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研究成果の概要（和文）： 
 コムギの播性（春播型・秋播型）を決定する春播性遺伝子のひとつである Vrn-D5（現在
は Vrn-D4 に改名）の高密度マッピングを試み、本遺伝子が 5D 染色体動原体近傍の SSR マ
ーカーXcfd78 と Xbarc205 に囲まれた 1.8cM の領域に座乗し、Xcfd67 および EST マーカー
XBG313707 と共分離することを明らかにした。これらのマーカーは育種現場におけるマー
カー選抜に有効であると考えられた。 
 
研究成果の概要（英文）： 
    High density mapping of Vrn-D5 (renamed to Vrn-D4), one of the vernalization genes 
that determines the growth habit of wheat, was attemped in this study. As the result, 
Vrn-D4 was mapped on the 1.8cM region between the SSR markers Xcfd78 and Xbarc205 
that were located on the centromeric region of chromosome 5D, and cosegregated with 
Xcfd67 and EST marker XBG313707. These markers were considered useful for marker 
assisted selection in the future breeding program. 
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１．研究開始当初の背景 コムギの春化要求性（播性）は春播性遺伝



子Vrn-1、Vrn-2、Vrn-3、Vrn-4によって支配

されている。このうち、Vrn-1、Vrn-2、Vrn-3

は既にクローニングされており、分子遺伝学

的研究により、コムギの春化要求性メカニズ

ムが徐々に明らかにされつつある。その結果、

コムギ（単子葉植物）の春化要求性メカニズ

ムは、シロイヌナズナ（双子葉植物）と大き

く異なっており、それぞれのメカニズムが

別々に進化したことが示唆されている。コム

ギにおいて春化要求性メカニズムの全容を解

明するためには、Vrn-4を含む既知の春播性遺

伝子を全てクローニングして、包括的な解析

を進める必要がある。 

Vrn-4はDゲノムの同祖遺伝子（Vrn-D4、旧

名Vrn-D5）についてのみ自然変異が知られて

おり、当研究グループでは以前よりこの遺伝

子の座乗染色体・領域について研究を進めて

きた。その結果、Vrn-D4が5D染色体に座乗し、

同染色体長腕のSSRマーカーXgdm3と連鎖する

ことが明らかになった。しかし、Vrn-D4をポ

ジショナルクローニングするためには、同遺

伝子領域の高密度マッピングや物理地図の作

製が不可欠である。 

しかし一方で、他の研究者らによって

Vrn-D4の存在を疑問視する報告が提出されて

おり、このような矛盾の原因は明らかにされ

ていない。 

 

２．研究の目的 
(1) コムギ春化要求性メカニズム研究の前段

階として、Vrn-D4のポジショナルクローニン

グを試みる。そのために、以下の実験を行う。 

① Vrn-D4の高密度マッピング 

② Vrn-D4領域の物理地図作成 

③ Vrn-D4候補遺伝子のシーケンス解析 

(2) 異なる研究機関で維持・保存されている

TD(F)（Vrn-D4を保有すると考えられている系

統）を解析し、Vrn-D4の存在を証明する。 

① 遺伝子分析 

② Vrn-D4領域のマーカー遺伝子型解析 

 

３．研究の方法 
(1) Vrn-D4のポジショナルクローニング 

① Vrn-D4の高密度マッピング 

先行研究で用いたF2集団と比べて、多くの

DNAマーカーが利用できるTD(F)（Vrn-D4保

有・春播型）×早小麦（vrn-D4非保有・秋播

型）のF2集団を供試し、Vrn-D4の高密度マッ

ピングを行う。 

② Vrn-D4領域の物理地図作成 

 Vrn-D4が座乗する領域のBACクローンを整

列化するとともに、大規模な分離集団（F2集

団など）を用いて連鎖解析を行うことにより、

Vrn-D4が座乗するBACクローンを絞り込む。 

③ Vrn-D4候補遺伝子のシーケンス解析 

 イネのゲノム情報を援用し、BACクローンに

含まれる遺伝子を推定する。その中で、Vrn-D4

の候補遺伝子と考えられるものについてはシ

ーケンス解析を行い、TD(F)と早小麦の間に遺

伝子機能に関わる重要な配列変異が存在する

かどうかを確かめる。変異が見出された場合、

その遺伝子をVrn-D4と特定する。 

(2) Vrn-D4の存在の証明 

① 遺伝子分析 

異なる研究機関で維持・保存されている

TD(F)と秋播型品種・系統のF2集団について分

離分析を行い、分離に関わっている春播性遺

伝子がVrn-D4であるかどうかを確かめる。 

② Vrn-D4領域のマーカー遺伝子型解析 

 異なるTD(F)系統について、Vrn-D4近傍領域

のマーカー遺伝子型を解析し、Vrn-D4を保

有・非保有の可能性について検討する。 

 

