して約 270 個体の実生を得た。実生の根端細胞の染色

体数を調査した結果、47個体が17本を有していた。PMCのMI中期における染色体対合を調査したところ、

41個体で 8 II（八つの二価染色体）+ 1 I（一つの一価染色体）が観察された。二価染色体はネギ特有の偏在

キアズマを形成しており、これらの個体を単一異種染色体添加系統とみなすことができた。次に、フォイ

ルゲン染色した体細胞染色体の核型分析より、八種類の添加染色体が確認され、シリーズ完成に至った 1)。

さらに、GISH 法による分析を行ったところ、添加染色体はネギ染色体から色分けされ、異種染色体間での

遺伝質交換の形跡はなかった 2)。このことから、添加系統シリーズはそれぞれ純粋なネギのバックグラウン

ドに完全なシャロット染色体が一本添加されていることがわかった。以上より、このシリーズを用いて、「シ

ャロット染色体添加がネギ諸形質の発現に及ぼす影響を明らかにすること」、ならびに、「シャロットが担

う遺伝子および遺伝的マーカーの座乗染色体を決定すること」が可能となった。 

 

添加系統シリーズの形態・生理的特性および繁殖能力 

 添加型間で形態および生理的特性が異なり（図１）、各々が示した顕著な特性は次の通りであった。第１

（染色体）添加型:仏炎包が平たい球形。第２添加型：葉身がブルーム欠。第３添加型：低種子稔性。第４

添加型：仏炎包が鋭先形。第５添加型：葉鞘が黄褐色。第６添加型：葉身が弓なりに展開。第７添加型：

葉の展開速度が速い。第８添加型：高種子稔性。他にも添加型毎に種々の特性が観られ、添加染色体が染

色体受容親（ネギ）の形質発現に及ぼす様々な影響が明らかになった 3)。 



 

 

    図１．単一異種染色体添加系統シリーズの草姿 

    Ｃ：ネギ（対照植物）、１：第１添加型～８：第８添加型 

 

一方、添加系統シリーズは染色体受容親である分げつ性ネギの性質を受け継ぎ、栄養繁殖による系統維

持が可能であった。しかし、栄養繁殖中に個体を失うこともあるので、種子繁殖による系統維持も検討し

た。種子・花粉稔性に関しては、添加型間で程度の差はあったものの、全てが稔性を有していた4)。さらに、

添加系統を自殖、ならびに、ネギと相反交雑して、添加染色体の後代への伝達を調査したところ、３種類

のネギ(♀)×添加系統(♂)を除く、全ての交配組合せで伝達がみられた 5, 6)。この研究より、自殖と添加系

統(♀)×ネギ(♂)を組合せることで、効率的に系統維持できる種子繁殖系を確立することができた。 

 

シャロットにおける遺伝子および遺伝的マーカーの座乗染色体の決定 

１．色素生産に関与する遺伝子 

 形態調査により第５添加型は葉鞘基部で黄褐色の色素を生産することがわかり、この形質発現に関与す

る遺伝子は第５染色体上にあると考えられた。HPLC 分析により葉鞘部で生産されている色素化合物を同定

したところ、シャロットでは５種類のアントシアニン系および４種類のフラボノイド系色素化合物が検出

されたが、ネギでは検出されなかった。添加系統シリーズでは、第５添加型でのみシャロットで検出され

た全ての色素化合物がみられ、他の添加型ではみられなかった。このことから、シャロットの葉鞘部にお

けるアントシアニンおよびフラボノイドの生合成に関与する重要な遺伝子群が第５染色体上に存在するこ

とが明らかとなった 7)。 

２．アイソザイムおよびDNAの遺伝的マーカー 

 添加系統シリーズを用いてアイソザイム分析を行い、10 種類の遺伝子座が座乗するシャロット染色体を

決定した1)。その結果を染色体毎にまとめると次の通りである。第1染色体: Lap-1、第2: Got-1と 6-Pgdh-2、

第３: Tpi-1、第４: Mdh-1、第５: Idh-1 と Pgi-1、第６: Adh-1 と Got-2、第８: Gdh-1。また、両親種を用

いて2、3の rDNA の分析を行ったところ、5S rDNA の電気泳動像においてシャロットに特異的な DNA 断

片がみられた。添加系統シリーズでは、この特異的断片は第７添加型のみでみられ、5S rDNA が第７染色

体上にあることがわかった 1)。ネギ属植物において、RAPD 法は PCR を用いた迅速かつ簡便な多型検出技

術として用いられており、得られたDNA断片はマーカーとして遺伝分析に利用されている 8)。シャロットに

特異的な 67 個の RAPD マーカーを用いて添加系統シリーズを分析した結果、16 個のマーカーの座乗染色

体を明らかにできた 9)。以上より、シャロットの全染色体にそれぞれ特異的な遺伝的マーカー（染色体マー

カー）を確立することができた。 

 



 

添加系統および染色体マーカーの利用によるタマネギAFLP連鎖地図と染色体の対応関係の解明 

 van Heusden ら(2000)が公表したタマネギ AFLP 連鎖地図は、262 個のマーカーを含む八つの連鎖群から

成り、本地図の全長 694cM は全ゲノムの約８割をカバーしている。ゲノム研究をさらに効率よく進めるた

めには、各連鎖群が対応する染色体を明らかにしなければならなかった。そこで、添加系統シリーズおよ

び染色体マーカーを用いてそれらの対応関係を解明する研究を行った。添加系統シリーズのAFLP分析によ

り、186個のAFLPマーカーの座乗する染色体を決定し、八種類の染色体にそれぞれ17～30個のマーカーを

振り分けることができた。座乗染色体が決定したマーカーのうち、51 個は既にマッピングされたものであ

り、上記課題を解明する上で重要な糸口を与えた。次に、染色体マーカーをマップに統合した結果、これ

らと近隣のAFLPマーカーの座乗染色体は一致していた。以上の結果より、八つの連鎖群が対応する染色体

がそれぞれ明らかとなり（図２）10) 、タマネギゲノム解析を｢有用遺伝子が存在する染色体部位を明らか

にする｣という新たな段階に移行させることができた。 

 

 

図２．八種類の染色体（１－８）に対応したタマネギ連鎖地図 

おわりに 

 上述のように、添加系統シリーズはゲノム解析を含む A. cepa の遺伝子分析に際して有効活用された。ま

た、現在、本シリーズはネギ (A. fistulosum) の新育種素材としても利用され始めており、シャロットに由来

するネギ病害抵抗性や優れた内容成分特性を有する系統が選抜され、添加染色体上の当該領域を含む遺伝

質をネギへ効率的に導入する試みがなされている。 
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