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アンデス⾼地で栽培化された⾼地型キヌア系統の⾼精度ゲノム配列情報 
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背景・ねらい                
南 ⽶ ア ン デ ス ⾼ 地 原 産 の 孤 児 作 物 で あ る

Chenopodium quinoa（キヌア）は、過酷な環境への
⾼い適応能⼒と優れた栄養特性により、世界的な⾷
料安全保障に重要な作物として注⽬されている。これま
でに、136 のキヌア⾃殖系統コレクションを作出し、それら
の遺伝⼦型と表現型の連関解析から農業形質や耐塩
性に対する多様性を明らかにした（令和 2 年度国際農
林⽔産業研究成果情報 B08「キヌア⾃殖系統コレクシ
ョンの多様性」）。キヌアは、遺伝⼦型に基づいて北部
⾼地型、南部⾼地型、低地型の集団に分類でき、低
地型は、世界の温暖湿潤な地域で広く栽培されており、
キヌア研究の標準系統としても活⽤されている。しかし、
栽培起源地とされるティティカカ湖周辺の北部⾼地型、
ボリビアのウユニ塩湖周辺の過酷環境（塩類集積⼟
壌、年間降⽔量 150 mm 以下など）で栽培され、⾼品
質なキヌアとして世界中に輸出されている南部⾼地型に
ついては、ゲノム情報の整備が⼗分に進んでいない。本
研究では、北部⾼地型、南部⾼地型の⾼精度なゲノム
配列の解読によって、キヌア集団におけるゲノム構造や多
様性を網羅的に⽐較するためのゲノム基盤を確⽴する。 

 

成果の内容・特徴             
1. 全ゲノム配列は、北部⾼地型 J075、南部⾼地型
J100 の キ ヌ ア ⾃ 殖 系 統 を材料 と し て 、 ⾼ 精 度 の              
ロングリード配列に基づいて塩基配列を解読したもので
ある。 

2. 解読した配列の統合および連鎖地図を⽤いて整列
化した北部⾼地型 J075、南部⾼地型 J100 の全ゲノム
配列は、配列をどれだけ⻑くつなげることができたかを⽰
す指標 N50 が、71.2 Mb と 70.6 Mb と、同種のゲノム
配列の中でも世界トップクラスの数値である。これにより、
18 本の染⾊体レベルのゲノム配列を構築（表 1）。 

3. 北部⾼地型 J075、南部⾼地型 J100 の全ゲノム配
列は、65,303個と 64,945個の遺伝⼦情報を含む。さ
らに、ゲノムの完全性の指標となる BUSCO（陸上植
物で⾼度に保存されている遺伝⼦セットに対する遺伝

⼦の網羅度）が 99％以上かつ LAIスコア（ゲノム中の
完全な単純反復配列の割合に基づく指標）が 17 以
上となり、⾼品質かつ正確であることを⽰す（表 1）。 
4. 系統間のゲノム構造や多様性の⽐較解析の⼀例と
して、キヌアなどナデシコ⽬の植物に特有な⾚⾊⾊素で
あ るベ タ レ イ ン の⽣合成 遺 伝 ⼦ （ CqDODA1, 
CqCYP76AD1）を含む領域では、近傍の遺伝⼦領域
と⽐較してゲノム構造の類似性が低く、植物体の⾚⾊
の濃い⾼地型と薄い低地型の系統間差に関連するこ
とが⽰唆される（図 1）。 

 

成果の活⽤⾯・留意点           
1. ゲノム配列情報や遺伝⼦情報は、かずさ DNA 研究
所の「Plant GARDEN」ポータルサイトで公開されており、
それぞれの情報のダウンロードが可能なほか、植物種間
での相同性検索システムに利⽤できる。 

2. 全ゲノム配列は、配列が決定されていない系統から
取得される⾼精度なロングリード配列からの全ゲノム配
列の決定に有効である。 

3. 北部⾼地型、南部⾼地型、低地型キヌア系統の遺
伝⼦情報の⽐較によって、⾷料安全保障の観点から
重要となるストレス耐性、収量安定性、⾼栄養価なキ
ヌア品種開発のための作物デザイン素材の選抜に貢献
することが期待される。  
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栽培起源地とされるティティカカ湖周辺に⽣育する北部⾼地型およびボリビアのウユニ塩湖周辺の過酷環境に適
応した南部⾼地型のキヌア⾃殖系統の⾼精度ゲノム配列情報は、キヌアの栽培化の謎を解き明かすだけでなく、
その優れた環境適応性や栄養特性を解明するための重要なゲノム解析基盤として活⽤できる。 
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表 1 北部⾼地型、南部⾼地型キヌア⾃殖系統の全ゲノムのサイズおよび遺伝⼦数とゲノムの完全性を評価する指標値 
 

  北部⾼地型 J075 南部⾼地型 J100 

ゲノムサイズ (Gb) 1.29 1.32 

遺伝⼦数 65,303 64,945 

N50 (Mb) * 71.2 70.6 

BUSCO (%)† 99.2 99.1 

LAI スコア‡ 17.40 17.75 

*ゲノム配列をどれだけ⻑くつなげることができたかを⽰す指標。これまで解読されている同種のゲノム配列
の中で世界でもトップクラスの数値を達成している。†陸上植物に存在すると予測される⾼度に保存され
た単⼀コピーの相同遺伝⼦の割合を⽰す。‡完全⻑の Long Terminal Repeat (LTR)レトロトランスポゾン
と、断⽚化した LTR の⽐率に基づいて計算される値。値が 10<LAI<20 の範囲でリファレンスとなる品質と
してみなされる。 

 

図 1 キヌア集団の代表系統間のベタレイン⽣合成遺伝⼦クラスター領域における低い構造類似性と植物体の⾊の
表現型 
(A) 1Ｂおよび 2A 染⾊体に存在するベタレイン⽣合成遺伝⼦クラスターを含む領域の構造類似性。各集団の代表系統のゲノム配列を⽐
較し、ベタレイン⽣合成遺伝⼦である CqDODA1、CqCYP76AD1 遺伝⼦対をそれぞれ⾚および橙⾊の線で連結している。近傍の遺伝⼦
対と⽐較して遺伝⼦対の物理的な位置関係の保存性が低いことを⽰している。(B) 56⽇間栽培した北部⾼地型、南部⾼地型、低地
型代表系統の茎および茎頂付近の⾊の表現型。写真中のバーは 1cm を表す。 
 

 
 

図表は Kobayashi et al. (2024) © The Author(s) 2024 より転載/改変して作成  
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