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1. はじめに 

アサガオ(Ipomoea nil，英名 Japanese morning glory)は日本人にとっては馴染み深い植物である。メンデ

ルの法則の再発見以降，日本において，いち早く遺伝学の実験材料として利用され，短日条件に鋭敏に

反応し花を付ける性質から，植物生理学の実験材料としても広く用いられてきた。200 年ほど前の江戸時

代から保存されてきたアサガオの変異体も，ナショナルバイオリソースプロジェクト(NBRP)によって整備が

進み，一分子リアルタイム DNA シーケンサーも利用することで，アサガオの染色体数に相当する 15本の

疑似染色体として整列させた高精度のゲノム配列が得られている。ここではアサガオのバイオリソースとし

ての歴史や特性を紹介することで，今後のリソースの利用拡大に結び付けることを目指している。 

 

図1.  アサガオの多様な変異体 

a. 東京古型標準型（TKS）。内在のトランスポゾンが動いておらず，ゲノム解読でも用いられた野生型の標準系統。b. ムラサ

キ。生理学研究など広く用いられる標準系統。花色は紫色ではなく，暗紅色で，葉形に関する蜻蛉葉変異を持つ。c. 紫変異体。

液胞内pHを高める InNHX1遺伝子の変異体で，野生型より低いpHのためにアントシアニン色素が赤く発色している。d. 薬用

白花。花だけでなく種子まで白いca変異を持つ。e. 雀斑。アントシアニンの生合成遺伝子DFR-BにトランスポゾンTpn1が挿

植物科学最前線 10:169 (2019)

BSJ-Review 10:169 (2019)



 E. Nitasaka & A. Hoshino -2 

入しており，この転移により絞り模様が生じる。f. 淡色の efp 変異を持つ，肥後朝顔の一品種（磯打波）。 g. c1 白花。転写因

子である InMYB1 遺伝子の変異体で，つるは着色する。h. アフリカ系統。アフリカ，ギニアで 1956 年に 採集された系統。短

日感受性が鈍く，中南米の系統に酷似している。i. 獅子咲牡丹。獅子と牡丹の 2 重変異体で，葉や花弁の向軸化を亢進する未

同定の変異も持っている。牡丹はC機能MADS-box遺伝子の変異。j. 車咲牡丹。縮緬，立田，牡丹の 3重変異。 k. 石化枝垂

糸柳牡丹。柳と笹の 2 重変異体は花弁や葉が糸状になり，つるの性質に関しても，重力感受性を失う枝垂変異および分裂組織

が広がりリボン状になる帯化（石化）変異を持っている。この株はムラサキ(b)の台木に接ぎ木して維持している。 

 

2. アサガオの来歴 

アサガオは，他の Ipomoea 属の植物同様，メキシコなど，中央アメリカに起源する植物であるが，日本へ

は奈良時代に中国から薬草（下剤）として利用するために導入されたと考えられている。その後，花を観

賞する目的でも栽培されるようになった。ただし，新大陸の植物がコロンブス以前に旧大陸に導入されて

いる点については異論もあるが，複数の文献記録からも少なくともコロンブス以前に日本に導入されてい

たのは間違いない(Austin et al. 2001)。また，薬用植物として，黒丑，白丑の 2種が利用されており，従来，

後者は白い種子を持つハリアサガオ等の近縁種を指すと考えられていたが，白種子（純白ではなく，象

牙色）の ca変異体を指す場合もあることが最近の研究から示されている（図１ｄ）(Hoshino et al. 2016b)。 

 渡来後，江戸時代後期に至るまでの長い期間，白花や矮性変異等，数えるほどの変異体しか記録され

ていないが，文化文政期(1804-1830)になると，多数の変異体が木版刷りの書籍（図譜）に記録されている

（図２a〜c）。この時期の変異体の多くは比較的シンプルな形態で稔性のあるものであるが，現在見ること

ができる変異のほとんどがこの時期に生じている。その後，嘉永安政期（1848-1860）に栽培の第二次ブー

ムが起こり，当時の図譜を見ると，不稔の多重変異体を専ら観賞していたことが分かる（図２d〜f）。しかし，

人工交配についての記録がないことや，明治中期ごろに初めて人工交配の方法が驚きと共に紹介され

急速に広まったことから，当時の日本人は植物の受粉の仕組みを知らなかったようである。そのため，多

数の栽培個体から昆虫による自然交雑を起こした複雑な多重変異体を選抜していたことが推測される。ま

た，アサガオは自家受粉によって種子を結ぶため不稔の変異体でも，ヘテロ接合の状態で容易に維持

することが可能であった。 

 

