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アズキのゲノムをほぼ完全に解読	
 
－品種改良の加速化と、全く新しい品種の開発へ－	
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１．農業生物資源研究所（生物研）は沖縄綜合科学研究所と共同で、アズキの全ゲノ

ムをほぼ完全に（95％）解読し、約 3万個の遺伝子配列を特定しました。用いた品

種は、日本で主に栽培されている品種「しゅまり」で、有名和菓子にも使われてい

る品種です。	
 

	
 

２．アズキは伝統和菓子に欠かせない原料であり、国産の高品質なアズキの生産を安

定的に行うことが重要です。しかしアズキの生産は、冷夏や病気により、大きく収

穫量が変動すること、機械収穫によるロスが大きいほか、高級な大粒アズキに対す

る要望も強くなっています。これに対応するため品種改良が進められていますが、

交雑による通常の品種改良は手間と時間がかかります。	
 

	
 

３．今回のゲノム解読により、目的遺伝子の場所が正確に分かるため、今後、遺伝子

の機能を明らかにすることで、耐冷性や耐病性等の特性を持った品種の育成が省力

化・迅速化します。	
 

	
 

４．また、生物研のこれまでの研究で得られた種子の大きさを制御する遺伝子がアズ

キにもあることが分かりました。この遺伝子が機能を失うと種子の大きさが 2倍に

なるため、それを利用して、ダイズ（大豆）よりも大きなアズキ（小豆）=「大小

豆（だいあずき）」という、全く新しいアズキ品種を作り出すことができるはずで

す。この研究は 2〜3年後の実現を目処に行っています。	
 

	
 

５．この成果は、英国の科学雑誌、Scientific	
 Reports 誌で、11 月 30 日に発表さ

プレスリリース 

解禁時間は 11 月 30 日（月）19 時	
 

新聞は 12 月 1 日（火）朝刊から	
 

ポイント	
 

・	
 アズキの全ゲノムをほぼ完全に（95％）解読し、約３万個の遺伝子配列を特定

しました。	
 

・	
 	
 本成果により、耐冷性や機械収穫適性に関わる遺伝子の位置が正確に分かる	
 	
 	
 

	
 ため、品種改良が省力化・迅速化します。	
 

・	
 	
 さらに本成果と、品質に関わる遺伝子情報を活用することで、これまで無かっ

た全く新しい性質を持つアズキの品種を造り出すことができます。	
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れる予定です。	
 

	
 

予算：農林水産業・食品産業科学技術研究推進事業・シーズ創出ステージ	
 

	
 	
 	
 「Vigna 属ゲノムプロジェクト：高度環境適応性研究基盤の構築」（平成 24〜26

年度）	
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アズキは 6千年以上前の縄文時代の遺跡からも出土しており、日本で独自に栽培化

されたと考えられているほど日本人との関わりが深い作物です。また、和菓子は無形

世界遺産に登録された和食の一角を担う重要な伝統文化ですが、アズキはその和菓子

に欠かせない原料でもあります。アズキは 70％が国産で、その主な生産地は北海道、

「しゅまり」は主要品種の一つです。涼しい北海道ではアズキの登熟がゆっくり進ん

で高品質になりますが、冷害や病害により収穫が大きく変動することが問題です。ま

たアズキは機械収穫に適性が低く、機械収穫をすると刈取り面より低い位置にあるマ

メを大量に失ってしまいます。生産現場では、これらの問題点を改善する品種改良が

望まれています。	
 

一方、市場においては大納言のような大粒のアズキに高級品としての需要があり、

粒の更に大きなアズキを求める声が常にあります。	
 

イネやダイズ等、ゲノムが高精度で解読されている作物においては、種子の一部か

ら DNA を抽出して遺伝子型を調査することで、栽培する前にその個体の品質や特徴を

評価・選抜することが可能です。このような育種手法をゲノム育種といい、従来の育

種法よりはるかに迅速に品種改良を行うことができます。今年１月に、韓国のグルー

プがアズキゲノムの概要配列（60％）を発表しましたが、ギャップ（読めない部分）

やつなげない部分が多く、目的遺伝子の場所を特定するには、正確さが不十分でした。

そこで、第三世代シーケンサー１）を保有する沖縄綜合科学研究所と共同で、新たにア

ズキゲノムの解読を行いました。	
 

	
 

