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研究成果の概要（和文）：スイートソルガムはサトウキビ同様、茎に糖液を蓄積する性質を有するが、殆ど食用
に用いられておらず、バイオリファイナリー利用が期待されている。本研究ではその搾汁液の高糖性に注目し、
その責任遺伝子座qBRX-6を解析した。その結果、(1) qBRX-6は複数の責任遺伝子が複合して座乗していると考え
られ、かつ、環境要因にも影響を受けていること。(2)その内の１つの候補遺伝子領域を狭めた結果、5つの遺伝
子に絞り込んだこと。(3) 別の候補遺伝子として、SbPRR37の可能性も検討した結果、スイートソルガムのアレ
ルは部分的機能欠失であり、これが原因で糖の転流に影響を与えている可能性、などが示唆された。

研究成果の概要（英文）：In the biorefinery industry such as bioethanol and bioplastics production 
for the "non-petroleum society", the basic raw material is sugar. In this study, we focused on the 
high sugar content of sweet sorghum juice and analyzed its responsible locus qBRX-6. As a result, 
(1) qBRX-6 is considered to be a complex locus of multiple responsible genes, and also influenced by
 environmental factors. (2) As a result of narrowing down one of the responsible genomic regions, 
five genes were assigned. (3) As a result of examining also the possibility of SbPRR37 as another 
candidate gene, the sweet sorghum allele is partial loss-of-function, which may have an influence on
 the translocation of sugar in plant.

研究分野： 植物育種学

キーワード： ソルガム　バイオリファイナリー　PRR37

  ２版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
現代・未来社会において、エネルギー創出に貢献するバイオエタノール生産や、バイオプラスチック生産などの
バイオリファイナリー産業の基本原料は糖である。しかし、これまでサトウキビなどの糖原料作物において、糖
の産生の原因遺伝子は明らかにされていなかった。本研究成果は、スイートソルガムを糖原料作物のモデル作物
と位置付け、遺伝学的及び分子遺伝学的観点から、どのような遺伝子座及び遺伝子が糖の産生に関与しているの
かについて解析を進め、学術的理解を深めた。さらに低炭素社会など、持続可能な開発目標（SDGs）の達成に向
けた社会の基盤作りへ向けて、農学や育種学の貢献が重要であるという社会的意義を示した。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 
 
１．研究開始当初の背景 
 
石油代替エネルギーや二酸化炭素削減などの国際社会の

課題に対する科学技術に基づく研究開発の方向性に、バイ
オリファイナリー研究がある。バイオリファイナリーとは、
バイオエタノールだけでなく、より付加価値の高いバイオ
プラスチックやバイオ繊維など、植物由来の高機能化学製
品を生産することである。その原料には糖が使われており、
バイオマス由来のセルロースなどを糖化することによって
糖を得る方法が長い間議論されてきた。しかし、バイオマ
スの糖化には多くのエネルギーとコストがかかる。このこ
とを考えれば、植物が産生する糖そのものを原料とする方
がはるかに現実的である。しかし、これまでどの主要な糖
産生作物においても高糖性遺伝子は明らかにされていなか
った。 
スイートソルガムはサトウキビ同様に稈に多量の糖を蓄

積するが（糖度約 20％）（図 1）、その糖液は、煮詰めても結晶
糖とならないため、現在では食用糖に全く利用されていない。 
我々はこれまで、(1)スイートソ

ルガム（高糖性）とグレインソルガム（低糖性）の雑種集団を用
いた QTL 解析を行い、高糖性遺伝子座 qBRX-6 を明らかにし、(2)
連続戻し交雑によって、この遺伝子を高バイオマスソルガムに集
積（QTL ピラミディング）することで、高糖性新品種の育成を行い、
糖多収の新 F1品種（品種名：炎龍、品種登録中）を作出した（図
2）。これは、育種学研究がバイオリファイナリーに貢献できる可
能性を示した世界でも初めての例である。 
 
２．研究の目的 
 
本研究では、砂糖原料には用いられないため砂糖価格に影響の

ないスイートソルガムに注目し、その高糖性遺伝子の同定を目指
し、バイオリファイナリーに最適化したソルガムのゲノム育種の
基盤を構築することを目的とした。 
ここで問題となるのは、qBRX-6 遺伝子と開花（出穂）期遺伝

