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オオムギ早生化の鍵遺伝子を発見

岡山大学大学院環境生命科学研究科（農学系） 教授 加藤鎌司
助教 西田英隆

オオムギ

オオムギ

裸麦

コムギ

皮麦

日本におけるコムギ，オオムギの作付面積の推移
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コムギ

オオムギ

三八豪雪

稲作転換対策
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稲作転換対策

水田二毛作の時代
1960年頃から
急激に減少

穂発芽

収穫ゼロ

種皮損傷

品質低下

安全・安心で高品質なオオムギの安定生産

国産 品質の遺伝的改良

諸障害の回避

諸障害の回避

地球温暖化対応

DNA解析技術を利用した新たな早生オオムギ育種

早生遺伝子の解明

自給率の向上
（「麦の自然史」，佐藤・加藤編著，

北海道大学出版会，2010）

赤かび病

早木曽2号がもつ早生遺伝子の把握

1H 2H 3H 4H 5H 6H 7H

×

印度大麦

オオムギがもつ
７種類の染色体

Vrn-H1

1H 2H 3H 4H 5H 6H 7H

早木曽2号

vrn-H1

1H 2H 3H 4H 5H 6H 7H

Vrn-H1 型早木曽2号

Vrn-H1
早木曽2号を
連続戻し交配

早木曽2号と比べて1週間ほど晩生化

原因遺伝子は不明（Yasuda et al. 1969）

Vrn-H1 による
早生化なら考

えやすいが．．．

武田和義名誉教授との共同研究

1H 2H 3H 4H 5H 6H 7H

vrn-H1

F1

Vrn-H1 型早木曽2号 早木曽2号
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早生遺伝子の分離分析と遺伝子型の確定
×

F2世代での分離分析

→ 1 : 2 : 1

早晩性の原因遺伝子は単一
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0

50

100

150

13 17 21 25 29 33
0

50

100

150

13 17 21 25 29 33

0

50

100

150

13 17 21 25 29 33
0

50

100

150

13 17 21 25 29 33

0

50

100

150

13 17 21 25 29 33

ヘテロ型

晩生ホモ型

早生ホモ型

個
体

数
個

体
数

個
体

数

圃場出穂日 （4月1日＝1）

F3世代での後代検定

→ 早生遺伝子型の確定

Vrn-H1 だけではなかった候補遺伝子

Vrn-H1, HvPhyC, HvCK2α 

Vrn-H1 と密接連鎖する HvPhyC, HvCK2α

イネ，コムギとの比較

遺伝子の塩基配列比較

3遺伝子とも早木曽2号と印度大麦で塩基配列に違い

晩生系統（左）は3つとも印度大麦の遺伝子をもつ

3遺伝子のどれか？ or 第4の遺伝子？

1H 2H 3H 4H 5H 6H 7H

Vrn-H1 型早木曽2号
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F2世代での3遺伝子の分離と早晩性

Vrn-H1, HvPhyC, HvCK2α 

1H 2H 3H 4H 5H 6H 7H

F1
Vrn-H1
HvPhyC

HvCK2α 

Vrn-H1
HvPhyC

HvCK2α

印度大麦早木曽2号

F2

少数の組換え型 少数の組換え型

F2

仮に，HvPhyC が早生遺伝子だとすると

早生 早生 中間 中間 中間 晩生 晩生

仮に，HvCK2α が早生遺伝子だとすると

早生 中間 早生 中間 中間 晩生 晩生

相同染色体間での組換え

早晩性遺伝子型と一致する遺伝子は？

HvPhyC

Vrn-H1 型早木曽２号

早木曽２号

121 bp
102 bp

左から，早木曽２号，Vrn-H1 型早木曽２号

PCR解析による
遺伝子型の識別

HvCK2αVrn-H1

左から，早木曽２号，Vrn-H1 型早木曽２号，ヘテロ

約10 kbエクソン 1 2 エクソン 1SNP 2

474 bp
403 bp

478 bp
432 bp

巨大な欠失

SNP；一塩基多型

0

50

100

150

13 17 21 25 29 33
0

50

100

150

13 17 21 25 29 33

0

50

100

150

13 17 21 25 29 33
0

50

100

150

13 17 21 25 29 33

0

50

100

150

13 17 21 25 29 33

ヘテロ型

晩生ホモ型

早生ホモ型

個
体

数
個

体
数

個
体

数

圃場出穂日 （4月1日＝1）

?

