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研究成果の概要（和文）：小麦粉の品質、特に生地強度には胚乳に蓄積される種子貯蔵タンパク質の質と量が大
きく影響する。コムギ近縁野生種がもつ種子貯蔵タンパク質は、多様性に富んでいるが、これまで小麦粉として
利用されることはなかった。本研究では、コムギ近縁野生種由来種子貯蔵タンパク質遺伝子が座乗する染色体微
細領域を日本の実用コムギ品種へ、人工交配により導入した。この系統は、新規かつ多様な小麦粉食品の加工適
性に対応でき、バラエティーに富んだ小麦粉を生み出すコムギ育種素材の開発につながる。

研究成果の概要（英文）：Wheat flour quality, especially the dough strength is greatly influenced by 
the quality and the quantity of the seed storage protein accumulated in the endosperm. The seed 
storage protein of wheat wild species possesses a large diversity but has never been used as wheat 
flour. In this study, chromosome microscopic regions carrying the seed storage protein genes derived
 from the wheat wild species was introduced to a commercial Japanese wheat variety by artificial 
crossing. This line can respond to the processing suitability of new and diverse flour foods, lead 
to the development of wheat breeding material which produces wide varieties of wheat flour.

研究分野： 植物遺伝学、植物育種学
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様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 
（１）パンコムギの進化における倍数化過程
でのボトルネック効果 
私たちが最も食しているパンコムギ（ゲノ

ム構成 AABBDD）は、栽培種四倍体コムギ
（AABB）と野生種タルホコムギ（DD）との自
然交雑と複二倍体化から生じた異質６倍体
である。この交雑は、ほんの数回、カスピ海
南岸の限定された場所で起きたと考えられ
ており、両親がもつ遺伝的多様性の一部だけ
パンコムギは受け継いだとされている（下
図）。 

 
（２）野生種を使ったコムギの遺伝資源拡大
は世界の趨勢 
Warburton et al. (2006)は、国際トウモ

ロコシ・コムギ改良センター（CIMMYT）で育
成されたコムギ品種について、遺伝的多様性
を SSR マーカーで調査した。その結果、遺伝
的多様性は「緑の革命」当時の品種で減少し
たが、近年の品種では増加していた。これは、
近年、各種ストレス耐性、多収性、高品質性
を目指して、在来種や野生種を積極的に育種
プログラムに導入したためである。 
 
（３）「コムギ異種染色体バンク」の開設
（2003 年鳥取大学） 
申請者らは、2003 年、文部科学省ナショナ

ル・バイオリソース・プロジェクト・コムギ
（NBRP・Wheat）のサブ機関として、「鳥取コ
ムギ異種染色体バンク（Tottori Alien 
Chromosome Bank of Wheat: TACBOW）」を開
設し、世界の各研究機関で断片的に保存され
てきた異種染色体保有コムギ系統を収集し
た。このような特徴のあるバンクは、世界に
唯一であり、集中的に異種植物の変異を解析
することによって、有用遺伝子をもつ系統を
効率的に選抜できる基盤となった。 
 
（４）野生種由来種子貯蔵タンパク質は従来
の小麦粉品質を劇的に変化させる 
TACBOW の系統は、均一な遺伝的背景の中に

様々なコムギの近縁野生種に由来する異種
植物の染色体が１対ずつ添加されている。従
って、遺伝的ノイズが少なく、野生種に由来
する個々の種子貯蔵タンパク質について、小
麦粉品質への効果を調査するには優れたコ
レクションである。また、CIMMYT で展開され
ている「野生種の利用による遺伝資源拡大」
とも目的が共通である。そこで、申請者らは、

TACBOW の一部の系統について、野生種に由来
する種子貯蔵タンパク質の小麦粉品質への
効果を調査したところ、その変異の大きさは
予想以上であった。さらに、近畿中国四国農
業研究センターとの共同研究により、種子を
大量に増殖・製粉し、小麦粉品質を詳細に調
査した。その結果、生地強度を格段に強め、
パン用の小麦粉として優れた特性を示す系
統があらわれた。 
 
２．研究の目的 
TACBOW の系統は、遺伝的背景が実験系統で

あること、野生種から種子貯蔵タンパク質遺
伝子以外の遺伝子も同時にパンコムギへ持
ち込んでいることにより、実用品種と比べ農
業形質は著しく劣っている。 
そこで、野生種の染色体を段階的に実用品

種の染色体に置き換えつつも、有用な種子貯
蔵タンパク質を保有した系統を育成し、小麦
粉の高品質化と新加工用途開発に向けた研
究基盤を確立したいと考えるようになった。
そこで研究期間内に上記の目標を達成する
ため、以下のことを行う。 
 
（１）TACBOW の系統について、網羅的に少量
の小麦粉で迅速に品質を評価する。これによ
り、現存のパンコムギには無いユニークな小
麦粉品質特性をもつ系統を見いだす。 
 
