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アサガオの全ゲノム配列がついに明らかに！
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はじめに
NBRP アサガオでは、アサガオ (Ipomoea 
nil) の突然変異系統を 1,500 あまりコ
レクションしています。これらの系統
がもつ突然変異の多くは、江戸時代後
期に起源をもっており、Tpn1 ファミ
リーのトランスポゾンが変異原です。
1916 年にはじめて学術論文が報告さ
れて以降、突然変異体やモデル生物に
ない特性を利用したアサガオの研究
が、一世紀にわって国内外で進められ
てきました。近年、全ゲノム配列の解
読が、整備の進んだリソースを最大限
に活用するための課題となっていまし
た。今回、新学術領域研究・ゲノム支
援（代表・小原雄治先生）の協力をえ
ることで、この大きな課題を克服でき
ました（A. Hoshino et al., Nat. Commun. 
7, 13295 (2016)）。

ゲノム配列の概要
アサガオの染色体数は 2n=30 で、
ゲノムサイズは 750 Mb と推定され
ました。解読したゲノム配列の概要
を、表 1 にまとめます。特筆すべき
点は、コンティグ（すき間なく DNA
配列がわかった一つながりの配列）
が非常に長いことで、近年公表され
た植物のゲノム配列では最高レベル
の長さを誇ります。また、3,700 の
SNP マーカーに基づく高密度連鎖地
図も作成し、そこにゲノム配列を整
列化することで 15 本の擬似染色体
（pseudo-molecule）の配列も完成し
ました。擬似染色体には、ゲノム配
列の 91.4% と、全 42,783 の推定遺
伝子のうち95.7 %が含まれています。
このうち 8 本の擬似染色体は、1956
年に作成された古典連鎖地図にある
連鎖群 1～6 と 10 に対応したので、
対応する連鎖群の番号を染色体番号
としました。古典連鎖地図には連鎖
群が 10 しかなく、2 本の擬似染色体
が連鎖群 3 に対応したため、第 3、
11番染色体としました。

Tpn1 ファミリーのトランスポゾンに
ついては、339 の非自律性トランス
ポゾン＊1 のほか、自律性トランスポ
ゾン＊2 らしき TpnA1と、自律性トラ
ンスポゾンの一部が欠損して転移でき
なくなったTpnA2もみつかりました。

ゲノムを解読した標準系統
今回、東京古型標準型（写真 1）とい
う系統のゲノムを解読しました。こ
れは、アサガオの系統保存をはじめ
た遺伝研の竹中要先生（1903～
1966）が、東京の下町で栽培されて
いた野生型のような形質をもつアサ
ガオを選抜して系統化したものです。
1962 年の夏に行われたアサガオの遺
伝的腫瘍の研究に「東京古型」が使
われた記録があり（竹中、米田、遺
伝学雑誌 40、141-145（1965））、こ
の頃に確立したようです。形質が野
生型であるだけでなく、Tpn1 ファミ
リーのトランスポゾンが不活性であ
ることから、日本に渡来しトランス
ポゾンが活性化しなかった系統の末
裔 だ と 思 わ れ ま す。ム ラ サ キ
（Violet）も有名な標準系統ですが、
活性化したトランスポゾンがゲノム
解読の支障になる可能性がありまし
た。ユーザーが多い系統ですので、
そのゲノム解読が期待されています。

写真１　全ゲノム配列を解読した東京古型標準型

ゲノム配列を利用した
遺伝子クローニング
今回、ゲノム配列と古典連鎖地図を利
用すれば、遺伝子がクローニングでき
ることも実証しました。第 5 連鎖群
には、原因遺伝子が同定されている
a3 変異があります。そこから 1.2 cM
にマップされていた渦（contracted）
変異の原因遺伝子をみつけ、植物ホ
ルモンの一種であるブラシノステロ
イドの生合成酵素（ROT3/CYP90C1）
をコードすることを明らかにしまし
た。渦変異体では、葉や花弁が肥厚
して詰まった形状になります。東京
古型標準型以外の 42 系統について調
べたところ、渦変異をも つとされて
いた 19 系統は、いずれも渦遺伝子に
Tpn1 ファミリーのトランスポゾンが
挿入していました。

配列数
3,865
3,416
321

42,783

コンティグ
スキャフォールド
疑似染色体上のスキャフォールド
推定遺伝子
リピート配列

N50 (Mb)
1.87
2.88
3.14

総延長 (Mb)
734.6
734.8
671.7
182
465

割合 (%)

100
91.4
24.8
63.3

表 1　ゲノム配列の概要
スキャフォールドとは、コンティグをつなぎあわせたDNA配列で、コンティグ間のDNA配列がわからない
部分には 1,000 個の Nを挿入している。N50 とは、DNA配列を長いものから順に足しあわせていった時に、
総延長の半分に達した時のDNA配列の長さを指す。この値が大きいほど長くつながっている。

