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１．研究開始当初の背景 の各染色体が、物理的に分断された系統
オオムギ・ゲノムの解読を目指して完全長ＥＳＴ （染色体断片系統）が極めて有用であるこ
の解読やＢＡＣライブラリーの構築・解読が開始 とは明らかであった。本研究開始までに、
されていたが、その巨大なゲノムサイズ故に、 研究代表者（遠藤）は、自身が開発した配
たとえＤＮＡ配列が読まれても、それらを一続き 偶子致死（Ｇｃ）システムを利用して、一
（コンティグ）にすることは極めて困難なことで 部のオオムギ染色体について染色体切断を
あった。このような状況であったので、オオムギ 誘発し、オオムギ染色体断片を保有する系
・ゲノムのコンティグを作成するには、オオムギ 統を育成できることを明らかにしていた。
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パンコムギに導入されているオオムギ染色体（1H～7H）に多数の染色体断片系統を、パンコム
ギの配偶子致死（Gc）システムにより育成すると同時に、オオムギ染色体断片をPCRで検出す
る方法の開発を目指した。その結果、2H, 3H, 4H, 5H, 7Hの各染色体については、染色体断片
系統を50系統以上育成でき、オオムギ染色体断片を検出できるPCRマーカーを得た。6Hについ
ては系統数は不十分であり、1HについてはGcシステムに導入することが困難であることが明ら
かになった。

It was aimed to produce dissection lines of barley chromosomes (1H~7H) in common
wheat using the gametocidal (Gc) system and to develop a PCR-based method for the
selection of the dissection lines. As a result, more than 50 dissection lines were
obtained for 2H, 3H, 4H, 5H and 7H, and effective PCR markers were found to detect
the presence of the individual dissected barley segments. Enough number of
dissection lines for 6H were not obtained and it was found difficult to apply the Gc
system to 1H.
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1H
(1)  未完了：染色体断片系統を得るため

２．研究の目的 の基本系統（2n=47, 21"+1H"+6H"+Gc'）を
(1) パンコムギに個別に導入されているオオムギ 得ることはできなかったが、基本系統に代
染色体（1H～7H）について、多数の染色体断片系 わる個体（2n=46, 21"+1H'+6H"+Gc'）を得
統を育成（各染色体につき50系統以上）する。 た。この2n=26個体に正常パンコムギを交

配して約600の種子を得たので、これらから
(2) オオムギ染色体断片の存在を簡単なＰＣＲ 1H染色体断片を選抜する予定。
解析で同定できる方法を開発する。 (2)　未完了

(3)　未完了
(3) ＰＣＲによって選抜可能であることが確認で
きたオオムギ染色体断片系統をナショナルバイオ 2H
リソースプロジェクト（ＮＢＲＰ）・コムギに寄 (1)　完了：2種類のＧｃシステムを利用し
託する。 て、66系統の染色体断片系統を得た。

(2)　完了：115ESTマーカーを用いてPCR解
析を行い、2Hの連鎖地図との比較した結果

３．研究の方法 を論文として公表した（Joshi et al. 
(1) 2H, 3H, 4H, 5H, 6H, 7H染色体については、 2011）。
順次、それぞれの染色体断片を50種類以上を、 (3)　未完了：登録のために系統及びデー
FISH/GISH法で同定し、系統として育成する。 タを整理中。

(2) 1H染色体については、Ｇｃシステムに導入す 3H
るための交配を行い、最終年度までに50種類以上 (1)　完了：Ｇｃシステムを利用して50系
の1H染色体断片をFISH/GISHで同定･選抜し、系統 統の染色体断片系統を得た。
として育成する。 (2)　完了：36ESTマーカーを用いてPCR解

析を行い、3Hの連鎖地図との比較した結果
(3) オオムギ染色体の染色体断片系統について、 を論文として公表した（Sakai et al. 
座上染色体が決定されているオオムギＥＳＴマー 2009）。
カーを用いてＰＣＲ解析を行う。 (3)　未完了：登録のために系統及びデー

タを整理中。
(4) ＰＣＲ解析により、それぞれのオオムギ染色
体について、動原体に最も近接した長腕、短腕の 4H
ＥＳＴまーかーを同定する。 (1)　完了：Ｇｃシステムを利用して60系

統の染色体断片系統を得た。
(5) オオムギのゲノム特異的ＰＣＲマーカーを開 (2)　完了：93ESTマーカーを用いてPCR解
発する。 析を行い、3Hの連鎖地図との比較した結果

を論文として公表した（Sakata et al. 
(6) オオムギ染色体腕特異的な動原体近接ＥＳＴ 2010）。
マーカーとオオムギ・ゲノム特異的ＰＣＲマーカ (3)　未完了：登録のために系統及びデー
ーを用いてオオムギ染色体断片系統の選抜が可能 タを整理中。
であることを確認する。

5H
(1)　完了：本研究開始前にＧｃシステム 

４．研究成果 を利用して23系統の染色体断片系統を得て
研究の目的は、(1)オオムギ染色体（1H～7H）に いた。本研究期間中にさらに系統を選抜し
多数のオオムギ染色体断片系統を育成する、 て合計120系統まで増やした。
(2)各オオムギ染色体断片の存在を簡単なＰＣＲ (2)　完了：本研究開始前に23染色体断片
解析で同定できるようなＰＣＲプライマーを明ら 系統と97ESTマーカーを用いてPCR解析を行、
かにする、(3）同定されたオオムギ染色体断片系 い、5Hの連鎖地図との比較した結果を論文
統をナショナルバイオリソースプロジェクト として公表した（Ashida et al. 2007）。
（ＮＢＲＰ）・コムギに寄託する、であった。 (3)　未完了：登録のために系統を増殖し、
以下に、それぞれのオオムギ染色体について、 系統及びデータを整理中。
(1)、(2)、(3)の項目についての成果及び最終年
度における状況を記す。
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期間中に選抜できた6H染色体断片系統は30系統程
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理中。 genetic background of common wheat、 

Genes & Genetic Systems、査読有、
7H Vol. 86、2011、231-248
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