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§１．研究実施体制  
 
（１）「岡山大」グループ（国立大学法人岡山大学） 
① 研究開発代表者：佐藤 和広 （岡山大学資源植物科学研究所、教授） 
② 研究項目 

・超開花性遺伝子のアレル作出 
・オオムギ遺伝資源における雑種強勢能力の評価 
・雑種種子生産系統の育成 

 
（２） 「農研機構」グループ（国立研究開発法人農業・食品産業技術総合研究機構） 

①主たる共同研究者：大野 陽子 （作物研究部門、主任研究員） 
②研究項目 
・超開花性遺伝子の単離と機能解明 
・超開花性相同遺伝子の解析 

 
（３） 「鳥取大」グループ（国立大学法人鳥取大学） 

①主たる共同研究者：佐久間 俊 （鳥取大学農学部、助教） 
②研究項目 
・超開花性遺伝子の単離と機能解明 
・超開花性相同遺伝子の解析 

 
（４） 「産総研」グループ（国立研究開発法人産業技術総合研究所） 

① 主たる共同研究者：坂本 真吾（産総研生物プロセス研究部門、主任研究員） 
② 研究項目 
・オオムギバイオマスの質的評価 

 
  



 

 2 

§２．研究実施の概要  
 
超開花性遺候補遺伝子を遺伝学的に絞り込み、変異体および野生型のゲノム配列を取得して、遺伝子内領

域にある 22 塩基の欠失が超開花型特性の原因変異であることを突き止めた。この遺伝子の機能を証明するた

め、CRISPR/Cas9 システムを用いて遺伝子機能が欠損したオオムギ変異体を 8 イベント作成し、うち 2 イベン

トを採種して、表現型確認のために開花型品種と交配した。戻し交配によって、超開花変異体およびゲノム編集

個体による変異を導入したところ、ゲノム編集導入系統において開花を促す効果がみられた。また、細胞質雄性

不稔 3 系統の穂を開頴して対照の穂と並べて授粉し、開頴処理による顕著な受粉効果があることを確認した。

高精度の染色体スケールジェノムアッセンブリ法を開発し、雑種強勢効果の解析親として用いる「はるな二条」

および「OUH602」の染色体レベルのアッセンブリを取得し論文公開した。ゲノム配列を取得した「はるな二条」

および「Golden Promise」に世界各地のオオムギを交配した雑種および両親系統を圃場栽培し、雑種強勢効

果をジェノムワイド関連解析したところ、複数の作用の小さな遺伝子座を確認した。さらに強勢効果の高い組合

せの F2 集団を栽培したところ、総重量に遺伝変異が認められ、量的形質座の遺伝解析の結果、複数の遺伝子

座を検出した。オオムギの超開花性遺伝子の塩基配列に基づいて、コムギにおける相同遺伝子の発現を解析

した。また、コムギの相同遺伝子に変異を有する系統を変異集団から選抜して、複数の相同遺伝子に変異を持

つコムギ系統の育成を進めた。さらに、超開花型遺伝子のコムギオルソログ遺伝子の三重ノックアウト変異体を

CRISPR/Cas9 システムによって作出した。細胞壁成分のセルロース量とキシロース量に着目して、雑種強勢効

果の確認に用いた両親および雑種の第 2 節間約 1,400 サンプルについて成分分析した結果、1 個体あたりの

グルコース・キシロース収量で 2 倍以上糖収量が多い系統を 6 系統同定し、セルロース含有率が高い系統につ

いても 1 系統同定した。 
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