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内，適期遅れのような期間を設けて対
応する葉齢で色分けが可能である（図
-4 右）。ネットワーク経由での利用と
なるので現場で作業適期の確認や作業
記録を行うことができ，複数の端末か
ら同時に利用できることから経営体内
のメンバーが個々に作業を記録するこ
とやメンバー間で情報共有を図ること
が容易である。このシステムは WCS

（ホールクロップサイレージ）用稲コ
ントラクター組織を対象とした収穫作
業記録作成ツール（寺元 2019）をベー
スに大豆作での雑草防除向けに改良を
加えている。

利用に際しては，気象データ（日平
均気温）と地図表示に使用する圃場区
画のデータが必要となる。Excel 版で
は，気象庁のアメダスデータなど無償
で公開されている気象データを利用す
る場合は手入力での更新となるが，農
研機構メッシュ農業気象データシステ
ムを利用してデータ更新の負担を軽減
することができる。Web アプリ版で
は，気象データの更新はシステム側で
自動的に行われ，利用者が行う必要は
ない。圃場区画のデータは，利用者が
準備する必要があるが，農林水産省が
提供している農地の区画情報「筆ポリ
ゴン」等が利用可能である。

現在 Web アプリ版の支援システム
が農事組合法人Ｆで継続して利用され
ている。播種・防除作業の記録を簡易
に行うことができ，作業の進捗状況の
把握に有効だとの評価を受けている
が，帰化アサガオ類の適期防除ができ
ていない圃場もある。これは，作付面

積が大きいために播種期間が長いこと
による茎葉処理剤と選択性茎葉処理剤
の防除作業の競合や降雨による作業遅
延，湿害や獣害による生育量不足で後
発の帰化アサガオ類が繁茂する等，複
数の要因が関係している。現地状況の
詳細は浅見ら（2021）を参照いただ
きたい。

おわりに

今回開発した雑草の適期防除の支援
システムでは，ベンタゾン液剤，グル
ホシネート液剤による防除体系を念頭
に置いたが，その後帰化アサガオ類に
対応する除草剤としてフルチアセット
メチル乳剤（農研機構中央農業研究セ
ンター 2019）等が新たに登録されて
いる。このような新規の除草剤を組み
入れた防除体系に対しても防除適期が
大豆葉齢で示されていれば，基準とす
る葉齢の設定変更で対応できる。

今後このような適期作業の支援シ
ステムの利用拡大を図る上では，ス
マート農業の進展で導入が進んでいる
経営管理システムでの活用が考えら
れる。「農業データ連携基盤」（通称：
WAGRI）で取り組まれている Web 
API による提供は，葉齢予測という機
能のみを提供して多種のシステムとの
連携が図れることから有効な方策であ
ると思われる。

本稿で紹介した雑草の適期防除の支
援システムは，農研機構職務作成プロ
グラムとして登録されている。Excel

版は農研機構西日本農業研究センター
の開発で「大豆雑草防除適期をマップ
表示する Microsoft Excel 用マクロプ
ログラム」（機構－ M21），Web アプ
リ版は農研機構農業技術革新工学研究
センターの開発で「防除適期提示機能
付き現場情報収集アプリ及びサーバプ
ログラム」（機構－ S21）である。

また，これらのシステム開発の一部
は，農研機構生研支援センターの「革
新的技術開発・緊急展開事業（うち地
域戦略プロジェクト）」の「売れる麦
を核とする中山間水田輪作体系におけ
る収益力強化と省力化の実証」で実施
した。
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はじめに

グリホサート剤は 2000 年代に世界
で最も使用された除草剤とされている
(Bonny 2016)。グリホサート剤は植
物の 5- エノールピルビルシキミ酸 -3-
リン酸合成酵素（EPSPS）の阻害剤で，
EPSPS は芳香族アミノ酸（トリプト
ファン，フェニルアラニン，チロシン）
の生合成を担うシキミ酸経路の 6 番
目の反応を触媒する酵素である。グリ
ホサート剤の使用量増加の背景には，
除草剤抵抗性を導入した遺伝子組換え
作物の普及がある。

