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はしがき

コムギは三大穀物の一つであり，人類の生存を支える重要な作物である。コムギ育種に当たっ

ては，交雑の容易な野生近縁種からの有用遺伝子の導入が，もっとも効率の良い手法である。し

かしコムギ近縁種は，細胞遺伝学的手法，オルガネラゲ、ノムの解析，遺伝子や核ゲノムの分析な

どのさまざまな手法で、種間の系統関係が明らかにされてきたグルーフ。で、あるが，これらはいずれ

も限られた少数の材料を使って進められたきた。そのためコムギ属の他の栽培種および野生種や，

近縁のエギロプス属植物にどの程度の変異が存在するかJあるいはその遺伝的変異が地理的に

はどのように分布しているかは，少数の種を除いて解明されていなし 10このため有用遺伝子の導

入も，してつかの先駆的な試みはあるが体系的には行われてこなかった。

近年タンパクの変異解析やDNAマーカーの利用など，分子生物学的手法の発達により，多く

の系統を用いて変異を解析することが容易に行なえるようになった。これまでコムギ近縁種では，

イスラエルのハイファ大学のNevo教授らが野生のエンマーコムギを対象にアイソザイム・種子タン

パク・いくつかの DNAマーカーなど，さまざまな手法で、変異を明らかにしている。またパンコムギの

Dゲ、ノム親となったタルホコムギ(エギロプス属)で、は，各国で、アイソザイムや種子タンパク・DNA変

異の解析が行われている。またイスラエノレのへブライ大学のZohary教授らは，エギロプス属のシト

フ。シス節の5種を対象にアイソザイム変異の研究を行なった。しかしコムギ・エギロプス属約 30種

のうち，これら以外の種を対象とした全体の変異の解析はまだ試みられていなし、。また地域的に

も上記の種の分布はコムギ・エギロプス属全体の分布域のごく一部である。

本研究はこれらの空白を埋め，コムギ近縁種遺伝資源の保存・収集・開発について基礎的デ

ータを明らかにするために計画された。その目的は 1) いくつかの分析手法についてコムギ近

縁種全体で利用できる実験条件を確立すること， 2) これまで利用されていない新規のDNAマ

ーカーを開発すること， 3) 今後の野生近縁種遺伝資源の収集のためにヴ予備的な現地調査

を行なうこと，である。

なおパンコムギで、は，各国の研究者によりさまざまな分子マーカーを使った染色体の高密度

マッヒ。ングが進められており，近縁野生種より有用遺伝子を導入するための受け皿としての手法

はほぼ完成している。またパンコムギDゲ、ノム親のタノレホコムギ (Aθ>gi1opstauschJI)でも，分子マ

ーカーによる高密度マッヒ。ングが進行中で、ある。コムギ近縁種の，変異の全容を明らかにすること

により，有用遺伝子のより組織的・効率的な導入が可能となるであろう。

本研究の結果，アイソザイムや AFLP(AmplifiedFragment Length Polymorphism)，葉緑体

DNAのフィンガープリンティングなどの手法で，標準的な解析方法を確立した。いくつかの種を

対象に，これらの解析方法の有効性を確認したが，とくに葉緑体の解析で、は栽培エンマ}コムギ

の起原地の確定など，画期的な新知見を得た。またレトロトランスポゾンの一種であるSINE(Short

Interspersed Nuclear Elements)配列乞新規にマーカーとして利用するための基礎的知見を得

ることが出来た。本研究で、は取り扱うことの出来なかった近縁種について，今回の手法を利用し

変異の解析を体系的に進めてゆくことが今後の課題である。

本研究は平成12年度から14年度の三年間にわたり，基盤研究(B)(1)として行なわれた。
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研究分担者:森 直樹(神戸大学・農学部・助教授)

d
a
g
-



研究経費(交付決定額・直接経費)

平成12年度 260， 000千円

平成13年度 220，000千円
平成14年度 200， 000千円

合計 680， 000千円

成果概要

1.分析手法の確立

アイソザイム分析:河原が担当した。コムギ・エギロフ。ス属全体で、実験条件の設定を行なったあと，

エギロフ。ス嵐コモパイラム節の2種と Aegilopsumbellulataについて，種内変異を観察した。コモ

パイラム節の2種については，それらが遺伝的に大きく分化していること，また Ae.umbellulat，αに

ついては種内の遺伝的分化が地理的分布とほぼ対応していることを明らかにした。さらに Ae.