 

 

 

 

 

図2. 江戸時代の木版画（図譜）に見るアサガオの

変異体 

a. 極黄采。色は菜の花のように（黄色い）とある。あさ

がほ叢(1817) 国会図書館デジタルコレクションより。 

b. 乱獅子。獅子の単独変異はこのような形態をして

おり，わずかに稔性がある。c. 雀斑模様の立田変異

体。b と c は花壇朝顔通(1815)より。d. 台咲牡丹。e. 
風鈴獅子咲。b のような単純な獅子に変異形質を強

める修飾変異が加わったもの。f. 糸柳葉毛咲。松葉

等の立田変異の強いアレルまたは柳と笹変異との 2
重変異体。d〜fは朝顔三十六花撰(1854)より。 
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3. アサガオの研究史・リソースの系譜 

 明治以降も再度アサガオの栽培ブームが起こるが，時を同じくして，メンデルの法則が再発見され，日

本にもその情報が導入された。カイコを用いた遺伝研究の先駆けとして有名な外山亀太郎，および竹崎

嘉徳がアサガオに着目し，アサガオを用いた最初の遺伝研究の論文を発表した(外山亀太郎 1916; 竹

崎嘉徳 1916)。その後，今井喜孝，萩原時雄に代表される日本人の遺伝学者によって，変異体の遺伝学

的解析が進み，200 報を超える論文が発表され，219 の変異（アレルも含む）の記載，15 群のうち 10 群の

連鎖地図の作成が行われた(Hagiwara 1956; Imai 1938)。これは，当時アメリカで進んでいたトウモロコシの

遺伝学に基づいて作成された連鎖地図に次いで詳細なものであった。 

 戦後は，京都大学の今村駿一郎らによって，アサガオの鋭敏に短日に反応する性質が利用され，花芽

の分化に関する植物生理学研究が進んだ(Imamura 1953)。現在でも広く利用されているアサガオの標準

系統である，ムラサキ（英名Violet）も彼によって確立された系統である(木原均 1934)(図１b)。 

 国際遺伝学会議(International Genetics Symposia)が 1956年に日本で開催されることになり，国立遺伝学

研究所の竹中要がこの会議でアサガオを展示するために，アサガオ系統の収集に着手した。第二次世

界大戦を経て，2，3 人の趣味家しか種子を保存していなかったが，幸いなことに彼らの保存系統はほとん

どの変異を網羅していたため，失われたものは僅かである。これ以後，国立遺伝学研究所においてアサ

ガオの系統保存が始まり，竹中の没後も田村仁一によって 1993 年まで系統が維持されていた。その後，

1997年に仁田坂がこれらの種子（550系統）を九州大学に移管し，系統の調査と更新を再開し，2002年よ

り発足したNBRPの整備対象生物に指定されることで再び系統の収集や整備が進められている。 

 

