
 

 

 

 
オオムギのゲノム多様性の大規模解読に成功 

～品種改良のための複雑な DNA情報の活用が可能に～ 
                             令和 6年 11月 13日 
かずさ DNA研究所が参画した国際研究グループは、最新のロングリード技

術によってオオムギの高精度なゲノム解読を行い、ビールの醸造や病害抵抗性
に関わる遺伝子などの構造が品種間で変化していることを明らかにしました。 

オオムギのゲノム配列は約 50億塩基対と巨大で、ヒト
の 1.7 倍、イネの 13 倍もあるため、高精度なゲノム配
列を解読することは容易ではなく、世界中に保存されて
いる多くの品種のゲノム配列と遺伝子配列を高精度に解
読する技術の開発が待たれていました。 

オオムギの国際コンソーシアムでは単一の品種の精密
な塩基配列を基に、別の品種の配列を重ねることで、遺伝
子同定や遺伝子鑑定技術を開発しました。さらに、20種
類の野生および栽培オオムギを個別に解読して、オオム
ギの DNA 配列の大要を得る「パンジェノム (Pan 
Genome)」解析を行ってきました。今回の解析では、長い DNA 配列を解読するための最
新のロングリード技術を用いて、より多くの品種間のゲノム構造の違いを確認した結果、病
害抵抗性、醸造品質、植物体の構造などに複数のほぼ同一の遺伝子が関わっていることが明
確に示されました。さらに、遺伝子の数の変異がこれらの性質の品種間の違いの原因となっ
ていることを確認しました。 

本研究でのオオムギ遺伝資源【写真】の高精度解読によって、有用形質に関わる遺伝子の
数や構造が性質を変化させていることが判明するほか、本研究の進展によって、オオムギの
分子育種が可能となり、目的とする品種を効率よく開発する新たな育種技術の開発が期待
されます。 

この研究成果は、11月 13日付（日本時間 14日午前 1時）の英国科学雑誌「Nature」
オンライン版に掲載されます。 
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邦文題名：「野生および栽培オオムギにおけるパンジェノムの構造変異」 
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1. 背景 

オオムギは、コムギ、イネ、トウモロコシに続く第 4 位の重要な穀物です。そのた
め、世界中には約 50 万ものオオムギの栽培品種や野生オオムギが保存されています。 

オオムギは 7対の染色体を持ち、そのゲノム配列は約 50億塩基対と巨大で、ヒト
の 1.7倍、イネの 13倍もあります。これまで、我が国を含む国際コンソーシアムで
は、2006年から概要ゲノム配列の解析を進め、10年以上をかけて、単一品種の染色
体単位のゲノム情報を公開しました。さらに、オオムギの DNA配列の大要を得るた
め、20品種からなる「パンジェノム(Pan Genome)」解析を行いました。 

育種や遺伝学の研究では、両親に由来する雑種個体の配列の違いを DNAマーカー
によって遺伝子鑑定し、目的とする性質や遺伝子を決定します。その際、両親の間で
DNAマーカーを作成するためには、複数品種のゲノム配列を取得することが効率的
であるとされてきました。しかし、育種の対象となる性質の多くには複数のほぼ同一
の遺伝子が作用しているので、品種間で異なる数の遺伝子がどのような構造で存在し
ているかを確認できる技術が必要でした。 

特に、オオムギのように巨大なゲノムを持つ生物種で、高精度な染色体単位のゲノ
ム配列を取得することは時間的、経済的に容易ではなく、多くの品種のゲノム配列と
遺伝子配列を高精度に解読する技術の開発が待たれていました。 

2. 研究成果の概要 

 最近、オオムギのように巨大なゲノムを効率よく解読する技術が世界中で開発され
ています。本研究では、岡山大学が収集、提供したオオムギを含む、2万種類以上
の栽培品種や野生オオムギのゲノムの部分配列による遺伝子鑑定を行い、世界中で
収集されたオオムギを代表する 76品種を選び出しました。 

 この 76品種をそれぞれ最新のロングリード技術でゲノム解読し、染色体単位で
個々の遺伝子配列を取得しました。これらの高精度配列によって、すでに公開した
20品種の遺伝子配列の誤りを修正しました。さらに、従来の手法による 1315品
種のゲノム解読情報を加えることで、育種に用いるオオムギの多様性を確認できる
ようになりました。 

 これらの解読品種を比較すると、病害抵抗性遺伝子における新しい遺伝子変異と、
遺伝子数の増加が見つかりました。また、醸造に必要なデンプン分解酵素遺伝子の
数の変化がビール醸造に使われる酵素活性の変化と関連していました。このような
研究結果は、農業環境や産業利用に対する作物の適応や選抜がゲノム内の遺伝子の
数や構造の複雑な変化をもたらした可能性があることを示唆しています。 

 我が国のオオムギは用途によって、ビール醸造用のオオムギ、食用のハダカムギ、
麦茶などに用いるカワムギなどに区分されます。今回解読した 76品種には、我が
国のオオムギ育種の基礎となるこれらのグループの品種がそれぞれ含まれており、



 

 

世界中のオオムギと高精度なゲノムおよび遺伝子情報を比較することで、我が国の
オオムギに新たな有用形質を導入するための手がかりが得られると考えられます。 

３．期待されること 

今回の研究で解析した 76品種のゲノム情報は 2万種類を超える栽培品種および野生
オオムギの多様性が最大となるように選ばれており、オオムギの高精度なゲノムと遺伝
子の構造の大要（パンジェノム）が示されたと考えられます。この中には、文部科学省
ナショナルバイオリソースプロジェクトで保存されている、岡山大学の遺伝資源を代表
する我が国のオオムギ在来品種およびヒマラヤ周辺の在来品種をはじめ、ゲノム編集に
用いる英国の醸造用品種などが含まれています。今回の研究でこれらの品種を比較する
ことで、オオムギに存在する多くの遺伝子およびそれが位置するゲノム構造の研究を進
めるために、欠くことのできない情報が得られました。 

パンジェノム解析は今後も研究が継続される予定で、岡山大学においては保存されて
いる約 2万点のオオムギ遺伝資源を解読することが究極の目的となります。その解読に
はさらなる技術的な改良が必要ですが、新規の技術が開発されるたびに、解析にかかる
コストおよび時間は急激に低下しているので、実現する可能性は高いと考えられます。
将来、全てのオオムギ遺伝資源の解読が完了すれば、これらの遺伝資源を交配して育種
する際、あるいはゲノム編集などで標的遺伝子を改変する際に、より精密な分子育種が
可能となると考えられます。 


