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研究成果の概要（和文）：イネ科植物の自家不和合性には独立二遺伝子座（S、Z）支配のユニークな遺伝機構が
見出されている。本研究では、オオムギ野生種(Hordeum bulbosum)において、未知の花粉側(雄性)S遺伝子の単
離・同定を目的とした。すでに同定された雌ずい側(雌性)S遺伝子のオルソログ(相同遺伝子)を基点として、オ
オムギおよびコムギのゲノムデータベースを解析し、S遺伝子座相同ゲノム領域の境界範囲を明らかにした。最
終的に、この境界範囲内に存在するオオムギ野生種オルソログの中から、雌性S遺伝子との物理的連鎖、配列多
型性、花粉優先的発現パターンなどに基づき、花粉側S遺伝子のきわめて有力な候補を同定した。

研究成果の概要（英文）：The grasses (Poaceae) possess a unique self-incompatibility system 
controlled by two unlinked loci S and Z. This study aimed to isolate and identify an unknown pollen 
(male) S gene in a wild species of barley (Hordeum bulbosum). Informatics analysis using orthologous
 sequences of the already-identified pistil (female) S gene successfully delimited the genomic 
region homologous to the S locus on the barley and wheat chromosomes. Among the H. bulbosum 
orthologs residing within the delimited region, a promising pollen S gene candidate was finally 
identified based on physical linkage to the female S gene, sequence polymorphisms and preferential 
expression in the pollen.

研究分野： 植物遺伝育種学

キーワード： 自家不和合性
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様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 
イネ科植物の自家不和合性には独立二遺

伝子座（S、Z）支配のユニークな遺伝機構が
見出されている。研究代表者は、オオムギ野
生種(Hordeum bulbosum)において、S 遺伝子特
異的転写産物の解析から、雌ずい側 S 遺伝子
の有力候補として、分泌型・親水性の新規な
リ ガ ン ド 様 分 子 を コ ー ド す る HPS10
（Hordeum pistil S-specific 10)遺伝子を単離し
た。さらに、HPS10 ペプチドを用いた in vitro
花粉バイオアッセイ法を用いて、HPS10 タン
パク質が Sハプロタイプ特異的な花粉阻害効
果をもつことを明らかにした。これにより、
HPS10 がオオムギ野生種の自家不和合性に
おける雌ずい側の S認識特異性を決定する因
子（雌性 S決定因子）であることを証明した。 
 
２．研究の目的 
本研究では、雌性 S 決定因子(HPS10)の同

定に続き、オオムギ野生種の花粉側（雄性）
S 遺伝子を単離・同定し、雌雄 S 決定因子間
の自他認識機構を解明することを目的とし
た。また、同定された S 遺伝子のイネ科オル
ソログの解析に基づき、オオムギ野生種の雌
雄 S因子がイネ科共通の自家不和合性因子で
あるかどうかを検証した。 
 
３．研究の方法 
(1) トランスクリプトーム解析による花粉側
S 遺伝子候補の探索 
 オオムギ野生種において、S1 および S3 ハ
プロタイプの花粉および雌ずいトランスク
リプトームの比較解析によって、花粉特異的、
かつ Sハプロタイプ特異的なコンティグをス
クリーニングした。これらのうち、配列多型
性、花粉発現特異性、推定座乗染色体、推定
コードタンパク質の分類・機能などの観点か
ら、さらに候補遺伝子の絞り込みを行った。 
 
(2) イネ科における S 遺伝子オルソログおよ
び S 遺伝子座相同ゲノム領域の解析 
 2 つのイネ科自家不和合性種ライムギおよ
びイタリアンライグラスにおいて、オオムギ
野生種の雌ずい側 S 遺伝子(HPS10)オルソロ
グを単離するため、縮重プライマーを用いて
小穂 cDNAのRT-PCRを行った。さらにRACE
法によりコード領域全長の塩基配列を決定
し、それらのハプロタイプ間多型性および発
現パターンを調査した。 
次に、コムギとその近縁種のゲノムデータ

ベース情報を用いて、HPS10 遺伝子オルソロ
グを基点としたシンテニー領域の解析を行
い、S 遺伝子座相同ゲノム領域の同定を試み
た。さらに、これらのシンテニー領域内で S
遺伝子座の境界範囲を特定し、その中に存在
するオオムギ野生種遺伝子オルソログの解
析から新たな花粉側 S遺伝子候補の探索を試
みた。 
 
 

４．研究成果 
(1) オオムギ野生種の雌ずいおよび花粉トラ
ンスクリプトームデータから得られた計
48,589 個のコンティグのうち、花粉特異的コ
ンティグとして 11,924 個が選抜された。この
うち、S ハプロタイプ特異的コンティグとし
て 1,553 個(S1 特異的 632 個、S3 特異的 921
個)が選抜され、これらを予測コードタンパク
質別にみると、トランスポゾン様配列を除き、
874 種類にグループ化された。 
 花粉側 S遺伝子候補のスクリーニングには、
まず S1 および S3 特異的コンティグのうち、
それぞれリード比上位 50 番以内のコンティ
グを対象として推定アミノ酸配列の比較解
析を行った。これら 100 個のコンティグは、
レトロトランスポゾン様配列と 2 つのハプロ
タイプ間での重複を除き、合計 78 種類のコ
ンティグにグループ化された。それらの予測
タンパク質の中には、タンパク質間相互作用
ドメインを含む膜アンカー型タンパク質や
種々のレセプター様プロテインキナーゼな
ど、自家不和合性認識反応への関与が期待さ
れるものが見出された。 
配列多型可能性、花粉発現特異性、推定座