?

早木曽2号と印度大麦での塩基配列の
違いを識別するDNAマーカーの開発

エクソン 1 SNP 2

圃場出穂日 （4月1日＝1）
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HvPhyC

早晩性遺伝子型と完全に対応するHvPhyC 遺伝子型

早生化の原因遺伝子はHvPhyC
早生化の原因遺伝子は本当にHvPhyC なのか？

塩基配列に基づく遺伝子機能の推定

GTC CCT TCC CCG CTC

Vrn-H1型早木曽2号 GTC CCT TTC CCG CTC

早木曽2号
1139

V P S P L

V P F P L

HvPhyC遺伝子

1 kb

GAF PHY PAS PAS HK HKL
100 aaHvPHYCタンパク質 PAS

発色団

早木曽2号のHvPhyC が機能欠損型 → 早生化すると結論
PhyC が出穂期調節に関与する鍵遺伝子であることを，
主要作物においてはじめて報告

非同義置換

357:WGLVVCHHASPRFVPFPLRYACEFLTQVFGVQINKEAESAVLLKE 401

早木曽2号 365:WGLVVCHHTSPRFVPSPLRYACEFLLQVFGIQLNKEVELASQAKE 409
365:WGLVVCHHTSPRFVPFPLRYACEFLLQVFGIQLNKEVELASQAKE 409Vrn‐H1型早木曽2号

Chinese Spring (5A) 365:WGLVVCHHTSPRFVPFPLRYACEFLLQVFGIQLNKEVELASQAKE 409
365:WGLVVCHHTSPRFVPFPLRYACEFLLQVFGIQLNKEVELASQAKE 409Soleil (5A)

Soleil (5B) 365:WGLVVCHHTSPRFVPFPLRYACEFLLQVFGIQLNKEVELASQAKE 409
Chinese Spring (5D) 365:WGLVVCHHTSPRFVPFPLRYACEFLLQVFGIQLNKEVELASQAKE 409

Soleil (5D) 365:WGLVVCHHTSPRFVPFPLRYACEFLLQVFGIQLNKEVELASQAKE 409
365:WGLVVCHHSSPRFVPFPLRYACEFLLQVFGIQLNKEVELASQAKE 409Brachypodium distachyon
364:WGLMVCHHTSPRFVPFPLRYACEFLLQVFGIQINKEVELAAQAKE 408イネ（日本晴）
363:WGLVVCHHTSPRFVPFPLRYACEFLLQVFGIQLNKEVELAAQAKE 407

Arabidopsis
Sorghum

GAFドメイン

コムギ

早生化の原因遺伝子は本当にHvPhyC なのか？

遺伝子の発現解析 右図参照

イネ突然変異系統を利用した相補性検定

共同研究者の役割

研究プロジェクト

岡山大学大学院環境生命科学研究科

岡山大学資源植物科学研究所

実験材料の提供・初期の小規模分離分析

農業生物資源研究所

イネを用いた相補性検定

農林水産省「アグリ・ゲノム研究の総合的な推進（課題番号GD3005）」

農林水産省「新農業展開ゲノムプロジェクト（課題番号FBW1201）」

早木曽2号型HvPhyC をもつ日本のオオムギ品種

フロリゲン遺伝子

日本生まれの早生遺伝子（突然変異）

早生遺伝子発見の波及効果

ムギ類における出穂期決定の分子メカニズムの解明

早木曽2号は，早生遺伝子HvPhyC と秋播性遺伝子vrn-H1 をもつ．
両遺伝子は密接に連鎖．
環境変動対応型遺伝子セットとして導入・選抜可能．

気候変動に対応できるオオムギ新品種の開発

早生の選抜 表現型 vs. 遺伝子型

収穫前の降雨に起因する諸障害を回避できる早生品種

表現型；選抜は容易．しかし，特定の環境（地域，栽培年）での早晩性

DNAマーカーを用いた早木曽2号型HvPhyC の直接選抜 （遺伝子診断）

生育期間短縮，寒の戻りによる凍霜害で減収

早木曽2号型HvPhyC をもつと，暖冬年には極端な早生になる 欠点

幼穂の凍霜害
2007年3月

秋播性（暖冬年において幼穂形成の早期化を抑制できる性質）の導入

Vrn-H1
HvPhyC

HvCK2α


