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研究の背景と経緯                            

 作物のゲノム情報（全塩基配列）や遺伝子情報（塩基配列や機能）は、農業上有用

な遺伝子を特定し、品種改良を進めていく上で大変重要です。このようなことから、

イネやコムギ、トウモロコシ等についてはこれらの把握が進められてきました。オオ

ムギはこれらに次ぐ年間 1億 5千万トンの生産量をもち、食料としてだけでなく、ビ

ールの原料や飼料としても利用される重要な穀物ですが、イネの約 13 倍という大き

なゲノムサイズを持つため、ゲノムや遺伝子の全体像の把握は進んでいませんでした。 
 

研究の内容・意義                     
オオムギ品種「はるな二条」を様々な条件下で栽培し、17 万個以上の完全長 cDNA

を収集しました。その中から重複しているものを除いた 24,783 個を選抜し、その塩

基配列を決定しました。また、これらの塩基配列について、様々な生物の遺伝子情報

を収集したデータベースと照合することにより、85%のオオムギ遺伝子の機能を予測

することができました。これらの結果は、データベース The barley full length cDNA 

database (http://barleyflc.dna.affrc.go.jp/hvdb/index.html)として3月17日に

公開しました（図１）。なお、今年は国際オオムギゲノム配列コンソーシアム（生物

研と岡山大学が参加）がオオムギ品種「Morex」のゲノム配列の概要を決定していま

す。「はるな二条」の遺伝子情報は、「Morex」のゲノム配列上における遺伝子の位置

や構造の推定に利用されました。 

また、得られたオオムギの遺伝子情報と、既に公開されているイネ、トウモロコシ、

ソルガム及び野生のイネ科植物であるミナトカモジグサの遺伝子情報とを比較した

ところ、オオムギの 87％の遺伝子が 4つの作物種と共通でした。一方、オオムギ独自

の遺伝子も 1,699 個見つかり、これらの遺伝子がオオムギの特徴を決定していると予

想されました。 
 

今後の予定・期待                     
今回、私たちの研究によって、オオムギでは世界で初めて、遺伝子の配列や機能お

よびゲノム情報が明らかになりました。ムギ類間ではゲノムや遺伝子情報の共通性が

高いと考えられますので、今回の研究成果は、オオムギだけでなく、今後のムギ類全

般の遺伝子機能解明の研究や品種改良への利用が期待されます。また、現在、国際コ

ムギゲノム配列決定コンソーシアム（生物研が参加）がコムギゲノムの解読を進めて

いますが、オオムギの情報は、コムギの遺伝子やゲノムの全体像の解明に役立つもの

と考えられます。 
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用語の解説                                

１）完全長 cDNA 

cDNA は、相補的 DNA（complementary DNA）の略。細胞の中でタンパク質を合成す

る過程において、DNA のうち遺伝子として働く部分だけを写し取ったメッセンジャ

ーRNA を鋳型にして人工的に合成した DNA のこと。発現している遺伝子の全長をカ

バーしているものを特に完全長 cDNA と呼びます。 

 
 

 
 

図１ オオムギ完全長 cDNA データベースのトップページ 

(ホームページアドレス http://barleyflc.dna.affrc.go.jp/hvdb/index.html) 

(http://barleyflc.dna.affrc.go.jp/hvdb/index.html
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