世界で商業栽培される遺伝子組換
え作物の面積は増加を続け，2019 年
に は 約 1 億 9040 万 ha（ 日 本 の 国
土面積の約 5 倍）に達した（ISAAA 
2019）。主要な導入形質は除草剤耐性
であり，最も普及している除草剤耐性
が，非選択性茎葉処理除草剤グリホ
サートに対する耐性である。

グリホサート剤使用量の増大に伴
い，抵抗性雑草の進化が深刻な問題と
なっている。現在までに 53 種のグリ
ホサート抵抗性雑草が報告されてお
り（Heap 2021），中でもグリホサー
ト抵抗性のヒユ科ヒユ属オオホナガア
オゲイトウ（Amaranthus palmeri，以
降 GR オオホナガ）は，2005 年に米
国のジョージア州で発見されて以降

（Culpepper et al. 2006），米国で急
速に蔓延し，難防除雑草となった。米
国においてオオホナガアオゲイトウは
1990 年代まで問題雑草として取り上

げられることは無かったが，現在，最
も有害な雑草としてリストアップされ
ている（Van Wychen 2019, 2020）。

米国は日本の主要な穀物輸入相手国
であり，米国で問題となっている GR
オオホナガは，輸入穀物への混入を通
じて日本に移入してくる可能性が高
い。これまでにも海外から日本に輸入
される穀物には，多くの雑草種子が混
入していることが報告されている（浅
井ら 2007）。その中には除草剤抵抗
性個体も含まれていることが報告され
ている（Shimono et al. 2010）。また
穀物輸入港湾では遺伝子組換えのダイ
ズやナタネが生育していることが報告
されている（Aono et al. 2006; 農林
水産省 2021)。日本は遺伝子組換え作
物の商業栽培は行われていないため，
野外における遺伝子組換え作物の生育
は，輸入穀物のこぼれ落ちが生じてい
る証拠と言える。

オオホナガアオゲイトウは北アメ
リカ原産の 1 年草で，日本での初
確認は 1936 年とされている（長田
1972）。その後，1960 年代までには
本州から九州に広がったとされている

が，現状の分布は稀で，日本で問題雑
草として報告はされていない。しかし，
米国で有害雑草として急速に蔓延した
事実や，グリホサート剤は日本の農耕
地だけでなく非農耕地においても汎用
されていることを考慮すると，今後分
布を拡大し難防除雑草となる可能性が
高い。そのため，本研究では日本の主
要な穀物輸入港湾において，オオホナ
ガアオゲイトウの分布状況について調
査した。

オオホナガアオゲイトウの
抵抗性メカニズム

オオホナガアオゲイトウの主要なグ
リホサート抵抗性メカニズムは，標
的タンパク質の過剰生産による（図
-1）。つまりグリホサート剤が阻害す
る以上の EPSPS が生産されることで，
植物は生存できる。これは EPSPS 遺
伝子の増幅によるもので，EPSPS 遺
伝子の転写量およびタンパク質量は，
EPSPS 遺伝子の数と正の相関を示す。
時に 100 倍にも及ぶ増幅が見られる
場合もある（Gaines et al. 2010）。

グリホサート抵抗性オオホナガ
アオゲイトウが日本の穀物輸入港
で定着

図 -1　オオホナガアオゲイトウの遺伝子増幅による抵抗性メカニズム
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して存在する。
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こうした遺伝子増幅による除草剤抵
抗性メカニズムは本種で初めて報告さ
れたが，その後，ヒユモドキ，ハリビ
ユ，ホウキギ，オヒシバ，ネズミムギ，
ヒゲナガスズメノチャヒキ，チャボヒ
ゲシバなどでも報告されている。ただ
し，増幅メカニズムは種によって異な
り，ハリビユについてはオオホナガア
オゲイトウとの交雑によるものとされ
ている（Nandula et al. 2014）。