4. アサガオの変異原としてのトランスポゾン 

 日本にアサガオが渡来して 1000年間はほとんど変異が起こっていなかったのに，なぜ江戸時代の文化

文政期に突然多数の変異体が生じたのであろうか。これまで解析されたアサガオの変異体の原因遺伝子

を調べてみると約半数には共通の末端配列を持つトランスポゾンが挿入していた。また，残りの大部分の

変異遺伝子にも，トランスポゾンが一度挿入して飛び出した際の特徴である，数塩基（フットプリント）の挿

入等が見られた。このトランスポゾンはCACTA (En/Spm)スーパーファミリーに属する，Tpn1ファミリーと呼ば

れるトランスポゾンであり，両末端には数百塩基対の共通の反復配列を持ち，その内側にはアサガオの

遺伝子をコピーした特殊な構造を持っている(Inagaki et al. 1994; Kawasaki & Nitasaka 2004)。CACTAスー

パーファミリーのこれまでの知見によると，この両端の反復配列を認識する共通の転移酵素によってこれ

らのトランスポゾンが転移すると考えられている。ゲノム解読により，東京古型標準型（図１a）のゲノム配列

が解読されたが，このゲノムには 339 コピーの Tpn1 ファミリーが存在し，転移酵素をコードしているトランス

ポゾンとして，TpnA1とTpnA2が存在していることが示された(Hoshino et al. 2016a)。特に後者は転移に必用

な3’側末端が欠失していた。転移が活性化した系統では，TpnA1はフレームシフト変異等により不活性化

したものも見られるが，TpnA2 は自分自身で転移できないため，安定した転移酵素の供給元として働いて

いるのであろう。転写産物の解析から，ゲノム解読に用いられた東京古型標準型は日本産のアサガオの

中でも数少ない，Tpn1 ファミリーが活性化していない系統で，それ以外のほとんどの日本産の変異系統

は Tpn1ファミリーが活性化し転移が続いていることも明らかになっている(Hoshino et al. 2016a; Kawasaki & 

Nitasaka 2004)。 
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 江戸時代の記録を紐解くと，備中松山藩（現在の岡山県高梁市）において，18 世紀中頃，松山朝顔と

呼ばれる絞り模様のアサガオが生じたという記録がある(図１e, 図 2c)。これは当時，京都や江戸の文献に

も記録されており，その珍しい模様から全国に広まったと考えられる。この絞り模様こそが，花の色素であ

るアントシアニンの生合成系遺伝子に，トランスポゾンが挿入し体細胞で離脱することでこのような模様が

生じていることを示している。おそらく，この松山朝顔の出現が契機となり，トランスポゾンによって誘発され

た劣性変異がアサガオの自家受粉する性質によって可視化され，江戸期の園芸ブームによって高い鑑

識眼を持つ愛好家の目に留まり，保存されたのであろう。 

 

5. アサガオの特性とそれを生かした研究 

 アサガオの野生型花色は青色であるが，白花をはじめ，多様な花色や花の模様が知られている。この

花色の発現機構もシロイヌナズナでは研究できない分野である。アサガオの花の色素であるアントシアニ

ンは特有の複雑な構造をしている(Lu et al. 1991)。江戸期に起源する花色の変異の多くは，この色素の生

合成に関わる酵素遺伝子，あるいはその転写活性化因子の遺伝子の欠損であり，多彩な模様はトランス

ポゾンの転移だけでなく，遺伝子重複，RNA サイレンシングやエピジェネティクスが関わることも明らかに

されつつある(Morita & Hoshino 2018)。 

  アサガオは興味深いことに青い花がないバラと同じシアニジン系アントシアニンしか持たないが，青い

花色を呈する。これは開花する際に液胞の Na+/H+交換輸送体(InNHX1)が働き，一般的には弱酸性〜酸

性側である液胞内を弱アルカリ性（pH8 程度）に上昇させることで青い花色を呈すようになることが明らか

になった(Fukada-Tanaka et al. 2000; Yamaguchi et al. 2001)（図 1c）。また，陸上植物で保存されているアント

シアニンの生合成を促進するEFP遺伝子が世界に先駆けて発見されており，その変異体は花色が薄くな

ることも報告されている(Morita et al. 2014)（図 1f）。一方，つるではアントシアニンが発現するが，花では発

現しないため白い花を付ける c1変異の原因となる，InMYB1遺伝子が同定されている(Morita et al. 2006)

（図 1g）。この遺伝子の花弁のみで特異的に発現するという特性は，シロイヌナズナ等でも利用されており，

他の花きにおける園芸分野での応用も期待されている(Azuma et al. 2016; Azuma et al. 2018)。 

 アサガオの花色は多彩であるが，バラに青い花がないように，アサガオには黄色い花がない。江戸期の

図譜には極黄采(図2a)等，黄色い花が記録されているため絶滅した幻のアサガオとされている。星野らは，

淡いクリーム色の花を咲かせるアントシアニンの生合成系遺伝子の変異体に，黄色いキンギョソウの花色

素であるオーロンの生合成に必要な 2 つの酵素遺伝子を導入することで，幻の黄色いアサガオを再現す

ることに成功している(Hoshino et al. 2019)(図 3)。 

図3. 再現された幻の黄色いアサガオ 

左は再現された黄色いアサガオで，キンギョソウに由来

するオーロン合成系の酵素遺伝子を過剰発現させた形

質転換体である。右はホストに用いた54Y系統。54Y系

統はカルコン異性化酵素遺伝子(CHI)がTpn1ファミリー

のトランスポゾンで破壊された変異体。CHIはオーロン

合成の基質となるカルコンをアントシアニンの前駆体

であるフラバノンに変換するが，変異体では変換がほと

んど進まないため，カルコンの派生物が蓄積する。 
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 アサガオは典型的な短日性植物であり，ほとんどの日本

産の系統は，わずか 1日の短日条件に置くことで花芽を分

化する。この特性が利用されて，これまで植物生理学（花

成）研究に広く用いられてきた。また，日長によってサイズ

を自在にコントロールすることができるため，人工気象器内

でも多数を栽培することができる（図 4）。花成機構につい

てはシロイヌナズナやイネで研究が進んでいたが，アサガ

オにおける分子基盤も明らかになっている(Hayama et al. 