umbellulataについて種内の形態的変異を観察し，アイソザイム変異と合わせて遺伝的分化につ

いて論文をまとめた。

AFLP(Amplified Fragment Length Polymorphism): これまでに変異解析のため各種の手法が

使われてきた普通系コムギを対象に，森がAFLPの分析条件の検討を行なった。コムギはゲ、ノム

サイズが非常に大きいため，合計7塩基を選択塩基とするシステムを新しく開発した。普通系コム

ギ・栽培二粒系コムギ・タノレホコムギの計90系統を用い， 10組のプライマーを使って AFLP分析

を行なった。各系統ごとに487本のバンドを読みクラスター分析を行ったところ Triticummac加と

T. speltαはそれぞれ明瞭なクラスターを形成したが，T. aestivumとT.compactumは明瞭なグルー
フ。に分かれなかった。 ぜ

DNAフィンガープリンティング:森はまた DNAフィンガーフ。リンティング手法の開発を試みた。

精密なフィンガープリンティングを行うため，葉緑体ゲノムに存在する24のSSR(simple sequence 

repeat)座を探索した。コムギの倍数種およびエギロプス属の11種43系統を用いて解析したとこ

ろ，この SSR座は核ゲノムの RFLPとほぼ同等の高い多型性を示し，変異の解析に利用できるこ

とが明らかになった。次に栽培コムギの起原を明らかにするため、 179系統の4倍性コムギと69系

統の普通系コムギを用いて葉緑体 DNAのフィンガープリンティングを行った。その結果、野生二

粒系コムギの栽培化が肥沃な三日月地帯の北部で行われた可能性が高いこと、また、二粒系コ

ムギから普通系コムギに至る母系が2つ存在することが明らかになった。さらに森は栽培コムギの

Bゲノム親とされている Ae.speltoidesの種内変異を明らかにし，四倍性コムギの起原を分子レ

ベルで考察するため， 78系統のAe.司peltoidesからDNAを抽出し，葉緑体DNAのフィンガープ

リンティングを行った。この結果を 159系統の T.dicoccoidesの葉緑体タイプと比較したところ， 1) 

Ae. speltoidesはその種内の多様性が非常に大きい。 2)トノレコ南部のAe.speltoidesが野生エ

ンマーコムギ (T.dicoccoides)の細胞質親であり，したがってBゲ、ノム親で、ある可能性が高いこと。

の2点が明らかとなった。

2.新規手法の開発

立ムギ・エギロプス属全体で利用できる新しい分子マーカーを開発するため，安井が近年 Ae.

umbellulatαで発見したレトロトランスポゾンの一種である SINE(Sho抗Interspersedsequence)配

列の解析を行なった。その結果，この配列がコムギ・エギロプス属全体のほか，それらに近縁種な

ライムギ属やオオムギ属にも存在し，またパンコムギゲ、ノム中に約 104コピーと多量にしかも染色

体全体にわたって散在していることがわかった。このことから SINE配列がマーカ}として有効に

利用できることが確認できたため，引き続き，コムギ・エギロプス属の S芯ffi配列の解析を行なった。
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Ae. umbellulat，αおよび、別の近縁種Ae.muticαから， Auファミリーに属する SINE配列，合計34ク

ローンを単離した。その DNA配列から，これらのクローンが大きく3つのグループに分けられるこ

とを明らかにした。種特異的なもの，種を超えて存在し進化の初期に増幅したと考えられるものな

ど様々なものがあった。引き続きパンムギ(T.aestivum)，タノレホコムギ(Ae.tauschii)を対象にSINE

配列のクローニングと塩基配列の決定を行ない，コムギSINEマーカーの開発を試みた。これまで

に， 120備の SINE配列をクローニングし，挿入部位の配列の特異性を調査した。また 30個の

SINEマーカーについてPCRフ。ライマ}を作成した。なおこれらのマーカ}は，すべてパンコムギ

のナチテトラ系統を利用し，座乗染色体の決定を行なって‘しも。

3.野生集団の予備調査

平成13年度に河原・森・安井の3名で，コムギ近縁野生種の変異解明のため，ア月 7日から8

月3日まで，シリア・トルコ・ギリシャで、予備的調査を行なった。シリアでは国際乾燥地農業研究セ

ンター(ICARDA)，トルコで、はアンカラ大学のそれぞれ担当者と将来の研究協力について打ち

合わせをし，あわせて自生地の観察を行なった。ギリシャではエーゲ海東部の島i興(レスボス，キ

オス，サモス)で，自生地を調査し種子の収集を行なった。また平成14年度には，森がムギ類近

縁野生種の生態遺伝学的誘査のため， 6月7自から6月21日まで現地調査を行なった。野生ニ

粒系コムギが栽培化された，トルコ共和国のガジアンテッフ。および、カーラヤンマラシュ近くの丘陵

地帯において，コムギの祖先野生種の分布と頻度を調査した。
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