興味深いことに，オオホナガアオゲ
イトウの EPSPS 遺伝子は 10 kb ほど
にも関わらず，増幅領域は約 399 kb
におよび EPSPS 以外にも様々な遺伝
子や転移要素が含まれる（Molin et 

al. 2017, 2020）。以降，この領域を
EPSPS カセットと呼ぶ（Molin et al. 
2017）。EPSPS カセットは構造タン
パク質によって染色体に結合している
ものの，染色体内に組み込まれてはお
らず，染色体外環状 DNA として存在
している（Koo et al. 2018）。そのため，
後代に遺伝するが，メンデル遺伝には
従わない。遺伝子増幅にはトランスポ
ゾンが関与していると考えられている

ものの，その増幅メカニズムは明らか
にはされていない。

米国では地理的に離れた地域の GR
オオホナガの EPSPS カセットが，ほ
ぼ同じ塩基配列を有していたことか
ら，GR オオホナガは複数地域で進化
したというより，1 地域で進化した個
体が急速に分布拡大したと考えられ
ている（Gaines et al. 2019; Molin et 

al. 2018）。一方，ゲノム全体を対象
にした塩基配列の多型を調べた研究
では，地理的に離れた地域の集団間
に，遺伝的分化が生じている傾向を
見出し，抵抗性個体の進化は複数回
生じたと考察している（Küpper et al. 
2018）。しかし，EPSPS カセットは
染色体外環状 DNA として存在してい
ることから，その挙動は核ゲノムのも
のとは異なる可能性が指摘されている

（Gaines et al. 2019）。また，ほぼ同
じ塩基配列を有する 399 kb におよぶ
EPSPS カセットが，複数回独立に進
化する可能性は低いと考えられている

（Gaines et al. 2019）。

港湾におけるGRオオホナガ
の分布調査

2014 ～ 2017 年の 8 ～ 9 月に日本
全国の主要穀物輸入港湾 14 港におい
て，オオホナガアオゲイトウの分布調
査を行った（図 -2）。穀物の積上げ地
の飼料工場・製粉工場周辺を踏査し，
本種が分布していた場合には，遺伝解
析を行うため全個体から葉を採集し
た。

採取した葉から DNA を抽出し，遺
伝子増幅が起きているか確認するた
め に，EPSPS 遺 伝 子 の コ ピ ー 数 を
リアルタイム PCR で解析した。ま
た，EPSPS カセットは先述したよう
に 399 kb に及ぶため，カセット上の
EPSPS 遺伝子以外の 8 領域の配列の
有無を，既往研究のプライマー（Molin 
et al. 2018）を用いて PCR によって
確認した。

その結果，5 港でオオホナガアオゲ
イトウの生育が確認され，そのうち鹿
島港，水島港，博多港の 3 港で GR オ
オホナガが検出された（図 -2）。鹿島
港以外の港では，本種の生育は 1 ～
7 個体であり，こぼれ落ちた種子が偶
発的に生育していると考えられた。一
方，鹿島港においては数万個体の生育
が確認され，一部の区画では一面に繁
茂していた（図 -3）。鹿島港では全個
体の解析は不可能だったため，500 ～
600m 離れた 2 地点から 40 ～ 60 個

図 -2　港湾におけるオオホナガアオゲイトウの分布状況と抵抗性個体の頻度（Shimono et al .	
	 2020 を改変）
	 数字は調査した年，（）の数字は解析個体数を示す。50個体以上生育している場合は約	
	 50 個体を，50個体未満の場合は全ての生育個体を解析。
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体の葉を採集し，抵抗性個体の頻度を
評価した。その結果，地点 1 では抵
抗性個体の頻度は 12 ～ 17％，地点 2
では 0 ～ 2％であった（図 -2）。4 年間，
抵抗性個体が安定して検出されたこと
から，抵抗性個体が定着に成功した結
果と考えられた。

EPSPS 遺伝子のコピー数の増加が
検出されなくても，EPSPS カセット
の 8 領域を有する個体も存在した（図
-2）。これらの個体は EPSPS カセッ
トを有するもののコピー数が少なく
抵抗性個体とみなされなかった。た
だし，先述したように EPSPS カセッ
トは染色体外環状 DNA として存在
し，体細胞分裂によっても娘細胞に不
均一に分配される。従って同一個体で
も EPSPS カセットのコピー数は組織
によって異なることが報告されている

