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研究成果の概要（和文）：パンコムギに近縁属のAegilopsから導入された配偶子致死染色体は自己を持たない配
偶子に染色体切断を誘発し、自己を優先的に後代へ伝達させる利己的遺伝因子である。本研究は、マップベース
ドクローニングによる配偶子致死遺伝子の単離を目指した。ラフマッピングを終了し、4B染色体長腕末端上の
Ae. sharonensis由来のクロマチン領域に座乗し、遺伝的に最近傍のマーカーが作る約15 cM のインターバルに
マップされることを示した。我々の分離集団のマップ解像度が83 kb/cMと高いので、1 cMのマーカー間に当該遺
伝子をマップできれば、100 kb程度の物理的距離に遺伝子を限定することになる。

研究成果の概要（英文）：The objective of this study is to identify the gametocidal gene that induce 
chromosome breakage in wheat. We took the approach of map-based cloning to identify the gene. First,
 we roughly mapped the gene to the tip of the long arm of chromosme T4B-4Ssh. Then, by adopting 
molecular markers of the syntenic chromosomal region of rice, we could narrow down the chromosomal 
region harboring the gametocidal gene to a 15 cM interval between two markers. It may give an 
impression that the gene is still distant from the molecular markers, but eventually the region is 
physically estimated to be 1.3 Mb because of inflation of apparent recombination near the gene in 
the population tested here. Our estimation is that if we could identify the markers as close as 1.0 
cM, the gene would be within 100 kb from the markers. The results of the present study will promote 
identification and cloinig of the causal gene. 

研究分野：植物遺伝学

キーワード： 配偶子致死　マッピング

  ２版



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 
パンコムギの近縁種 Aegilops 属植物由来

の配偶子致死遺伝子（Gametocidal gene, Gc

遺伝子）は花粉体細胞分裂時に染色体切断を

誘発する（Nasuda et al. 1998）。Gc 遺伝子

は、パンコムギ染色体だけでなく、パンコム

ギゲノム中に添加されたライムギ、オオムギ

などの異種染色体も切断し、欠失・逆位・転

座などの染色体構造異常を生成する。この現

象（Gc システム）を利用し育成された染色体

欠失系統はムギ類の遺伝学・ゲノミクスで不

可欠な実験材料であり（総説：Endo 1990, 

2007）、Gc システムは有用遺伝子を持つ異種

クロマチンをコムギゲノムに導入する育種

ツールとしても用いられている（総説：Endo 

2011）。以上のように Gc 遺伝子による染色体

切断現象は広く知られ利用されているが、染

色体切断のメカニズムに関する知見は限ら

れていた（表 1）。 

 

表 1. Gc 染色体による染色体切断の機構

（Endo 2007；Nasuda et al. 1998 など） 

発現様

式 

Gc染色体を 0本、2本持つ個体は正常、

1本持つ個体で染色体切断 

染色体

切断部

位 

全染色体、ヘテロクロマチンとユークロ

マチン、好発部位あり 

切断の

起きる

組織 

両性の配偶体（花粉細胞（小胞子）、胚

嚢（大胞子）） 

染色体切断は Gc染色体をもたない配偶

子でのみ起こる 

切断の

起きる

時期 

減数分裂後の配偶体の体細胞分裂（花粉

では第一花粉体細胞分裂前期） 

切断強

度と表

現型 

Gc 染色体の種類により切断強度が異な

る（遺伝的背景の影響あり） 

強い切断：不稔、 弱い切断：可稔（染

色体構造変異） 

 
 研究代表者は、1998 年に配偶子致死染色体

による染色体切断の発現時期を明らかにし

て以来、Gc システムの解析と利用に従事して

きた。1999 年には Gc 遺伝子に密に連鎖しヘ

テロクロマチン領域を形成する反復配列を

単離した（Nasuda 1999）。2003 年には米国カ

ンザス州立大学の Friebe 博士と突然変異体

を育成して、Gcシステムが2因子システム（染

色体切断因子と切断保護因子の 2因子）に支

配されていることを実証した（Friebe et al. 