（２）（１）の選抜系統について、保有する
野生種染色体に特異的な種子貯蔵タンパク
質遺伝子を探索する。これによりユニークな
小麦粉品質特性をもたらす原因遺伝子を突
き止める。さらに、それらの遺伝子が座乗す
る野生種染色体を識別できるDNAマーカーを
開発する。 
 
（３）有望な種子貯蔵タンパク質遺伝子が座
乗する染色体領域は保持しつつも、野生種由
来の不要な染色体領域を削除した系統を育
成する。 
 
（４）（３）の系統育成過程で、実用品種に
よる連続戻し交配も同時に行い、遺伝的背景
は農業形質に優れた実用品種となる系統を
育成する。その際、（２）で見いだした遺伝
子・DNA マーカーを利用して、各連続戻し交
雑世代における有望遺伝子の存在と野生種
由来染色体の削除程度を確認する。 
 
（５）以上で育成した系統について、種子を
大量に増殖し、小麦粉品質の詳細な評価を行
う。 
 
３．研究の方法 
（１）TACBOW の 58 系統について、以下の解
析を行った。 
①各系統について少量の種子（約 5 g）から
製粉し、SDS 沈降量（種子貯蔵タンパク質の
種類と量を反映）とタンパク質含量（種子貯



蔵タンパク質の量を反映）を測定した。 
②有望系統の完熟種子から種子貯蔵タンパ
ク質を抽出し、電気泳動によって分離した。
その泳動パターンを元に野生種特有の種子
貯蔵タンパク質を見いだすとともに、スポッ
トの濃淡を元にタンパク質の発現量を調べ
た。 
 
（２）（１）の結果を元に、ユニークな小麦
粉品質に貢献する野生種由来種子貯蔵タン
パク質遺伝子をクローニングするため、有望
系統のゲノム DNA を鋳型として、パンコムギ
の種子貯蔵タンパク質で主要なグルテニン
サブユニット遺伝子を網羅的に増幅できる
プライマー（Long et al., 2005）を用いて
PCR を行った。増幅断片の塩基配列を決定し
た。 
 
（３）野生種は、これまで育種に使われるこ
とがほとんど無かったことから、DNA マーカ
ーは皆無に等しい。一方、パンコムギや同じ
イネ科のイネやオオムギといった主要穀物
では、染色体全域で高密度に座乗する DNA マ
ーカーが開発されている。これにより、様々
な形質を効率的に選抜することが可能にな
っている。そこで、これら既知の DNA マーカ
ーを本研究で扱う野生種へ転用した。特に、
コムギ PCR-based landmark unique gene
（PLUG）マーカー（Ishikawa et al., 2007）
は、イネと相同性が高くゲノム中に反復が少
ないコムギ発現遺伝子について、イントロン
を挟むエクソンにプライマーが設計されて
いる。従ってコムギ近縁野生種でも PCR 増幅
産物が得られやすく、イントロンに由来する
増幅断片長多型や SNPs を多く期待できるの
で、本研究では、第 1同祖群染色体に割り当
てられたコムギ PLUG マーカーの転用を試み
た。 
 
（４）野生種の染色体を段階的にパンコムギ
実用品種の染色体に置き換えつつも、有用な
種子貯蔵タンパク質を保有した系統を育成
するため以下のことを行った。 
①パンコムギ（2n=42）の実験系統では、染
色体数が１本ずつ少ないモノソミックシリ
ーズ（2n=41）が育成されている。そこで、
第１同祖群染色体のモノソミックスと１の
有望系統の野生種染色体が１対添加された
個体とを交配し、F1を得た。F1の減数分裂過
程では、パンコムギ染色体片腕と野生種染色
体片腕とが動原体で結合したロバートソン
型転座が約 10％誘発される。この転座の有無
は、Genomic in situ hybridization (GISH)
法により、パンコムギと野生種の染色体をそ
れぞれ蛍光で染め分け、蛍光顕微鏡下で観察
して選抜した。 
②パンコムギは A, B, D の３種類のゲノムか
らなる異質６倍体のため、それぞれのゲノム
には、祖先を同じくする同祖染色体が存在す
る。パンコムギでは通常、安定的に子孫を残

すため、減数分裂中に同祖染色体間は対合し
ないよう制御されている。この制御に関する
Ph 遺伝子（5B 染色体に座乗）を除くと、同
祖染色体間で対合が生じる。そこで、5B染色
体が１本少ないモノソミックスと（４）－①
の選抜系統とを交配し、導入する野生種染色
体と同祖のパンコムギ染色体との間で対合
を誘発させた。これにより、野生種染色体と
パンコムギ染色体との間で組換えを生じさ
せ、その後代で野生種由来の不要な染色体領
域がパンコムギの染色体となった系統を昨
年と同様に GISH 法で選抜した。 
③農業形質に優れるパンコムギ実用品種を
反復親として、（４）－①、②で選抜した系
統に連続戻し交配を行った。その際、（１）
－②で見いだした野生種に特有の種子貯蔵
タンパク質を保有する系統を各世代で選抜
した。さらに（３）で開発した DNA マーカー
を用い、野生種由来染色体の削除程度を確認
した。 
 