（Giacomini et al. 2019）。そのため
解析に使用した葉では EPSPS カセッ
トのコピー数が少なくても，他の組織
では多い可能性も考えられる。EPSPS
カセットを有する個体を抵抗性とみな
す場合，地点 1 の抵抗性個体の頻度
は 24 ～ 29％となる。

オオホナガアオゲイトウの
遺伝構造

EPSPS カセット以外にも，オオホ
ナガアオゲイトウの核ゲノムの遺伝変
異を解析するためにマイクロサテライ
トマーカーを開発した。DNA の中に
は，マイクロサテライトと呼ばれる 2
～ 4 塩基程度の短い配列が複数回反
復した構造が含まれる。このマイクロ
サテライトの反復数は，同じ遺伝子座
でも個体間によって異なるため，個体
識別や集団間の遺伝的分化の程度を評
価するうえで有効なマーカーとされて
いる。

日本の港湾と，その他の地域の集団
とで遺伝構造を比較するために，以下
に示す 5 系統のサンプルを入手した。
なお，これらのサンプルは抵抗性を付
与する遺伝変異は検出されなかった。

・農耕地のサンプルとして大分県農
林水産研究指導センターより提供
いただいた 2018 年に大分県杵築
市に生育していた個体。

・日本の種子保存系統として，岡山
大学資源植物科学研究所より提供
いただいた 1989 年に岡山県で採
集された系統。

・原産地の種子保存系統として，ア
メリカ農務省より提供いただいた
米国アリゾナ州およびカンサス州
由来の 2 系統およびメキシコのコ
リマ州由来の 1 系統。

10 座のマイクロサテライトマー
カーの遺伝子型を決定し，遺伝距離に
基づく主座標分析を行った。この分析
で得られる散布図では遺伝的に似た個
体が近くにプロットされる。その結果，
メキシコの系統は遺伝的に異なる一
方，米国の系統と日本の港湾の個体は，
遺伝的によく似ていることが示され
た（図 -4）。また港湾の個体は 1989
年に採集された岡山の集団より，米国
の系統と遺伝的に近い傾向が見られた

（図 -4）。これらの結果は，グリホサー
ト抵抗性の進化は日本の港湾で生じた
のではなく，輸入穀物を介した移入に
由来することを支持するものである。

さいごに

米国で 2005 年に見つかった GR オ
オホナガが，10 年もたたずに日本に
移入し定着していることが明らかと
なった（Shimono et al. 2020）。グリ
ホサート剤を使用しない場合，抵抗性
個体が存続し続けるかどうかは，抵抗
性個体の適応度によるだろう。遺伝子
増幅による抵抗性個体は EPSPS タン
パク質を過剰生産しており，感受性個
体に比べて何らかのコストがかかって
いると考えるのが妥当である。しかし
予想に反して，栽培条件上では，抵抗
性個体と感受性個体で成長や繁殖に有

博多

水島
名古屋

姫路

PC
oA

 2

PCoA1

港湾 

●; 鹿島 1 

●; 鹿島 2 

●; 鹿島以外の港湾 

農耕地 

 ; ; 大分県杵築 

保存系統 

  ; 岡山県 

  ; 米国アリゾナ州 

  ; 米国カンサス州 

  ; メキシココリマ州

図 -4　マイクロサテライトマーカー 10 座の遺伝距離に基づく主座標分析（Shimono et al.
2020) を改変）
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意差は見られなかった（Giacomini et 

al. 2014; Vila-Aiub et al. 2014）。
これまで外来雑草の対策の多くは問

題が顕在化した後に講じられてきた。
しかし蔓延後の対策はコストも時間も
かかる。著者らは現在も港湾における
GR オオホナガの分布調査を継続して
おり，その動向を評価するとともに，
除草剤に依存しない防除対策を検討し
ているところである。
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