子 Ma1/SbPRR37 が連鎖していることである（図 3）。もし、qBRX-6
遺伝子が同定されれば、Ma1 を含まないゲノム断片を作成し
qBRX-6 のみを育種に利用することができる。また、開花期遺伝子が糖度にどれほど影響するか
についての研究報告がほとんどなかった。そこで本研究では、(1) Ma1/SbPRR37 の同定、(2)高糖
性とは独立の遺伝子座に座乗する Ma6/Ghd7 の開花期遺伝子と高糖性の関係解明を目的とした。 

 
３．研究の方法 
 

試験圃場として、名古屋大学東郷フィールド内の温室に植物育成
環境を制御できる精密圃場を設置した。試験材料として、低糖性品
種 74LH3213 を背景とし、qBRX-6 候補領域をスイートソルガムのゲノ
ムに置換した染色体部分置換系統（SL-6）の置換領域分離集団を用
いて、原因遺伝子の候補領域の絞り込みを目指した。また、親品種
ゲノム DNA のリシーケンシング解析及び RNA-seq 解析を行い、候補
遺伝子の同定を行った。また、開花期と糖度との関係を解析するた
めに、新たな染色体部分置換系統（SL-6s）の作出も行った。 
 
４．研究成果 
 
(1)染色体部分置換系統を用いた qBRX-6 遺伝子のクローニング 
 
本研究前の予備試験では、染色体部分置換系統 SL-6 を用いて

qBRX-6 候補領域の絞り込みを行い、順調な結果が得られた。そこで
本研究ではまず、この SL-6 由来のマッピング集団を用いて大規模展

開を行った。この染色体部分置換系統 SL-6 は、低糖性ソルガム品種（74LH3213）とスイートソ
ルガム品種（SIL-05）を交配した F1個体に 74LH3213 を連続戻し交雑を行い得られた系統であ
る（図 4参照）。この過程では高糖性遺伝子座である qBRX-6 が残存するように（図 4赤丸部分）、

図 1 スイートソルガム
(SIL-05) 

図3 第6染色体におけ
る Ma1/SbPRR37/Hd2、
及び qBRX-6 の座乗位

図 2 高バイオマス高糖性品
種「炎龍」（品種登録申請中） 



各戻し交雑後の幼苗育成の段階で、この遺伝子座に設置
したDNAマーカーを用いてqBRX-6マッピング材料として
供試した。 
マッピングでは、qBRX-6 遺伝子座領域の染色体組換え

を DNA マーカーで調査し、14 の組換え系統を選抜した。
これら系統の自殖後代（BC4F3及び BC5F3)14 系統を得て、
これらを形質評価に供試した。この育成と評価は、名古
屋大学大学院生命農学研究科附属東郷フィールド科学教
育研究センター敷地内に設置した精密温室にて行った。
この結果、候補領域がヘテロ領域由来で 74LH3213 型に固
定された系統と SIL-05 型に固定された系統の比較にお
いて、Brix 値の分離が明確な系統が 6系統あった。残り
の 9 系統は分離が明確でなく、これはこの形質が量的で
あり、ゲノム背景（すなわち他の複数の遺伝子）によっ
て影響を受けていると考えられた。そこで、この 6 系統
に絞り込んで連鎖解析を進めた結果、原因遺伝子の候補
領域を 15kb に絞り込むことに成功した（図 5）。そこで

この候補領域について、ソルガムゲノム配列データベ
ースを参照したが、予想タンパクコード領域は推定さ
れていなかった。この理由として考えられたのは、こ
のデータベースは BTx623 という低糖性ソルガムのゲ

ノム配列であり、スイートソルガムではこの領域のゲノム DNA 配列が異なるという可能性であ
った。そこで、この候補
領域を含む SIL-05 の
BAC ライブラリーのス
クリーニングを行い、そ
のBAC DNAの次世代シー
ケンスによるリシーケ
ンシングを行った。この
結果、この領域に大きな
InDel はなかったが、
SIL-05 ゲノムでは、新
たに 5 つのタンパクコ
ード領域（ORF）が予測
された。この 5つの ORF
はいずれも 100bp 以下
の小さい ORF であり、4
つは既知遺伝子との相
同性も見つからなかっ
たが、1つ（図6のORF(a)
遺 伝 子 ） は
ATP-dependent protease La と相同性があった。特に重要な点として、ORF(b)と ORF(d)には、