2003）。そのほか、分離集団の作製、突然変

異体の育成、Gc 染色体単離のための端部動原

体染色体育成、機能解析のための易形質転換

性コムギ系統への Gc 染色体の導入など、着

実に実験材料を集積して、ゲノミクスの進歩

に即応して Gc 遺伝子をクローニングし、作

用機作を解明する準備を整えていた。コムギ

のゲノム配列情報の解読の進行と並走して、、

コムギでしか報告されていないユニークな

生命現象である『配偶子致死』の原因遺伝子

をクローニングし機能解析する研究を行っ

た。 

 
２．研究の目的 
 パンコムギに近縁属の Aegilops から導入

された特定の染色体（配偶子致死染色体）は

配偶子形成時に自己を持たない配偶子に染

色体切断を誘発し、自己を優先的に後代へ伝

達させる利己的因子である。本研究は、配偶

子致死遺伝子とその抑制因子をクローニン

グし、同遺伝子による染色体切断の分子機構

を解明することを目的とした。具体的には、

以下の 3点を目標とした。 

（１）配偶子致死遺伝子のクローニングによ

る原因遺伝子の単離 

（２）同遺伝子に対する抑制因子のクローニ

ングによる抑制遺伝子の単離 

（３）単離した遺伝子の機能解析による、配

偶子致死作用の分子基盤の解明 

 

 以上の目的を達し、配偶子致死遺伝子によ

る遺伝的染色体切断誘発機構を統合的に理

解することを全体目標とした。 



３．研究の方法 
 コムギに染色体切断を誘発する配偶子致

死遺伝子の機能解析をするために、マップベ

ースドクローニングの定法に従いつつ、ゲノ

ミクス的手法を駆使して同遺伝子とその抑

制遺伝子を単離することとした。 

 遺伝子の単離は、マップベースドクローニ

ングで行い、候補遺伝子の絞り込みには申請

者らの研究で遺伝的地図よりも解像度の高

いことが示されたガンマ線照射微小クロマ

チン欠失系統群による Radiation Hybrid 

mapping 法を適用した。遺伝子構造予測、発

現解析によっても候補遺伝子を絞り込むこ

ととした。 

 具体的には、以下の２つの小課題を行った。 

（１）マップベースドクローニングによる Gc

遺伝子の単離 

Ae. sharonensis 由来の Gc 遺伝子について、

分離集団を利用してファインマッピングを

行った。放射線照射で作成した微小クロマチ

ン欠失（RH）系統で候補遺伝子を絞り込んだ。

Gc遺伝子の突然変異体のRNAseq解析を行い、

遺伝子マッピング用のマーカーとなる遺伝

子配列をスクリーニングした。 

（２）Gc 作用の抑制因子のマップベースドク

ローニングと分子的基盤の解明 

Ae. triuncialis の 3C 染色体の Gc 遺伝子

Gc3-3C に対する抑制遺伝子 Igc1（パンコム

ギ品種農林 26 号の 3B 染色体に座乗）をファ

インマップして、近傍マーカーを特定するた

めに、放射線照射で作成した RH マッピング

系統を育成し、PCR マーカー、並びに全ゲノ

ムマーカーによるジェノタイピングを行っ

た。また、3C染色体のフローソーティングを

行い、分取した DNA を増幅し、次世代シーケ

ンス解析することで当該染色体のサーベイ

シーケンスを得た。 

 
４．研究成果 

（１）マップベースドクローニングによる Gc

遺伝子の単離と形質転換による証明 

Ae. sharonensis の異なった系統に由来する

4Ssh 染 色 体 置 換 系 統 を 交 配 し 、 Ae. 