2007)。 

江戸期から保存されている変化朝顔と呼ばれるアサガオの形態形成変異体の原因遺伝子も次第に明

らかになっており，獅子遺伝子をはじめ，主要な変異は，植物の体軸（向背軸，中央側方軸）の形成に関

わる変異であることが示されている(Iwasaki & Nitasaka 2006)（図 5）。園芸家は経験的にこれらの多重変異

体の中で，相互作用があり，表現型が亢進する変異の組み合わせを見出していたようである（図１i〜k）。 

 アサガオはよく利用されているモデル植物の中では唯一のつる性植物である。重力感受性を失った，

枝垂(weeping)と呼ばれる変異が見つかっており，この原因はシロイヌナズナでも重力感受に関わる内皮

細胞の形成に関わる転写因子であることが明らかになっているが，つる性植物の特徴である，支柱に巻き

付く性質も同時に失われていることが明らかになっている(Kitazawa et al. 2005)(図 1k)。多くのモデル植物

は抽苔して，無限花序を付けるが，実際にはその後終結してしまう。アサガオは長日条件で維持すれば，

図5. 獅子変異体の形態 

a, c, e, g, i は野生型（東京古型標準型）。b, d, f, h, 
jは獅子変異体(Q441)。a, b. 本葉。c, d. 葉の維

管束を含む横断面。獅子変異体では葉の両側に

柵状組織が形成されている。e, f. 花冠。g, h. 花
弁の向軸側（表側）。円錐形の細胞から構成さ

れている。i, j. 花弁の背軸側（裏側）。野生型で

はフラットな形なのに対し，獅子では円錐形に

近い形をしている。 

図4. 日長条件によるアサガオのサイズの違い 

a. 短日条件(10 時間明期／14 時間暗期)ではシロイヌナズナ

(Colombia)よりも早く，小型で開花する。b. 長日条件(16時間明期

／8 時間暗期)では，ほぼ無限に成長を続ける。左上の白いバー

は 5 mを示している。 
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ほぼ無限に成長を続けるため，この性質を不稔系統の維持に利用している。また，シュートは容易に接ぎ

木をすることができるため，脆弱な系統を丈夫な台木系統に接ぎ木して成長促進や維持に利用すること

ができるが，物質輸送の研究等への利用も期待される（図 1k, 図 4）。 

 アサガオは朝咲いて午前中には萎む典型的な一日花である。この脆弱な花弁を持つことを利用して花

弁の老化に関する研究も進められており，細胞死を支配する転写因子である EPH1 遺伝子のノックダウン

系統では花弁の寿命が著しく延びることも示されている(Shibuya et al. 2014)。 

 ゲノム編集は今後，生物学をリードしていく非常に重要な技術であるが，アサガオでも非常に高い効率

で変異を導入できることが示されており，アントシアニン合成に関わる遺伝子や前述のEPH1遺伝子のノッ

クアウト系統が作製されている(Shibuya et al. 2018; Watanabe et al. 2017)。 

 