それぞれ 346bp、239bp の挿
入配列が SIL-05（スイート
ソルガム）に見出されたが、
子実型ソルガム BTx623（リ
ファレンスゲノム）には存在
しなかった。そこで、我々の
グループが有する子実型ソ
ルガム 33 系統とスイートソ
ルガム 96 系統を調査したと
ころ、33 系統の子実型ソル
ガムは全てこの挿入が存在
せず、一方、スイートソルガ
ムは346bpの挿入は4系統に、
239bp の挿入は 23 系統に存
在していた。特に 346bp の挿
入はアフリカ在来種に、
239bp の挿入はアフリカ在
来種とアジア在来種に存在
していた。以上、この挿入配
列が高糖性の原因である直

図 4 高糖性遺伝子 qBrx-6 同定のため
の染色体部分置換系統を用いたポジシ
ョナルクローニング 

図5 高糖性遺伝子qBrx-6同定のための染色体部分置換系統を用い
たポジショナルクローニング 

図 6 スイートソルガム(SIL-05)と子実型ソルガム(BTx623)における
qBRX-6 候補領域の構造 



接的な証拠は得られていないが、少なくともこの挿入配列は高糖性遺伝子座乗するゲノム断片
に連鎖し、その由来はアフリカ（もしくはアジア）由来である
可能性が示唆された。また、次世代シーケンサーによって
SIL-05(スイートソルガム)の RNA-seq を行ったが、残念ながら
候補領域の明確な発現は確認できなかった。さらに、次年度に
はこの qBRX-6 候補領域のさらなる絞り込みを行ったが、前年度
とは異なり、糖度と遺伝子型との間には有意な連鎖が見られな
かった。このことから、qBRX-6 は環境要因や複数の遺伝子に影
響される典型的な量的形質であることも示唆された。 
 
 

(2)搾汁液の糖度と開花期の関係性 
 
糖度と開花期の関係性を明らかにするため、74LH3213 をゲノ

ム背景とし、第 6染色体の一部をスイートソルガム SIL-05 ゲノ
ム断片（長腕に高糖性 QTL、qBRX-6 を含む）に置換した 2 つの
染色体部分置換系統、SL-6、及び SL-6s を系統化した（図 7）。
SL-6 は、第 6染色体短腕のソルガム開花遺伝子 Ma6/SbGhd7 が機
能欠失型（SIL-05 アレル）であり、SL-6s は、それが機能型
（74LH3213 アレル）となるようにデザインした。すなわち、SL-6

と SL-6s は共に高糖性遺伝子を有するが、開花期の異なることが期待される NILs である。この
二系統を糖性比較実験に供試した。 
この開花調査の結果、予想外なことに SL-6、SL-6s は共に開花期が早生型（74LH3213 の表現

型）となった。このことから、74LH3213 では Ma6/SbGhd7 が機能していない可能性が示唆され
た。そこで 74LH3213 ゲノムにおける他の開花期遺伝子の配列を調べたところ、第１染色体に座
乗する Ma3/PhyB 遺伝子が機能欠失型であることが明らかとなった。イネでは、出穂期の情報伝
達モデルとして、Ghd7 が PhyB の下流に位置することが示唆されている。このことから、ソル
ガムでも Ma6は Ma3の下流に位置しており、
Ma3が機能欠失している74LH3213背景では
Ma6 が機能していないことが示唆された。
この実験結果は作業仮説どおりではなか
ったが、予想外に得られた知見として、ソ
ルガムの開花期におけるMa6と Ma3の相互
作用を明らかにした点で進捗があった。 
 
