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研究成果の概要（和文）：農業生産の高品質，安定供給を将来にわたって実現するためには生産性の持続的成長
が必要である．本研究では，国内産オオムギ醸造品種の一穂粒数改変に向けた一穂粒数を制御する遺伝基盤を明
らかにすることを目的とした．
「はるな二条」x「早木曽２号」の交配に由来する分離集団を使った一穂粒数のQTL解析の結果，醸造用品種の背
景では微小な効果を持つ多数のQTLが集積して一穂粒数を増加させることが明らかになった．
一穂粒数の遺伝率は高く（0.80-0.81），国内産醸造品種「はるな二条」の一穂粒数の育種的な改変は可能であ
るが，従来型のピラミッド型育種に変わる育成手法の開発が必要である．

研究成果の概要（英文）：Sustained improvement in productivity is necessary to achieve high quality 
and stable supply of agricultural production in the future. In this study, we aimed to identify the 
genetic basis for controlling the number of grains per spike for improving the yeild in domestic 
malting barley varieties.
QTL analysis of the number of grains per spike using segregating populations derived from a cross 
between 'Haruna Nijo' and 'Hayakiso 2' revealed that a large number of QTL with minor effects 
accumulate in the background of malting varieties to increase the number of grains per spike.
The heritability of the number of grains per spike is relative high (0.80-0.81), and breeding of the
 number of grains per spike in the domestic malting variety 'Haruna Nijo' is possible, but it is 
necessary to develop an alternative breeding method to the conventional pyramidal breeding.

研究分野：遺伝育種学

キーワード： オオムギ　一穂粒数　QTL
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研究成果の学術的意義や社会的意義
農業生産の高品質，安定供給を将来にわたって実現するためには生産性の持続的成長が必要である．本研究で
は，国内産オオムギ醸造品種の一穂粒数改変に向けた一穂粒数を制御する遺伝基盤を明らかにすることを目的に
研究に取り組んだ．
国内産醸造品種「はるな二条」を使った一穂粒数の遺伝解析の結果，醸造用品種の背景では微小な効果を持つ多
数の遺伝子が集積して一穂粒数を増加させることが明らかになった．
一穂粒数の遺伝率は高く（0.80-0.81），国内産醸造品種「はるな二条」の一穂粒数の育種的な改変は可能であ
るが，従来型のピラミッド型育種に変わる育成手法の開発が必要である．

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属します。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 

農業生産の高品質、安定供給を将来にわたって実現するためには生産性の持続的成長が必要

である．明治期の西欧品種の導入育種に端を発する国内産醸造用オオムギ品種は，導入品種の

早生化，短稈化により日本での作型や生産環境への適応を図り，生産拡大を実現した歴史を持

つ．そのため，現在では矮小な遺伝的多様性の背景で育種が進められているのが現状である．本

州・九州各地を産地に持つ我が国の醸造用オオムギ栽培は，過去10年近くにわたって単収の減少

が続いており，収量性育種への関心が高まっている（図１）．本研究では，国内産醸造品種の穂重

型多収性育種の遺伝基盤の解明に取り組む．醸造品種を片親に持つ遺伝解析では，出穂期，

稈長および一穂粒数のQTLが同一染色体

に座乗することが明らかになっており(Hori et 

al. 2005)，現代品種の一穂粒数改変のた

めには，複数の育種形質の遺伝機構解

明，特に QTL の多面発現効果の有無を検

証する必要がある．一穂粒数（一穂穎花

数）と早生、短稈といった育種形質との遺伝

的関連性を明らかにする． 一穂粒数 QTL

は既に報告があるものの，準同質遺伝子系

統（Near Isogenic Line）化や収量の改変効果の検証，他の育種形質との関連等は殆ど明らかにさ

れておらず，収量性改変に向けて取り組むべき課題は少なくない． 

 

２．研究の目的 

本研究の目的は，国内産オオムギ醸造品種の一穂粒数改変に向けた一穂粒数を制御する遺

伝基盤の理解である．一穂粒数を支配する QTL を検出し穂状花序の発生機構の理解を深化さ

せると共に，主要な育種形質との多面発現の有無を明らかにして，国内産醸造用オオムギ品種の

収量性改変のための道筋をつける．本研究では，醸造品種と在来品種の交配に由来する複数の

分離集団を用いてこれらの精密マッピングおよび NIL 化を実施し，育種的改変の基盤構築に取り組

んだ． 

 

３．研究の方法 

■近交系統群(RILs)および染色体部分置換系統群(CSSLs)を使った QTL の検出と NIL の育成 

研究開始前の時点で、「はるな二条」x「早木曽２号」の交配に由来する RIL 集団の穂軸段数デー



タを 2 ヵ年分取得していた(図 2)。さらに、同じ交配に由来し「はるな二条」を 3回戻し交雑親に用い

た CSSL 集団（B3F5世代；n=180）を育成していた。本研究では、この RIL および CSSL 集団の遺

伝子型データを GRAS-Di 解析によって取得し、QTL マッピングによって一穂粒数の遺伝構造を明ら

かにした．CSSL 集団からの穂軸段数 QTL の NILs の選抜や、「はるな二条」の遺伝背景での QTL

集積効果を検証した． 

  

■NIL と戻し交雑親の交配に由来する F2 集団における一穂粒数の遺伝解析 

 CSSL 集団から選抜した２つの NILs (SL1-30.4, SL1-65.5)と戻し交雑親「はるな二条」の交雑に

由来する F2集団（47～49 個体）を育成し、一穂粒数の遺伝様式や他の農業形質との関連につい

て調査した。 

４．研究成果 

・「はるな二条」x「早木曽２号」の交配に由来するRIL集団およびB3F5集団を使い一穂粒数QTL

のマッピングを実施したところ，条性の背景によって異なる QTL が発現し，特に二条性の背景では微

小な効果を持つ多数の QTL が集積して一穂粒数を増加させることが明らかになった(図 3, 4)．  

 



 

 ・同定した単離した NIL の一部は，穂軸節間長を制御する cleistogamy1/HvAP2 (Cly1)の多面

発現により一穂粒数を改変することが確認された． 

 

・「はるな二条」の遺伝背景では一穂粒数が多数の微小な効果を持つ QTL により制御されているこ

とを，同定した各 NIL と「はるな二条」との F2集団を使った分離解析で確認した．用いた NIL 系統

(n=2)は Cly1 の対立遺伝子が異なることから，Cly1 以外の遺伝子効果に関しても注目して解析し

たところ，何れの集団でも一穂粒数の変異は連続分布することが明らかとなった(図 5)．用いた NILs

は，RIL 集団で検出した 2 つの出穂期 QTL を保有しないことから，解析集団においては一穂粒数

に対する出穂期 QTL の多面発現効果は小さいと推定された． 

2 つの F2集団における一穂粒数の遺伝率は H2 = 0.80-0.81 であったことから，国内向け醸造品

種の中核である「はるな二条」の一穂粒数の育種的な改変は可能である．日本での栽培に育種に

よって適応的に改変された出穂期や短稈の遺伝背景においては、一穂粒数は微小な効果を持つ

多数の QTL により制御されていることが明らかとなった．以上のことから、日本産醸造用オオムギ品

種の一穂粒数改変のためには、従来型のピラミッド型育種に変わる育成手法の開発が必要である
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