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研究成果の概要（和文）：オオムギ染色体添加コムギを低メチル化条件下に置いたのち、オオムギ染色体を持た
ない系統を複数個体選抜した。そのようなもともとオオムギ染色体を持っていたが今はコムギ染色体だけを持つ
系統の転写産物の網羅的な解析をおこなうことで、コムギゲノムへ転移したオオムギ添加染色体由来領域を検出
した。本研究の目的であった添加染色体を利用したトランスポゾンの転移を一部検出できたと考えることがで
き、同じような系を利用することで転移活性のあるトランスポゾンの単離とその機能解析を進めることができる
ことが可能であることを示すことができた。

研究成果の概要（英文）：Using barley chromosome-addition wheat under hypomethylation conditions, 
several lines without barley chromosomes were selected. We conducted a comprehensive transcriptome 
analyses of strains that originally had barley chromosomes but now only wheat chromosomes to 
detected the barley-added chromosome-derived region transferred to the wheat genome. It can be 
considered that transposon transfer using the added chromosome, which was the purpose of this 
research, could be detected in part, and the use of a similar system promotes isolation of 
transposon with transposition activity and its functional analysis.

研究分野： 植物遺伝学
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研究成果の学術的意義や社会的意義
ゲノムの構成の変化に寄与するものやゲノム中で多数を占めるトランスポゾンに関する研究は、ゲノム配列の解
析によって相同性やコピー数は明らかになっているものの活性を有するコピーの単離はコピー数の多さが原因と
なり非常に困難なものであった。本研究で異質なゲノムの中に転移したトランスポゾンを探索することで、ゲノ
ムの構成や進化を考えるうえで非常に重要なコピー数の多いトランスポゾンがゲノムの単離を可能とした。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 
１．研究開始当初の背景 
 
トランスポゾンはゲノムの非遺伝子領域の構成要素として重要であり、種によってはゲノムの
９０％以上を占めることもある。これまでに多くの転移活性のあるトランスポゾンが単離され、
その転移機構や宿主による制御機構などの研究が進んできた。しかし、ゲノム中で多数を占め
るコピー数の多いトランスポゾンの単離はそれほど多くない。ヘテロクロマチンを構成するも
のやゲノムサイズの変化の要因になるようなものはゲノム配列の解読によって種類や配列の理
解は進んだものの、機能解析は全くなされていない。その原因はゲノム中に相同性の高い配列
が高コピーで存在するために実際に転移するコピーの同定が困難なためである。高コピーのト
ランスポゾンはゲノムの進化やエピジェネティック制御機構の解明のために非常に重要な研究
対象であり、転移能を持つコピーの単離とその機能解析が強く望まれている。本研究ではこれ
までの特定の種のゲノムを対象とする方法ではなく、異種ゲノムからのトランスポゾンの転移
を指標として活性能のあるトランスポゾンの単離をおこなう。 
 
２．研究の目的 
 
本研究では、これまでに困難であった転移能を有する高コピーのトランスポゾンの効果的な探
索をこころみる。転移能を持つトランスポゾンはゲノム中でコピー数を増やし、実際に転移す
る過程で遺伝子領域に転移した場合には表現型に影響を及ぼすことが期待される。しかし多く
のトランスポゾンは転移能を有していても不活化されているものが多く、またコピー数の増減
は高コピーのトランスポゾンでは検出が困難である。特定の種を用いてゲノム全体を対象とし
た解析では、そもそも相同性の高い配列がゲノム中に多数存在することが解析の妨げになって
いる。本研究では染色体添加系統を用いることで、異種ゲノムの中に見出されるトランスポゾ
ンの新規な挿入を指標として転移能のあるトランスポゾンの単離を試みる。 
 
