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世界最大規模：キャッサバ（タピオカ）完全長 cDNA 約 11,000 種を同定 
- 環境ストレス処理したキャッサバから完全長 cDNA ライブラリを作製 - 

 
 
 単位面積あたりの収穫量が他の穀物に比べて高い、イモノキ属の熱帯低木「キャッ

サバ」は、アフリカ、東南アジア、中南米を中心に約 10 億人の人々に食され、日本

でも別名の“タピオカ”として、デザートとして定着しています。キャッサバは、乾燥

地や酸性土壌、貧栄養土壌でもよく育つ作物であるため、古くから貴重な食糧源とし

て栽培され続けています。どこでも育つこの能力は、地球環境の変化や世界人口の激

増などに伴う食糧問題の解決の糸口として、期待されています。 
 さらに、キャッサバは、化石燃料に替わる地球に優しい循環型のエネルギー源「バ

イオ燃料」として、サトウキビ、トウモロコシなどとともに原料の担い手として活用

が検討されています。 
 理研植物科学研究センターのゲノム情報統合化ユニットらは、国際熱帯農業センタ

ー（コロンビア共和国）と協力して、このキャッサバに乾燥、高温、酸などの環境ス

トレスを与え、約 2 万種の完全長 cDNA を単離し、遺伝資源として意義のある 11,000
種の完全長 cDNA を同定しました。この中には、約 5,000 種の新規遺伝子や、植物全

体として新しい遺伝子を含んでいることも明らかとなりました。 
 2007 年から米国では、キャッサバのゲノム配列を決定するプログラムを進行させ

ています。しかし、新機能を見出すためには完全長 cDNA が必須であるため、研究グ

ループの今回の成果が高く評価されることになりました。今後、なぜキャッサバが悪

環境下でも育つのかを遺伝子レベルで解明することで、他の作物でも収量を増やすこ

とができるようになるかもしれません。 



 

 
(写真)左：キャッサバ畑。右上：全体像、右下：収穫した芋 
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◇ポイント◇ 
・キャッサバの完全長 cDNA 約 11,000 種を同定、うち 1,500 種は植物として新規 
・デンプン代謝、環境ストレス応答に関係するキャッサバ遺伝子を推定 
・バイオ燃料の開発、食料問題解決の糸口に 
 独立行政法人理化学研究所（野依良治理事長）は、国際農業研究協議グループ（CGIAR）

傘下の研究機関国際熱帯農業センター（本部：コロンビア共和国カリ市、ヨアヒム・フォス

（Joachim Voss）センター長）と協力して、有用作物キャッサバ（タピオカ）※1の完全長cDNA※2約

11,000 種を同定しました。キャッサバにおいて完全長cDNAの情報が大量に公開されるのは、

今回が世界で初めてで、遺伝資源の収集規模としても世界最大です。これは、理研植物科学

研究センター（篠崎一雄センター長）ゲノム情報統合化ユニットの櫻井哲也ユニットリーダ

ー、植物ゲノム発現研究チームの関 原明チームリーダーらによる研究成果です。また、国際

熱帯農業センターの石谷学研究員らのグループとの連携で進めてきました。 
 世界人口が増加を続けている現在、食糧問題の解決のために、作物増産は非常に重要な課

題です。しかし、気象環境の変化（降水地域、降水量、乾燥地域の拡大）、土壌の劣化（酸化、

地下水位の低下、塩蓄積）などにより、作物を良好に生育できる適地が失われ続けています。

このため、これまで農地として適さないとしてきた問題のある土地でも作物を生育させる必

要があり、作物増産の大きな課題となっています。熱帯低木キャッサバは、乾燥、酸性土壌、

貧栄養土壌という問題のある土地での栽培が可能であることから、食糧問題解決の糸口と期

待される作物です。特に、キャッサバはアフリカ大陸の人口の 40％、2 億 5,000 万人の基本

食糧で、最も重要な作物の一つであると言われています。 
 さらに、世界的な問題として地球温暖化現象があります。二酸化炭素などの温室効果ガス

排出の削減に向け、化石燃料に替わる循環型エネルギー「バイオ燃料※3」の開発に期待が寄

せられています。キャッサバは、バイオ燃料の原料（デンプン）としても優れた植物である

ことが知られています。 
 研究では、分子生物学のあらゆる解析の基本となるEST※4について、公共のデータベース

で既に利用可能なキャッサバデータとほぼ同数を、新たに追加しました。これを他植物デー

タと比較することで、デンプン代謝、環境ストレス応答に関係するキャッサバの遺伝子を示

しました。遺伝子の実在を示す大量のESTは、米国で進行中のゲノム配列決定プロジェクト、

DNAマイクロアレイ※5開発などのゲノム研究※6、トランスクリプトーム研究※7に貢献すると

期待されます。また、米国ビル＆メリンダ・ゲイツ財団が支援するキャッサバプロジェクト

にcDNA情報を提供することが決まっており、この研究成果が育種の現場に活用されること

が期待されます。 
 本研究成果は、英国の科学雑誌『BMC Plant Biology』に近くオンライン掲載されます。 
 
 