(3) Ma1/SbPRR37 遺伝子と高糖性との関係
性 
 
(1)の結果から、qBRX-6 遺伝子座は典型的

な量的形質であり、形質値は環境要因に大き
く左右され、また原因遺伝子は複数座乗して
いる可能性も想定された。もし、原因遺伝子が複数ある場合は連鎖解析による遺伝子の同定は
困難である。そこで今後の研究の方策として、qBRX-6 候補領域にタイトに連鎖している
Ma1/SbPRR37 遺伝子に注目し、この遺伝子そのものが、高糖性の原因遺伝子の 1 つであるかど
うかに焦点を絞り、研究を進めることにした。Ma1/SbPRR37 遺伝子は、ソルガム育種では登熟
期遺伝子 ma1 として知られる変異があり、現在の品種を含む様々な品種に広く利用されている
重要遺伝子である。また、そのイネのオルソログ遺伝子 PRR37 は、出穂期遺伝子である Heading 
date2 (Hd2) と考えられている。一方、シロイヌナズナのオルソログ遺伝子（PRR3, PRR7）の
研究では、生物時計遺伝子として位置づけられている。出穂期や生物時計に関わるということ
は、糖の転流に直接的、或いは間接的に関わっている可能性も考えられた。 そこで、まず qBRX-6
遺伝子座を有する品種、SIL-05 の SbPRR37 アレル及び、他品種由来のアレルを決定した。次に、

ソルガムの SbPRR37 遺伝子について、SIL-05 アレ
ル、機能型アレル、機能欠失アレルの 3 つのアレ
ルを用いたイネへの形質転換実験を行なった。イ
ネでは PRR37 遺伝子が機能欠失型の染色体断片置
換系統(SL-33; 農業生物資源ジーンバンクより分
譲して頂いた）が樹立されていたので、これに形
質転換することで、野生型なのか、機能欠失型な
のか、或いは機能獲得型なのかを明らかにするこ
とにした。 

まず、qBRX-6 を有する品種 SIL-05（出穂期は
中生）をリシーケンシングし、全ゲノム配列を解
析した。その結果、この品種は遺伝的固定が完全

図 7  SL-6 と SL-6s の
SbGhd7 

図 8  SbPRR37 遺伝子のアレル 
(a)Murphy らによる報告、(b)本研究による報
告 

図9  ソルガムのSbPRR37のアレルを形質転
換したイネの出穂期（到花日数） 
＊; p<0.05 



ではなくヘテロ領域も見つかったが、PRR37 領域については特に目立ったゲノムレベルの変異
（重複、転座、逆位など）は見出されなかった。次に、SIL-05 及び他品種の PRR37 アレルにつ
いて検討した。この結果、SIL-05 アレルは以前我々が予備的に指摘したように、野生型アレル
と比較し 10 ヵ所のアミノ酸が置換及び欠失していた（図 8）。一方、早生品種 74LH3213 は、第
一エキソンにフレームシフトを起こす null 変異が置きていた。以上、SIL-05 のアレルの特殊
な配列が再確認されたが、それが、野生型アレル、機能獲得型アレル（neomorph や hypermorph
など）、機能欠失アレル、部分的機能欠失アレル、などのいずれかなどの知見は全くなかった。
そこで、この SIL-05 アレル、機能獲得型（野生型）アレル(100M)、機能欠失型アレル(74LH3213)
の 3つのアレルを有するゲノム断片を供試し、日本晴背景で PRR37 遺伝子座が機能欠失型に置
換したイネの染色体断片置換系統 SL-33 に形質転換し、この SIL-05 アレルについて検討した。
その結果、出穂期を形質値の指標とした場合、SIL-05 は部分的に機能を欠失したアレルである
ことが明らかとなった(図 9）。このことから、このアレルの部分的機能欠失性が高糖性への寄
与している可能性も考えられた。 
 以上、これまでの実験結果をまとめて考察すると、次の三点が考えられた。(1) qBRX-6 は量
的遺伝子座であり、複数の遺伝子が原因で、かつ環境要因に影響を受けている可能性が高いこ
と。(2)候補遺伝子領域（図 6）の 5つの遺伝子はその候補の一つであること。(3) 一方、SbPRR37
の SIL-05 アレルは部分的機能欠失であり、生物時計が微妙に狂うことで糖の転流に異常をきた
している可能性もあり得ること。今後、ソルガムの形質転換が容易に行えるようになれば、こ
れらの可能性についてより正確な情報を得ることができると考えられた。 
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