３．研究の方法 
 
本研究ではパンコムギをホストとしたオオムギ染色体添加系統を利用する。パンコムギにオオ
ムギの染色体を 1 対添加した系統は 1 つを除く全ての染色体について作成されており、その系
統と野生型のパンコムギを交配することによって 1 本の染色体が添加された系統を作出する
ことが出来る。このようなモノソミック添加系統やその前の世代のダイソミック添加系統でオ
オムギ由来のトランスポゾンが転移した場合、転移する領域はコムギの染色体を含む全ゲノム
であると期待できる。このような異種ゲノム由来のゲノム断片を検出することによって転移活
性のあるトランスポゾンの単離を試みる。 
（１）オオムギ染色体添加系統におけるトランスポゾンの転移の誘導 
オオムギの各染色体の 1染色体添加系統に関してトランスポゾンの転移を誘導するために薬剤
処理をおこない低メチル化した個体に関して、RNAseq をおこない、遺伝子の発現を網羅的に比
較することで低メチル化状態での発現の変化を明らかにした。またそれぞれの染色体添加系統
に関して複数個体から自殖種子を得た。 
（２）オオムギ染色体を失った個体の選抜 
1 染色体添加系統の自殖種子を発芽させ、DNA を抽出し、オオムギ染色体の有無を、短腕長腕の
各１つずつと動原体領域のマーカーを用いて確認した。各個体に関しては根端を固定し、GISH
法と FISH 法を併用することで、オオムギ染色体の存在を確認した。全ての個体から自殖種子を
得た。 
（３）オオムギ染色体を失った個体の発現調査 
トランスポゾンの転移はゲノム DNA に構造変化として検出できることが期待されるが、コムギ
ゲノムの大きさは複数個体の網羅的な解析をおこなうには不向きである。そこで、RNAseq によ
って発現する遺伝子情報を網羅的に取得することによってオオムギゲノム由来の領域を明らか
に知ることを試みた。（２）において、オオムギ染色体を失ったことが確認された個体の自殖種
子を播種し、薬剤処理により低メチル化を誘導したのちに RNAseq によって発現解析をおこなっ
た。RNAseq のデータはオオムギゲノム配列にマップし野生型のコムギ個体から得られた情報と
比較することで、染色体添加系統由来のオオムギ染色体を持たない個体に特異的な領域の検出
をおこなった。 
 
４．研究成果 
 
オオムギ染色体添加コムギを野生型のコムギ系統に戻し交配をした１染色体添加系統の自殖に
より添加染色体を失った系統の作成をおこない、PCR と GISH 法によりオオムギ染色体を持たな
い系統を複数個体選抜した。そのようなもともとオオムギ染色体を持っていたが今はコムギ染
色体だけを持つ系統をその後の解析に用いた。それらの個体に関して薬剤処理によって DNA メ
チル化を低下させたのち RNA シークンエンスをおこなうことで転写産物の網羅的な解析をおこ
なった。転写産物の中にはコムギゲノムには存在しないがオオムギゲノムと相同な配列が複数
存在した。これまでに転移が確認されていないようなトランスポゾンファミリーに由来する配



列も多く含まれていた。この結果はオオムギ添加染色体由来のゲノム領域がコムギゲノムに存
在することを示唆している。現在そのような配列が染色体構造異常によるものか、トランスポ
ゾンの転移によるものかの確認作業をおこなっている。本研究の目的であった添加染色体を利
用したトランスポゾンの転移を一部検出できたと考えることができ、同じような系を利用する
ことで転移活性のあるトランスポゾンの単離とその機能解析を進めることができることが可能
であることを示すことができた。 
また今回の研究の副産物として、1 染色体添加系統の自殖によって多くの染色体異常が出現す
ることが明らかになった。現在、その頻度や添加染色体による以上の程度の違いなどを詳細に
調査中である。染色体の構造変異は他種の遺伝子や染色体領域を導入する際に用いることがで
き、育種上有用である。今後、どのように染色体異常が起こるのかを明らかにすることで、遺
伝子組み換え技術を使用しない交配だけを用いた効率的な遺伝子導入法が利用できる可能性が
考えられる。 
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