（５）有望系統の小麦粉品質を再評価するた
め、（１）－①と同様の解析を行った。 
 
４．研究成果 
（１）TACBOW の系統について、タンパク質含
量とSDS沈降量を元に生地強度を評価した結
果、遺伝的背景のパンコムギ品種と比べ 3.24
～ 1.51倍の強生地強度を示す14系統を選抜
した。それらの種子貯蔵タンパク質を電気泳
動により解析した結果、異種由来のグリアジ
ンバンドを 7 本、グルテニンスポットを 61
個見出した（図 1）。選抜 14 系統について、
遺伝的背景のパンコムギ品種由来の各バン
ド・スポットの濃淡から発現量を解析した結
果、発現量の増加は 1系統のグルテニンスポ
ット 1個のみであり、発現量の減少は 7系統
で延べ 4 本のグリアジンバンドと 27 個のグ
ルテニンスポットで見られた。これら 7系統
では、異種由来種子貯蔵タンパク質が存在す
ることに加え、生地強度の弱さに寄与する遺
伝的背景のパンコムギ品種由来種子貯蔵タ
ンパク質の発現量が減少することで、生地強

度が強くなっていると考えられる。 
 
（２）種子貯蔵タンパク質の中でも分子種が
多く知見の少ない低分子量グルテニンサブ



ユニット（LMW-GS）に着目し、異種由来 LMW-GS
遺伝子のN末端領域のアミノ酸配列を元に分
類した結果、s type が 8 個、m type が 15 個、
i type が 4個、不明な type が 2個であった。
グルテニンがポリマーを作り、生地強度を強
くするために必須なアミノ酸であるシステ
インに注目すると、i type のうち 2 個には、
反復領域中に余分なシステインをそれぞれ 1
個持っていた。また、m type のうち 1個には、
反復領域にあるはずのシステインが1個欠失
していた。これらの異種由来 LMW-GS が持つ
構造には、生地強度を高める可能性があると
考えられる。 
 
（３）選抜 14 系統の中でも生地が強いコム
ギ近縁野生種 Thinopyrum elongatum の第 1
同祖群（1E）染色体を 1対保有し、遺伝的背
景が実験系統の Chinese Spring（CS）である
系統（CSDAL1E）に着目した。第 1 同祖群染
色体に割り当てられたコムギ PLUG マーカー
を用いた結果、全 121 個のうち、CSDAL1E で
特異的な増幅断片が得られ、1E 染色体を識別
できたマーカーは 33 個（27.3％）であった。
ゲノム別では 1A 由来で 21.6％、1B 由来で
30.9％、1D 由来で 24.7％であり、Bゲノム由
来で最も多くの 1E 染色体識別マーカーを選
抜できた。これまでに試みたオオムギ 1H 染
色体由来 EST マーカーでは、1E 染色体を識別
できたマーカーは 1割にも満たず、6割が PCR
増幅断片長多型なし、3 割が増幅断片なしで
あった。従って、本研究で用いたコムギ PLUG
マーカーは高効率に 1E 染色体を識別できた
と言える。 
 
（４）①CSDAL1E について、パンコムギの 1A
染色体との間で、ロバートソン型転座を誘発
させた結果、1A 染色体短腕と 1E 染色体長腕
（1EL）からなる染色体を 1 本保有する個体
（T1AS.1EL）を見出した（図２）。この個体

では、1E 染色体に由来する高分子量グルテニ
ンサブユニット（HMW-GS）を保有していたこ
とより、その HMW-GS 遺伝子は 1EL に座乗す
ることが明らかとなった。 
②次に、１A 染色体長腕と 1EL との間で同祖
染色体間対合を誘発させ、（３）で選抜した
1E 染色体識別マーカーを用いて染色体の由
来を調査した結果、長腕の動原体側で 7個中
6 個および長腕の末端側で 2 個中 1 個のマー

カー近傍で、1EL が 1AL へ置換したと考えら
れる染色体をもつ 1個体を得た。 
 
（５）T1AS.1EL 系統の種子を大量に収穫し、
製粉後、生地強度を評価した結果、T1AS.1EL
系統は、1EL 染色体を保有しない個体と比べ、
有意に生地強度が強いことが明らかとなっ
た。従って、CSDAL1E がもつ小麦粉生地が強
い特性は、T1AS.1EL でも引き継がれているこ
とが明らかとなった。従って、（４）-②で育
成した 1E染色体由来 HMW-GS 遺伝子を含む染
色体の微細領域を導入した系統についても、
小麦粉生地が強い特性を持つことが予想さ
れ、小麦粉品質向上の育種素材として期待さ
れる。 
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