４．研究成果 

(1) Vrn-D4のポジショナルクローニング 

① Vrn-D4の高密度マッピング 

はじめに、TD(F)（Vrn-D4保有・春播型）×



早小麦（vrn-D4非保有・秋播型）のF2集団258

個体ならびにその後代であるF3系統を供試し、

多数のSSRマーカーを用いてVrn-D4の高密度

マッピングを試みた。この集団は、無春化・

自然日長条件において出穂期（春化要求性）

が1遺伝子の期待分離比である早生型（春播

型）：晩生型（秋播型）＝3：1を示し、Vrn-D4

のみが分離することが確かめられた。そこで、

Vrn-D4のマッピングを行った結果、本遺伝子

は5D染色体短腕に座乗するXcfd78と同・長腕

に座乗するXbarc205に挟まれた約1.8cMの領

域、すなわち5D染色体の動原体近傍領域に座

乗することが明らかになった。また、Vrn-D4

は、長腕に座乗するXcfd67ならびに短腕に座

乗するESTマーカーXBG313707と共分離してお

り、どちらの染色体腕に座乗しているかを明

らかにすることができなかった。 

次に、Vrn-D4座乗領域を絞り込むことを目

的として、新たにTD(F)×早小麦のF2集団368

個体を解析し、Vrn-D4、Xcfd78、および

Xbarc205の間で組み換えが生じた個体48個体

を見出した。しかし、この48個体は全て、

Vrn-D4、Xcfd67、およびXBG313707の間では組

み換えが生じていなかった。Vrn-D4座乗領域

の絞り込みには、組み換え型個体の獲得が不

可欠であることから、さらにF2集団476個体を

展開し、解析を進めているところである。 

 以上の通り、本研究期間内には② Vrn-D4

領域の物理地図作成、③ Vrn-D4候補遺伝子の

シーケンス解析には着手することができなか

った。しかし、ESTマーカーがマッピングでき

たことにより、今後はESTマーカー地図情報や、

イネ・ゲノム情報を援用できるようになり、

物理地図作成への足がかりが得られた。 

 なお、5D染色体のESTマーカー地図情報を基

にVrn-D4 座乗領域を解析したところ、この領

域には有力な候補遺伝子のひとつが存在する

ことが明らかになった。現在は、この候補遺

伝子のシーケンス解析を行っているところで

あり、F2の両親間に重要な塩基配列変異が存

在するかどうかを明らかにする予定である。 

 

(2) Vrn-D4の存在の証明 

① 遺伝子分析 

 ワシントン州立大学で維持・保存されてい

るTD(F)（以下、TD(F)-US）と秋播型系統

（Vrn-D4非保有）とのF2集団を供試し、無春

化条件における出穂期（春化要求性）の分離

を解析したところ、Vrn-D4は分離に関与して

いなかった。そこで、Vrn-1同祖遺伝子（Vrn-A1、

Vrn-B1、Vrn-D1）の対立遺伝子を識別できる

DNAマーカーを用いて解析したところ、この分

離がVrn-A1とVrn-B1によるものであることが

明らかになり、TD(F)-USが保有する春播性対

立遺伝子はVrn-D4ではなく、Vrn-A1とVrn-B1

であると推察された。このことは、TD(F)-US

のマーカー解析によっても確かめられた。一

方、当研究室で維持・保存しているTD(F)（以

下、TD(F)-J）はVrn-A1、Vrn-B1、Vrn-D1のい

ずれも保有していなかった（全てが秋播性対

立遺伝子）。 

② Vrn-D4領域のマーカー遺伝子型解析 

 TD(F)-JおよびTD(F)-USについて、Vrn-D4

近傍領域のSSRマーカー遺伝子型を解析した

結果、両系統は異なる遺伝子型を示し、

TD(F)-JがVrn-D4を保有するのに対し、

TD(F)-USは保有しないことを支持する結果が

得られた。 

したがって、これまでのVrn-D4研究におい

て研究者により結果が異なった原因は、TD(F)

の中には遺伝子型が異なるストックが存在し

たことであると考えられた。 

 

本研究の結果、Vrn-D4が5D染色体動原体近

傍に座乗することが明らかになり、同遺伝子

と共分離、また密接連鎖するDNAマーカーが得



られた。これらは今後の物理地図作製や候補

遺伝子の解析に有用であり、さらに育種現場

におけるマーカー選抜にも有効であると考え

られた。 

 これまでに当研究室では、Vrn-D4を有する

TD(F)（TD(F)-J）を用いて研究を進めてきた

ことから、Vrn-D4研究では世界をリードする

立場にあり、今後も同遺伝子のクローニング

を目標に解析を進めていく予定である。 
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