 

 

1.背  景 
 毎年 7,000 万人もの世界人口が、増加を続けている現在、作物増産は非常に重要

です。しかし、地球温暖化による降水地域、降水量の変化、乾燥地域の拡大や耕地

の酷使による酸化、地下水位の低下、塩蓄積といった土壌劣化により、１年間に 500
万ヘクタール（日本の農地面積とほぼ同じ）もの耕地が、作物の生育に適さない土

地へと変わり、失われています。このため、これまで農地として適さないとしてき

た問題のある土地での作物生育を可能にすることが、作物増産にとって大きな課題

の１つとなっています。 
 熱帯低木キャッサバ（タピオカ）（写真 1）は、全世界でおよそ 10 億人の人々の

食糧源であり、アフリカ、東南アジア、中南米を中心とした国々で盛んに栽培され、

その年間生産量は 1 億 6,300 万トンにのぼります。乾燥地、酸性土壌、貧栄養土壌

での栽培が可能であるうえに、トウモロコシやイネなど他のデンプン作物と比べて

も、単位面積あたりの収穫量が多いことから、食糧問題解決の糸口と期待される作

物です。特に、国連のミレニアム開発目標の対象であるアフリカ大陸の多くの国が

キャッサバを主食としており、病害虫や環境ストレスに対する抵抗性を高めるため

の品種改良は重要です。この食糧問題解決、貧困追放と関連して、米国ビル＆メリ

ンダ・ゲイツ財団とロックフェラー財団の支援のもと、「アフリカの緑の革命のた

めの連合」という新たなイニシアチブも最近とられています。 
 さらに、世界的な問題として地球温暖化現象があります。温暖化現象の原因とな

っている二酸化炭素などの温室効果ガス排出削減に向け、化石燃料に替わる循環型

エネルギー「バイオ燃料」の開発が注目されています。このバイオ燃料としてもキ

ャッサバは、サトウキビ、トウモロコシ、パーム、トウゴマなどと同様に原料とし

て優れた植物であると期待されています。 
 特にキャッサバは、様々な悪環境下での生育が可能であり、デンプンの高い生合

成能力を持つことから、植物全般の環境ストレス耐性、生産性の向上に関わる有用

遺伝子の探索やそのメカニズム解明に適する作物と考えられます。 
 

2. 研究手法と成果 
 乾燥、高温、酸性土壌条件などの環境ストレスを与えたキャッサバ植物体を材料

として完全長 cDNA ライブラリを作製しました。キャッサバの試料は、国際熱帯農

業センターが準備しました。このライブラリから約 20,000 種の完全長 cDNA を単

離し、5′末端および 3′末端から約 35,000 種 の EST を解読しました。得られた EST
を類似性に基づいて分類し、重複を除くことで約 11,000 種のキャッサバ完全長

cDNA を同定しました。その重複頻度を調べたところ、多くのクローンにおいて重

複が見られませんでした（図 1）。これは、研究グループが多様な遺伝子を獲得した

ことを意味します。また、既知のキャッサバ遺伝子と比較した結果、約 5,000 種の

新規キャッサバ遺伝子を獲得していたことがわかりました。さらに、他植物との比

較をした結果、そのうち約 1,500 種は植物の遺伝子としても新規であることがわか

りました。 
 双子葉モデル植物シロイヌナズナの全遺伝子情報と今回発見したキャッサバの

遺伝子を既知の代謝経路図へ対応させ、比較したところ、高い一致性を示しました。

これは、今回同定したキャッサバ遺伝子は、植物遺伝子として偏りのない全体的な



 

 