*1 非自律性トランスポゾン：転移酵素をコードせず、自律性トランスポゾンの酵素を利用して転移する。
*2 自律性トランスポゾン：自身がコードする転移酵素を利用して転移する。

http://www.nature.com/articles/ncomms13295
https://www.jstage.jst.go.jp/article/ggs1921/40/2/40_2_141/_pdf
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Editor's Note
アサガオの学術研究 100 年目に、最新の技術を駆使して全ゲノ
ム配列が解読され、Nature Communications に発表されたとい
うニュースは、研究者ばかりではなく多くのアサガオ愛好家に
とっても記念すべき嬉しい出来事だったと思います。この度、
First Author である星野先生と、リソース機関代表の仁田坂先
生に解説記事をご寄稿いただくことができました。沢山の美し
い変異体は写真でお馴染ですが、それらの原因遺伝子が、これ
から次々に解明されると思うと、本当に楽しみでワクワクしま
すね。ゲノムブラウザも近々公開の予定です。アサガオの HP
を時々チェックしてみてください。（Y.Y.)
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この渦と、もう一つ別のブラシノステ
ロイド生合成酵素（DET2）を欠く桔
梗渦との 2 重突然変異体は、渦小人
と呼ばれる著しく小さく奇妙な形態に
なる有名なリソースです（写真2）。

ゲノム解読とバイオリソース
ゲノム解読には、東京古型標準型から
作成した DNA クローンも利用しまし
た。61,126 の cDNAクローンからは、
93,691の末端配列（EST）を得ました。
このうち 99.1% の配列は、ゲノム配
列中にマップされました。また、
23,424 の BAC クローンの末端配列
（BAC-end）も取得しています。うち
94.9% のクローンは、両末端配列がイ
ンサートサイズ相当（平均 100 kb）
の間隔でゲノム配列にマップされまし
た。EST や BAC-end のマッピング結
果は、ゲノム配列の高い正確性の裏付
けになっています。なお、BACクロー
ンの一部はミトコンドリアと葉緑体の
ゲノムに由来し、それらの解読に利用
しました。なお、ここで紹介した系統
や DNA クローンは、全て NBRP アサ
ガオから提供を行っています。

これからのNBRP アサガオと
ゲノム配列
現在、情報センターなどと連携してゲ
ノムブラウザーを構築しています。そ
こから、cDNA と BAC クローンだけ
でなく、アレルの配列を介して系統情
報にアクセスできるような環境を整え
る予定です。今後、ムラサキをはじめ
とする代表的な系統のゲノム配列やエ
ピゲノム情報、さらには各系統のアレ
ル配列などが急速に集積すると予想さ
れます。これらも迅速に取り入れて、
より使いやすい、アサガオのリソース
環境を構築することで、これから一世
紀のアサガオ研究の礎になることを
願っています。■

写真２　渦小人（系統番号：Q837）
渦と桔梗渦の 2重突然変異体。ゲノム配列と連鎖地図
から渦遺伝子をクローニングすることができた。サイ
ズマーカーは単三乾電池。

パスワード管理ツール「LastPass」 [ 第 110 回 ] 10分じょうほう通信

Web サイトを利用するためにユーザ登録が必要なサイトが増えてきま
した。登録後ユーザ ID とパスワードを入力すればサイトにアクセス
することができますが、最近はセキュリティの問題からパスワードも
使いまわしせず、より複雑にするよう求められています。
しかし、複雑で長いパスワードは覚えにくく、つい簡単なものにして
しまいがちです。実際、2015 年のよく使われているパスワードの発
表では「123456」がもっとも使われているパスワードであると報告
されています。
気持ちはわからなくもないですが、やはり怖いですよね。複雑なパス
ワードを記憶に頼らず、便利に管理できるツールがあると便利です。
パスワード管理ツールはいろいろ存在していますが、このたび
Microsoft Edge の拡張機能にも「LastPass」というツールが登場し
たため、ここに紹介したいと思います。

図 1　LastPass

LastPass は Microsoft Edge の【詳細 > 拡張機能 > ストアから拡張
機能を取得する】からインストールできます。「LastPass」を検索し、
インストールします ( 図 1)。インストールが終わると LastPass のペー
ジが開きます。今後は Microsoft Edge の詳細をクリックすることで
確認することができます。ここで LastPass を利用するためのアカウ
ントを作成します ( 図 2)。この時に設定するパスワードは、ほかのパ
スワードを管理するためのマスターパスワードとなります。

図 2　アカウントの作成

アカウント作成の次は各種サイトのログイン情報を保存します。
LastPass のトップページの「サイトを追加」をクリックします ( 図
3)。URL やユーザー名を入力して保存します ( 図 4)。パスワードの再
入力が必要にチェックを入れておくと、マスターパスワードによって
認証することができます ( 図 5)。ログイン情報はそれぞれのログイン
画面からも LastPass に登録することができます。

LastPass は Web サイトへの自動
ログインやパスワード入力フォーム
の補完などの機能だけでなく、複雑
なパスワードを作成する機能も持っ
ています。
パスワードはクラウドで管理するた
め、他のブラウザやデバイスからも利用することができます。マスター
パスワードを忘れてしまってもリマインダーを使ったり、再設定も可
能です。クラウド管理にすることで、メモしたファイルを紛失したり、
パソコン自体を盗難されることによる紛失から防ぐことができます。
パスワードの管理方法は各個人の判断となりますが、このようなツー
ルを利用するのも１つの手ではないでしょうか。

( 神山 春風 )

図 3　LastPass の管理 図 4　サイトの追加

図 5　マスターパスワードによる認証