乗染色体、推定コードタンパク質の分類・機
能などの観点から、8 つのコンティグを花粉
側 S 遺伝子の候補としてさらに絞り込み、S1, 
S3 両ハプロタイプの対立遺伝子の全長配列
を PCR 増幅により決定した。しかし、推定ア
ミノ酸配列の比較解析から、S 遺伝子の認識
特異性をもたらすような高度なハプロタイ
プ間多型性を示す候補遺伝子は見出されな
かった。 
 
(2) 自家不和合性種のライムギおよびイタリ
アンライグラスにおいて、オオムギ野生種の
HPS10 オルソログを PCR 増幅し、それぞれ 3
種類および 5 種類の塩基配列を決定した。こ
れらは、オオムギ野生種の HPS10 と同等の高
度なアミノ酸配列多型性(aa 同一性：40～
60%)を示し、それぞれの種の品種・系統が保
有する、異なる S ハプロタイプに由来する対
立遺伝子と考えられた。また、両種の HPS10
オルソログともに、開花期の小穂(ライムギの
一種では雌ずい)において特異的な発現が確
認された。以上のことから、HPS10 遺伝子が
イネ科共通の雌ずい側 S遺伝子であることが
強く裏付けられた。 
一 方 、 自 家 和 合 性 の コ ム ギ (Triticum 

aestivum)とその近縁種の HPS10 オルソログ
(A および D ゲノム同祖遺伝子)においては、
品種・系統間でほとんど多型性のないことが
示された。これに対して、オオムギ(栽培種
Hordeum vulgare、自家和合性)では、ゲノム配
列中に HPS10 遺伝子オルソログが存在せず、
実験的にも PCR による増幅が認められなか
った。これより、この雌ずい側 S 遺伝子オル
ソログの欠損がオオムギの自家和合性化に
関与した可能性が示唆された。 
 



(3) コムギにおいて、新たに整備されたゲノ
ムデータベースの塩基配列情報(2017 年に限
定公開)を用いて、HPS10 オルソログを基点に
S 遺伝子座とシンテニー関係を示す領域を探
索した。その結果、1A、1B および 1D 染色体
上によく保存された当該シンテニー領域の
あることが明らかになった。また 2016 年に
入って、自家不和合性のイネ科牧草ペレニア
ルライグラス(Lolium perenne)において、大規
模集団を用いた精密マッピングによって、連
鎖群 1(LG1)のゲノム領域上で、S遺伝子座の
境界範囲が新たに特定された(Manzanares et 
al. 2016)。この新情報を利用することで、上
記のコムギ 1A、1B および 1D 染色体に加え、
オオムギ 1H 染色体における S 遺伝子座相同
ゲノム領域の境界範囲を同定することがで
きた(図 1)。 
 

 
(4) 前述(1)のトランスクリプトーム解析で得
られたオオムギ野生種の候補遺伝子(コンテ
ィグ)の中には、オオムギ 1H 染色体の S 遺伝
子座相同ゲノム領域の境界範囲内にマッピ
ングされるものはなかった。このことから、
当該候補遺伝子中には花粉側 S遺伝子が含ま
れていないことが確認された。 

一方、S 遺伝子座相同ゲノム領域内でイネ
科共通に存在する一遺伝子(DUF247)のオオ
ムギ野生種オルソログが、S1 および S3 ハプ
ロタイプにおいて、HPS10 遺伝子のごく近傍
に隣接して存在することが明らかとなった
(図 2)。 
 

 
興味深いことに、この遺伝子オルソログは

コムギの 3 つのサブゲノムにおいても各
HPS10 オルソログとセットで座乗している
ことがわかった(図 1 参照)。オオムギ野生種
において、S2 ハプロタイプの当該遺伝子(座
乗位置は未知)を含め、3 つの S ハプロタイプ

間で推定アミノ酸配列を比較したところ、全
体では互いに約 80%の相同性がみられたが、
ハプロタイプ間で高い配列多型性を示す可
変領域のあることが明らかとなった。さらに、
この遺伝子は花粉優先的な発現を示すこと
から、花粉側 S 遺伝子の要件を満たすことが
確認された。この遺伝子産物の機能は未知で
あるが、強い疎水性領域を含み、膜結合型の
タンパク質であることが予測された。このた
め、分泌型リガンドと予測される雌ずい側因
子 HPS10 を、花粉表面上で認識するタンパク
質として機能する可能性が示唆された。今後、
この候補遺伝子が自家不和合性における花
粉側の認識特異性を決定するかどうかを明
らかにするため、オオムギ野生種において花
粉バイオアッセイ法を用いた機能証明実験
の検討を進めていく予定である。 
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