6. ゲノム配列の解読と特徴 

 我々は 2016 年 11 月に，アサガオとしては初めて東京古型標準型（図１a）のゲノム配列を公表した

(Hoshino et al. 2016a)。アサガオの染色体数は 2n=30 で(Yasui 1928)，そのゲノムサイズはミヤコグサ（442 

Mb）とトマト（958 Mb）との比較解析から752 Mbと推定できた。当時最新鋭だった一分子リアルタイムDNA

シーケンサー（Pac Bio RSII）で産出した平均6.8 kbのロングリードをつなぎ合わせ，全ゲノムの98 %をカバ

ーする 735 Mbの配列を，3,416本の配列にまとめた。この配列のセットが，DDBJなどに登録しているバー

ジョン Asagao_1.1 である。さらに，東京古

型標準型とアフリカ系統（図１h）の F2 集

団の部分的なゲノム配列を解析して，

3,733 の SNP マーカーからなる連鎖地図

を作成し，その上にゲノム配列を配置す

ることで，疑似的な 15 本の染色体配列

（疑似染色体，pseudo-molecule）も作成し

た（図 6）。この 15 本の配列には，3,416

本の配列のうち 321 本が含まれており，

その総延長は解読した 735 Mb のゲノム

配列の 91 %に当たる 672 Mb である。こ

の15本の疑似染色体と，そこに含まれな

い 3,095 本を合わせた配列のセットはバ

ージョン Asagao_1.2 であり，後述する

NBRP のゲノム情報データベースから参

照できる。Asagao_1.1とAsagao_1.2は，ど

ちらも解読したゲノム配列の全てを含み，

321 本の配列を疑似染色体としてまとめ

たかどうかだけの違いである。また，この

核ゲノムの配列のほかに，BAC クローン

をサンガーシーケンサーで解読して 2 つ

のオルガネラ配列も全長を決定してい

図6. ゲノム配列の概要 （Hoshino et al. (2016a)より転載） 
a. 疑似染色体。In01〜In15は染色体番号。5 Mb毎の目盛りと，

TpnA2〜A4の挿入位置。 
b. Tpn1ファミリーのトランスポゾンの挿入位置。 
c. 遺伝子の密度。 
d. LTR 型レトロトランスポゾンの密度。ピンクと水色の線は，

それぞれ copiaとgypsyを表す。 
e. 反復配列の密度。 
f. パラログが集まったシンテニー領域の位置関係。 
各配列の密度は，1 Mb当たりのコピー数で計算している。 
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る。 

 解読したゲノム配列には，以下 5つの特徴がある。 

(1) 一つ一つ DNA 配列が長い。全体の半分にあたる 375 Mb は，2.88 Mb より長い配列である。この値

（N50 = 2.88 Mb）は，解読当時に公表されていた動植物のゲノム配列の中ではトップクラスである。 

(2) 古典連鎖地図と一致する。1956年に作成された古典連鎖地図は 10の連鎖群に 146遺伝子座がマッ

プされている(Hagiwara 1956)。そのうち対応する遺伝子がクローニングされている配列を目印として，疑似

染色体の配列に染色体番号を割り当て，南北の方向を合わせた（表 1）。ただし，古典連鎖地図に染色体

数より少ない連鎖群しかないことなどから，一致しない部分も残されている。 

(3) 我々の推定遺伝子の ID には染色体番号が付加されている。ID は INIL のあとに，染色体番号と「g」

が続き，染色体の端から順に割り振った 5 桁の数字でおわる。例えば，INIL12g08537 は，染色体 12 の

8537番目の遺伝子である。なお，疑似染色体にない遺伝子は，染色体番号を「00」としている。 

(4) テロメア，セントロメア，rDNAといった高度反復配列も一部が解読されている。 

(5)  Tpn1ファミリーのトランスポゾンが 339コピー推定されている。 

 ところで我々はアノテーションのツールとして AUGUSTUS を利用して推定した 42,783 の遺伝子を論文

(Hoshino et al. 2016a)に公表したが，NCBIも Gnomonを利用して 35,151の遺伝子を推定している。NCBI

や後述する KEGG のデータベースは後者だけを登録しているため，論文の推定遺伝子とは相違がある。

この相違の一部を比較したところ，NCBIの方が正しく推定されている場合が多くみつかった。我々の推定

では，1 つの遺伝子を 2 つの遺伝子として推定したケースが散見された。逆に NCBI の推定でも，本来 2

つの遺伝子を1つの遺伝子としているケースがみつかっている。どちらの推定遺伝子を利用する場合にも

注意が必要である。なお，NCBI はタンパク質をコードする遺伝子のほかにも，11,254 のノンコーディング

遺伝子，1,272の偽遺伝子なども推定しており，以下のサイトで詳細が公表されている。 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/annotation_euk/Ipomoea_nil/100/ 

  

 

 
 

 
 

 

表1. 染色体と古典連鎖地図の関係 

 古典連鎖地図の第3連鎖群は，2つの染色体

を誤って 1 つにまとめていたと考えられる。

その北側を3番，南側を11番の染色体に割り

当てた。遺伝子名の右側の括弧内は，古典連

鎖地図上の連鎖群。最新のデータから，第 14
染色体が古典連鎖地図の第７連鎖群に相当す

る可能性が指摘されている。遺伝子の後ろの

括弧内は古典連鎖地図の連鎖群で，染色体番

号と食い違う場合に記載。(不明)は古典地図の

連鎖群が不明なもの，(新)は古典地図作成以

降に見つかった変異を示している。 
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7. ゲノム関連のデータベースとツール 