研究の内容・意義	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 

1. アズキ品種「しゅまり」（図１）の全ゲノムを解読しました。得られた配列情報は、

ゲノムの 95％をカバーしており、ほぼ完全な解読といえます。	
 

2. 本成果は、沖縄綜合科学研究所が所有する第三世代シーケンサーを用いました。

第三世代シーケンサーでは、ひと続きに解読できる DNA 断片が 100 倍長いため、

第二世代シーケンサーで行うゲノム解読に起こりやすい、つなぎ間違いや読み間

違いがほとんど無くなり、正確な配列が得られました（図２）。	
 

3. 本成果により、生産現場で求められている耐冷性、耐病性、機械収穫適性の向上

に関わる遺伝子の場所を正確に特定できるようになり、品種改良の手間と時間を

大幅に削減できます。	
 

	
 

今後の予定・期待	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 

本成果を利用し、耐冷性、耐病性をもつ品種や、機械収穫によるロスが少ない品種

の育成が迅速に進むことが期待できます。また、生物研ではこれまでにマメ科植物の

種子の大きさを制御する遺伝子を特定していますが、この遺伝子がアズキにもあるこ

とが分かりました。これは機能を失うと種子が約2倍に巨大化する遺伝子であるため、

突然変異を利用すればダイズ（大豆）よりも大きなアズキ（小豆）＝「大小豆（ダイ

アズキ）」を作り出すことができるはずです（図３）。生物研では、２〜３年後の実現



 4 

を目指して、現在開発を進めています。	
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１）	
 第三世代シーケンサー	
 

第一世代シーケンサーは一度に 800 塩基対の DNA 断片を 384 本読み出すのが限

界で、第二世代型では読み出せる DNA 断片の長さこそ 100 塩基対と短いが、そ

れを一度に 4 億本読み出すという革命的な技術革新となった。さらに第三世代

型は、読み出せる DNA 断片の数こそ 10 万本程度と第二世代型に劣るが、DNA 断

片の長さは約 10,000 塩基対と非常に長いのが特徴。	
 

	
 

２）	
 遺伝子密度	
 

ゲノムには遺伝子が散らばっているが、一様に分布しているのではなく、集中

している（遺伝子密度が高い）領域とそうでない（遺伝子密度が低い）領域が

ある。今回の研究により、アズキゲノムに存在する約３万個の遺伝子の分布状

態が明らかとなり、ゲノム育種を行う際に重要な情報となる。	
 

	
 

３）	
 反復配列密度	
 

生物のゲノムには、反復配列という多数の繰り返し配列があり、反復配列の種

類や分布から、生物間の進化上の類縁関係や進化の歴史が推定できる。	
 

	
 

４）	
 乗換頻度	
 

多くの生物は、父親由来のゲノムと母親由来のゲノムを持つが、次の世代を作

るために生殖細胞を作るとき、ゲノムの一部分を交換し合う現象を乗換えとい

う。ゲノムにはこの乗換えが起こりやすい領域と、そうでない領域がある。狙

った遺伝子が存在するゲノム領域の乗換え頻度を解明することで、品種改良の

際、交雑後に何個体くらいの子を調べれば狙った性質の個体が出てくるかを事

前に予測することが可能となる。  
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図 1．アズキ品種「しゅまり」。現在日本における３大品種の一つ。「あん」にすると

独特の薄紫色を呈するため、多くの和菓子職人に好まれる。	
 

	
 

	
 

	
 

	
 

	
 

	
 

	
 

	
 

	
 

	
 

	
 

	
 

	
 

	
 

	
 

	
 

	
 

	
 

	
 

	
 

図２．アズキゲノムの概略図。外側から遺伝子密度２）（水色）、反復配列密度３）（黒）、

乗換頻度４）（赤）、および物理距離（Mb）。	
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図３．現在および今後の品種改良の展望。ゲノム情報の利用により、植物体を栽培す

る労力を大幅に削減できる。その結果、病気や寒さに強い品種や、全く新しい性質を

持った品種を短期間で開発可能となる。	
 

	
 

	
 

	
 

7*=%8;&�

2/:,�HF��59:,�-@�

��� �����

DNA �

?(������E$���
A>(<4D���-@�

�6?39�C1�
�
�.
)��6?�+'�
�	�����#G������
����" 0����B
�

���!���� ����

����


