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研究成果の概要（和文）：本研究では、普通ソバの栽培地域・作期を規定する生態型に関わる形質およびその遺
伝的制御機構の同定を進めた。その結果、① ソバの生態型は日長に応答した成熟期の早晩性に規定さること、
② 他の作物と異なり成熟期と開花始期早晩性の相関が低く、それぞれ独立した遺伝子領域に制御されているこ
と、を明らかにし、③ 生態型を改変させ得る成熟期に関わる遺伝子領域を同定できた。

研究成果の概要（英文）：This study aims to identify the related trait and genetic locus of ecotype 
differentiation in common buckwheat. We showed that ecotype differentiation is mainly defined by the
 timing of seed set and maturation, whereas flowering time is less relevant.  Thus, we focused on 
maturity time as a trait that defines the ecotype. We also detected two major quantitative trait 
loci (QTLs)  for maturity time. Furthermore, we also detected QTLs for flowering time at loci 
different from maturity time QTLs, which suggests that different genetic mechanisms regulate 
flowering and maturity. 

研究分野： 植物遺伝育種学

キーワード： 普通ソバ　生態型　日長応答　成熟期　遺伝資源　QTL

  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
ソバの生態型は日長応答性により「感光性の弱い夏型・強い秋型・その中間型」に大別され、夏型（早生）品種
は長日条件となる高緯度地域または春まき栽培に、秋型（晩生）品種は短日条件となる低緯度地域や夏まき栽培
で利用される。生態型を制御する遺伝子を明らかにし、育種に利用可能なマーカーを開発できれば、栽培地域・
作期に応じた最適な生態型を示す品種のデザインが可能となり、収量性・品質の最大化が図れる。また、「高品
質な秋型品種の夏型化」のような生態型改変育種が可能となれば、ソバの需要が高まる夏に高品質な新ソバを提
供できるため、高付加価値の国産ブランドソバとしての売出しも期待できる。

※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。
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１．研究開始当初の背景 
普通ソバ (Fagopyrum esculentum)は短日植物に分類されるが日長条件の異なる幅広い緯度・

作期で栽培されており、各地域・作期に応じた生態型に分化している。ソバの生態型は日長応答
性により「感光性の弱い夏型・強い秋型・その中間型」に大別され、夏型（早生）品種は長日条
件となる高緯度地域または春まき栽培に、秋型（晩生）品種は短日条件となる低緯度地域や夏ま
き栽培で利用される。栽培地域・作期に応じた生態型の改変はソバの品種育成に必須となるが、
これまでソバの生態型の作物学的・遺伝学的制御機構に関する報告はほとんどなかった。 
 

我々は、生態型が異なる日本のソバ品種系統を用いた解析から、生態型には日長に応答した開
花始期の早晩性だけでなく、開花後の生殖成長の早晩性（結実および成熟の早晩性）が重要であ
ることを提案し、成熟期早晩性に関する遺伝解析を進めてきた。しかし、ソバの多様な遺伝資源
間における生態型－開花始期－成熟期の様々な日長条件における関連は十分に解明されていな
い。また、ソバで利用可能な参照ゲノム配列 (リファレンスゲノム)は高度に分断されたドラフ
トゲノム (N50 = 25.1 kb、387,594 scaffolds)のみであり、遺伝解析で検出した量的形質遺伝
子座 (QTL)の物理位置の特定や近傍の候補遺伝子の検出は困難であった。 
 
２．研究の目的 

本研究では、 
（１）世界のソバ遺伝資源を用いた生態型－開花始期－成熟期の関連解析 
（２）開花始期・成熟期に関わる遺伝子領域・候補遺伝子の同定 
を目的とする。（１）においては、ロシアからブラジルまでの幅広い緯度の世界のソバ遺伝資源
15系統、および日本のソバ在来種 30系統を異なる日長条件で栽培し、開花始期および成熟期が
日長にどのように応答するかを明らかにする。（２）においては、我々が最近開発・公開したソ
バの疑似染色体レベルのリファレンスゲノム (Fawcett* and Takeshima*, et al., 2023)を用
いて開花始期・成熟期に関わる遺伝子領域の特定および候補遺伝子の同定までを目的とする。 
 
３．研究の方法 

（１）世界のソバ遺伝資源を用いた生態型－開花始期－成熟期の関連解析 

農研機構のジーンバンクから入手可能なロシアからブラジルまでの幅広い緯度の世界のソバ
遺伝資源 13系統および農研機構育成の 2系統を用いて、長日条件 (春まき栽培)で栽培し 開花
始期・成熟期を計測した (表 1)。また、日本の在来種のうち夏型および秋型の系統それぞれ 15
系統ずつを長日条件 (春まき栽培)および短日条件 (夏まき栽培)で栽培し、開花始期・成熟期
を計測した。栽培は全て茨城県つくば市で行った。 

 
表 1. 栽培試験に用いた世界のソバ遺伝資源 

 
 
（２）開花始期・成熟期に関わる遺伝子領域・候補遺伝子の同定 

夏型 (早生)品種と秋型 (晩生)品種の交雑後代を用い、長日条件 (春まき栽培)における開花
始期・成熟期の QTL解析を実施した。ソバは自家不和合性に起因する他殖性植物であるが、農研
機構が開発した自殖性の秋型系統である KSC7 を花粉親に用いることで、自殖後代が作出可能で
ある（Takeshima et al., 2021）。本研究では、キタワセソバ (夏型・他殖性)×KSC7 (中間秋
型・自殖性)の交雑に由来する F2集団 (Cross_1)およびルチキング (夏型・他殖性)×KSC7の交
雑に由来する F2集団 (Cross_2)を用いて QTL解析を実施した。さらに、Cross_1の後代 (F5-F6)
集団を用いて、夏型化 (早生化)に関わる QTLの狭域化・候補遺伝子の検出を行った。 
 

表1. 栽培試験に用いた世界のソバ遺伝資源

JP番号国略語系統名

36222RussiaBOGBogatyr

36227RussiaGLOGloriya

53866CanadaKANKanadasan

36232CanadaMANMancan

77943ChinaCMCM 221

215505ChinaHEIHeilengjiang

80810JapanKTWKitawase-soba

-JapanRCKRuchi-king

165646JapanHTCHitachi-akisoba

-JapanKSC7Kyukei SC 7

81433FrancePONCV. Pontivy

81432FranceLEHCV. Le heller

86266PakistanPAKCOL/PAK/1989/IBPGR/2516(4)

203679MyanmarMYACOL/MYANMAR/2000/MAFF/023

53881BrazilBURZairaishu (Burajiru・bankosan)



４．研究成果 
（１）世界のソバ遺伝資源を用いた生態型－開花始期－成熟期の関連解析 

長日条件下における世界のソバ遺伝資源間の開花始期の幅は 32.5〜39.0日と 1週間以内であ
ったものの、成熟期の幅は 73.2〜101.2 日と 1 ヶ月以上であり、15 系統中 6 系統は栽培期間中
に成熟に到達しなかった（図 1A）。また HEIのように、開花始期は MANや CM221より早いにも関
わらず、栽培期間中に成熟に到達しなかった系統もみられた。また、日本の夏型・秋型の在来種
群の短日・長日条件下の栽培においても、系統間の開花始期の変異幅より成熟期の変異幅が明ら
かに大きく、開花始期と成熟期の相関は高くなかった。また、長日条件下では秋型の系統群で成
熟期の大幅な遅延が確認された (図 1B, C)。以上のことから、世界および日本在来のソバ遺伝
資源においても開花始期と成熟期の早晩性は必ずしも一致せず、特に長日条件において、ソバは
開花始期より成熟期の早晩に日長の影響を強く受けることが示された。このことから、ソバの生
態型の遺伝的制御機構の解明には開花始期の早晩性より成熟期の早晩性に着目する必要がある
ことが分かった。 

図 1. (A)世界のソバ遺伝資源 15系統の長日条件下での開花始期・成熟期。黒色プロット系統は
栽培期間中（播種後 112日）成熟まで到達しなかった。材料は表 1参照。 (B), (C) 日本の夏型
在来種 15系統および秋型在来種 15系統の短日および長日条件下での開花始期・成熟期。 
*図表は Takeshima et al. (2022)を改変 

 
（２）開花始期・成熟期に関わる遺伝子領域・候補遺伝子の同定 

上記（１）で示したように、長日条件下では夏型品種と秋型品種は成熟期が大きく異なり、秋
型品種は開花後に一向に結実せず、開花と栄養成長を並行して続け、成熟に至らない (図 2A)。
このような夏型×秋型品種の交配に由来する２つの F2集団 (Cross_1, Cross_2)を用いて、開花
始期および成熟期の QTL解析を実施した。まず、Cross_1, Cross_2 の開花始期と成熟期を比較
した。その結果、開花始期と成熟期には強い相関は見られず、これらは異なる遺伝子座に制御さ
れている可能性が示された (図 2B)。 

図2. (A)夏型および秋型品種の長日条件における播種後40日目 (左側)および70日目 (右側)。
秋型品種は開花後も結実せず、開花と栄養成長を続け、成熟に至らず倒伏する。(B)Cross_1 お
よび Cross_2における長日条件下での開花始期・成熟期。黒色プロット個体は栽培期間中に成熟
まで到達しなかった。*図表は Takeshima et al. (2022)を改変 
 

上記で得られた開花始期と成熟期に関する QTL解析を実施するため、GRAS-Diによる連鎖地図

構築を試みた。我々は GRAS-Di のリードデプスの分布から共優性マーカーを検出する独自の手

法を開発し (解析コードは Takeshima et al., 2022参照)、Cross_1 (n=150)に関して 666マー

カー (1,180 cM)、Cross_2 (n=120)に関して 658マーカー (1,137 cM)からなる高密度連鎖地図

を作成した (図 3A)。この連鎖地図を用いた QTL 解析の結果、図 3B および表 2に示すように、

Cross_1の成熟期に関しては第６連鎖群に LOD値 7.7 (寄与率 21.0%)の QTLが検出され、開花始

期に関しては 3つの異なる遺伝子座に QTLが検出された。Cross_2の成熟期に関しては第３連鎖

群に LOD値 6.2 (寄与率 20.5%)の QTLが検出され 、開花始期に関しては第７連鎖群に QTLが検

出された。 
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図 3. (A)Cross_1および Cross_2で構築した連鎖地図。色はマーカー密度を示す。(B) Cross_1
および Cross_2における開花始期・成熟期の QTL解析の結果。*図表は Takeshima et al. (2022)を改変 
 

表 2. 開花始期および成熟期に関する QTL解析 *図表は Takeshima et al. (2022)を改変 

 

以上のように、本研究では生態型を規定する要因として考えられる成熟期早晩性に関わるメ

ジャーQTLを検出できた。また、開花始期と成熟期の早晩性が異なる遺伝子座に制御されている

ことを明らかにした。現在、特に qMT6_KTW に着目し、QTL 領域の狭域化および候補遺伝子の同

定を進めている。qMT6_KTW周辺の 20マーカーの配列を我々が構築した新たなリファレンスゲノ

ムにマッピングし、qMT6_KTWが第三染色体上に座乗することを明らかにした。次に、Cross_1由

来の F5-F6 世代を用いたマッピングを実施したところ、該当領域の約 18Mbp 内に 2 つの QTLs が

座乗している可能性が得られ、qMT6_KTWの近傍に同じく夏型化に関わる因子 (qMT6_KTW_2と命

名)が存在していることが疑われた。現在、2遺伝子座の Fine-mappingを進めるとともに、両親 

(キタワセソバおよび KSC7)のリシーケンスデータをもとに、qMT6_KTW および qMT6_KTW_2 の候

補遺伝子を検出している。 
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表2. 開花始期および成熟期に関するQTL解析
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