 アサガオのゲノム情報を利用できる，おもなデータベースとツールを章末にまとめた。いずれも，ライフサ

イエンス関連のデータベースに馴染みのある方であれば，直感的に利用することができる。各データベー

スやツールは，その用途や特徴を考慮した上での使い分けが必要である。NBRP で整備しているデータ

ベース（下のリストの 1）は，DNAクローンや系統などのバイオリソースにアクセスしやすいように構築してあ

り，疑似染色体を含む Asagao_1.2 のゲノム配列を参照できる唯一のデータベースである。NCBI のデータ

ベース（リスト 3）は，すでに利用されている方が大多数だと思うが，ほかの植物の DNA やアミノ酸配列だ

けでなく，文献などの膨大な情報が利用可能である。また，プライマー検索ツール，Primer-BLAST（リスト5）

を使えば特異性を考慮した上で，アサガオのDNA断片を増幅できるプライマーの設計が可能だ。ほかの

有用なデータベースとしては，代謝経路のマップなどを利用できる KEGG（Kyoto Encyclopedia of Genes 

and Genomes）が挙げられる（リスト 4）。例えば，ある植物ホルモンに興味があるという方は，その植物ホル

モンの生合成に関わるアサガオの遺伝子を代謝経路のマップ上から探すことができる。日本のライフサイ

エンス統合データベースセンター（DBCLS）も，ウェットな実験に有用なツールを提供している（リスト 6 と

7）。 

 

（1） NBRP・ゲノム情報データベース 

http://viewer.shigen.info/asagao/ 

2つのゲノム配列（Asagao_1.1，Asagao_1.2）と，2種類の推定遺伝子（AUGUSTUS，Gnomon）を搭載。

ゲノムブラウザー，BLAST と BLAT による検索，系統情報データベースとの相互リンク，RNA-seq を

元にした発現情報が備わっており，遺伝子名からの配列検索や，DNA配列の切り出しなども可能。 

（2） NBRP・旧ゲノム情報データベース 

http://ipomoeanil.nibb.ac.jp/ 

Asagao_1.1を参照可能で，BLAST による EST やBACクローンの検索に便利。 

（3） NCBI・アサガオ関連データベース 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=35883 

Asagao_1.1，NCBI の推定遺伝子（Gnomon）を参照可能。NCBI の各種データベースや検索ツール

と連携しており，生物種横断的な検索などに便利。ただし，ゲノムブラウザー機能は動作が遅いの

で，（1）のNBRPのゲノムブラウザーを利用いただきたい。 

（4） KEGG・アサガオ関連データベース 

https://www.genome.jp/kegg-bin/show_organism?org=ini 

Asagao_1.1，NCBIの推定遺伝子を参照可能。代謝経路のマップなどを利用できる。 

（5） NCBI・Primer-BLAST 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/primer-blast/ 

プライマー検索ツール。生物種（Organism）に「Ipomoea nil」を入力して使用する。 

（6） DBCLS・CRISPRdirect 

http://crispr.dbcls.jp/ 

CRISPR/Cas9によるゲノム編集のためのガイドRNAを設計するツール。Specificity checkで「Japanese 

morning glory (Ipomoea nil) Tokyo Kokei Standard (TKS) genome (Sep, 2016)」を選択して使用。 
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（7） DBCLS・GGGenome 

http://gggenome.dbcls.jp/asagao/ 

BLAST が苦手とする短い塩基配列の類似性検索を“超高速”で行えるツール。アサガオ以外の生

物種にも対応。 

7. おわりに 

 アサガオは日本を代表する園芸植物としてだけでなく，モデル植物としても 100 年以上の長きにわ

たり，遺伝学や生理学分野の研究材料として利用されてきた。第二次世界大戦による研究や系統維持

の中断を境にして，変異系統も散逸し，研究者も減少していた。しかし，NBRP を契機として変異系

統や遺伝子情報の整備が進み，特に遅れていたゲノム解読に関しても高等植物の中でも最高レベルの

高精度な配列が得られている。ゲノム配列とリソースの情報がリンクしたデータベースも整備が進ん

でおり，ゲノム編集も可能になるなど新規参入がしやすい環境が整ってきた。これらの情報やアサガ

オリソースの特性を利用した研究がさらに増えてくることを願ってやまない。 
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