sharonensis の 4Ssh染色体の長腕末端部に遺

伝的組換えを起こさせた。表現型調査のため、

これに正常系統のパンコムギを交配して分

離集団を育成した。このほか、EMS 突然変異

体の育成、Gc染色体単離のための端部動原体

染色体育成、機能解析のための易形質転換性

コムギ系統への Gc 染色体の導入、RH マッピ

ング集団の作成、RNAseq データの取得、Ae. 

sharonensis 系統のリシーケンスの取得など、

着実に研究成果を集積した。その結果、配偶

子致死遺伝子をパンコムギの第4同祖群染色

体の推定 1.3 Mb 以内の領域にマップした。

Gc2 遺伝子は長腕の末端部の組換え頻度が高

い領域に座乗し、実際の物理距離は 1.3 Mb

よりも短いと推定されることを明らかにし

た（吉岡ら、2016 年日本育種学会第 130 回講

演会）。さらに、RH マッピング集団も育成し、

詳細マッピングへの準備を整えた（酒井ら、

2016 年日本育種学会第 130 回講演会）。引き

続いて発現遺伝子のバイオインフォマティ

クス解析を行って、遺伝子マッピングに適し

たマーカー配列を抽出し、遺伝的マッピング

を進めた。2017 年 3月末時点で、当該遺伝子

に完全連鎖したメーカーを得ている。しかし、

RH マッピングの結果と整合性がまだ取れず、

このマーカーが物理的に Gc 遺伝子に近接す

るかは、今後の解析を待たねばならない。 

 このほか、染色体切断時の発現遺伝子解析

のために、人為的に染色体切断を誘発できる

系を模索した。Gc 遺伝子については接合体で

の染色体切断も報告されており、我々は Gc

遺伝子を持たない卵細胞が Gc 遺伝子を持つ

精核と受精すると染色体切断が起きること

を確認した。この接合体染色体切断は接合体

の初めての体細胞分裂後期以前に起きてい

る。この系を用いれば、人工授粉後の特定の

時期の遺伝子発現の調査により、当該遺伝子

の同定ができるものと期待している。 



（２）Gc 作用の抑制因子のマップベースドク

ローニングと分子的基盤の解明 

Ae. triuncialis の 3C 染色体の Gc 遺伝子

Gc3-3C に対する抑制遺伝子 Igc1 のファイン

マッピングのため、RH 集団を育成した（那須

田ら、2014 年日本遺伝学会 第 86 回大会）。

この集団を用い、コムギ 3B 染色体に座乗す

るPCRベースのマーカーを用いて解析を進め

てきたが、Igc1 遺伝子を保持するはずの高稔

性群で共通して保持されるマーカーを見出

せずにいた。さらに、全ゲノムをカバーする

約二万のマーカーで再調査を行ったところ、

3B 染色体の動原体近傍に座乗するマーカー

が高稔性群で保持されていることが見えて

きた。現在、全ゲノムマーカーを個別の PCR

マーカー化してジェノタイプを再確認中で

ある。 

 Igc1遺伝子は3C染色体のGc遺伝子Gc3-C1

の抑制遺伝子である。さらに、もともとアク

ロセントリックな 3C 染色体染色体の長腕の

大部分が欠失した del(3CL)染色体が同定さ

れている(Endo 2007)。この染色体も Gc3-C1

遺伝子を保持する。同染色体をチェコの連携

研究者の協力によりフローソーティングし

て、次世代シーケンサーによるショートリー

ドを得た。de novo アセンブルとマッピング

の結果、del(3CL)染色体が全長にわたりコム

ギの第３同祖群染色体と相同性を持つこと

が明らかになった。3B 染色体との詳細な比較

を行ったところ、3B 染色体の動原体周辺の配

列と相同であることが明らかになった（水野

ら、2015年日本育種学会 第127回講演会）。

異常の結果は、Gc3-C1 と Igc1 が同祖遺伝子

であるという説と矛盾しない。 
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