ものを獲得できたことを意味します。特にキャッサバ研究において強い関心が持た

れているデンプン代謝経路については、約 80%の一致性を示しました（図 2）。シ

ロイヌナズナでストレス応答に関係すると報告されている遺伝子 44 種と比較して

みると、キャッサバでは、高い相同性を示す遺伝子 32 種を単離したことがわかり

ました。これらの結果は、本研究で作成したキャッサバ完全長 cDNA ライブラリが

多様性に富むだけでなく、キャッサバ特有のメカニズム解明の手がかりになりうる

有用な遺伝資源であることを示しています。 
 なお、本研究で得た EST は日本 DNA データバンク（DDBJ）へ、配列決定時の

測定データは米国の NCBI Trace Archive へ登録を完了しており、誰でも自由に利

用できる状況となっています。 
 
3. 今後の期待 
 米国では、2007年からキャッサバのゲノム配列決定プロジェクトが進行中です。

しかし、ゲノムの塩基配列だけでは、遺伝子を予測、同定するには不十分であり、

遺伝子の機能の裏付けのためには転写産物であるcDNAデータが有効です。また、

網羅的な遺伝子発現解析に用いるDNAマイクロアレイあるいはDNAマーカー※8の

開発にも、大量のcDNA情報が必要です。このように、多くの期待を集めているキ

ャッサバの遺伝子と、その機能を知るための大量のESTが、ゲノム、トランスクリ

プトーム研究に重要な情報資源を与えることになります。 
 また、有用作物キャッサバの持つ様々な環境ストレスへの耐性、デンプンの高効

率な生合成メカニズムを解明することで、他の作物においても生育可能な土壌の拡

大と収量増へつながると期待されます。さらに、国際熱帯農業センターなどの国際

的なキャッサバ研究グループと連携し、ゲノム育種への利用を進めていきたいと考

えています。 
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<補足説明> 
※1 キャッサバ（タピオカ） 
学名は Manihot esculenta でマニオク、マニホット、タピオカとも呼ばれる。高さ

2～3m のトウダイグサ科の熱帯低木。芋（根）は長さ 30～70cm、直径 5～10cm
で幹の根元に放射状に実り、食用、デンプン原料として使用される。タピオカココ

ナッツミルクやパールミルクティなどのデザート材料としても馴染み深い。葉は長

さ 10～15cm で掌のように裂が入る。茎を畑に突き刺すだけで繁殖し、乾燥地、酸

性土壌にも耐え、他のデンプン作物よりも単位面積当たりの収穫量が高い。 
 

※2 完全長 cDNA 
cDNA とは、ゲノム DNA の中から不要な配列を除き、タンパク質をコードする配列

のみに整理された遺伝情報物質である mRNA（メッセンジャーRNA）を鋳型にして

作られた DNA のこと。完全長 cDNA は、断片 cDNA と異なり、タンパク質を合成

するための設計情報をすべて有しているため、タンパク質を合成することができる。 
 
※3 バイオ燃料 
温室効果ガス排出削減の見地から、二酸化炭素を光合成によって炭水化物へと固定

する植物を燃料にすれば、大気中の二酸化炭素量を増加させないという「カーボン

ニュートラル」の考えに基づく循環型エネルギーとして注目されている。生物を原

料として作られる燃料の総称で、サトウキビ、トウモロコシなどのデンプンや糖を

原料とする「バイオエタノール」、ナタネ、パームなどの植物油を原料とする「バ

イオディーゼル」に大別される。 
 
※4 EST 

Expressed Sequence Tag。cDNA ライブラリからランダムに選んだクローンの 5′
末端あるいは 3′末端から数百塩基程度の配列を決定したもの。 

 
※5 DNA マイクロアレイ 
別名 DNA チップとも呼ばれ、数万に区切られたスライドグラスやシリコン基盤の

上に、DNA の部分配列を高密度に固定化したもの。この実験器具を用いることに

より、数万にも及ぶ遺伝子発現を一度に検出することが可能となる。 
 
※6 ゲノム研究 
ゲノム（genome）とは、ある生物種が持つ遺伝情報（gene）の総体（-ome）をさ

す。ゲノム研究とは、ある生物種のゲノム DNA 塩基配列の決定のほか、ゲノム上

の遺伝子コード領域の特定などをさす。 
 
※7 トランスクリプトーム研究 
トランスクリプトーム（transcriptome）とは、ある生物種のゲノム DNA から転写

された RNA（transcript）の総体（-ome）をさす。トランスクリプトーム研究とは、

cDNA の収集、DNA マイクロアレイを用いた mRNA の量的変化解析などをさす。 



 

 

※8 DNA マーカー 
塩基置換や DNA 配列の繰り返し数の違いなど、他の DNA 配列と区別でき、指標

として用いることが可能な DNA 配列をさす。生物個体の遺伝的性質、もしくは系

統（個体の特定、品種など）の目印となる。 
 
 

 
写真 1 キャッサバ 

 
（左）キャッサバ畑。（右上）全体。（右下）収穫した芋。 



 

 

 
図 1 獲得した完全長 cDNA の高い多様性 

 
遺伝子あたりの平均重複数は 1.83 で、約 8,000 種の完全長 cDNA は重複していない

ことを示す。これは、この cDNA ライブラリが多様性に富み、非常に品質が高いこと

を意味する。 
縦軸は、重複した mRNA 数で、数値が大きくなる（下へ行く）ほど同じ遺伝子を収

集していることを意味する。横軸は遺伝子の数で、横軸をすべて加算すると約 11,000
種となる。 



 

 

 
図 2 双子葉モデル植物シロイヌナズナの代謝経路図（デンプン、糖代謝） 

 
緑色はシロイヌナズナ遺伝子での対応、赤色はそのうち本研究で獲得したキャッサバ

遺伝子での対応を示す。他の代謝経路についても、キャッサバの遺伝子はシロイヌナ

ズナで対応した部分の半数以上にマップした。デンプン、糖などの 1 次代謝について

は、概ね生物で共通していると考えられている。今回、キャッサバ研究において強い

関心が持たれるデンプン代謝経路については約 80％を獲得していることになる。 
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