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研究成果の概要（和文）：北日本は霜，降雪，日長から，稲作の季節が限られており，作期をずらして気象条件
に対応できない．さらに， “やませ”における冷夏のみならず，登熟期の高温障害が多発している．開花後2週
間に25℃以上の高温が続くことにより，青森県奨励品種群において80%程度の胴割れを発生させた．恋ほのかは
Basmati370を交配して青森県の出穂条件に適応した細粒の香り米である．同品種は出穂期が改良され，耐冷性や
良食味性を持ちつつ胴割れ耐性を示した．しかし，香り米や粒形を含めて改良することが必要である．そのため
これらの育種を効率的に進めるための分子マーカー開発を行った．

研究成果の概要（英文）：Rice plants are affected by surrounding temperature. It results in injury of
 pollen fertility, delay of development, seed set, and defective kernels. Countries like Japan 
extended from north to south have required broad range of heading data by which varieties adapted to
 different areas. In northern areas, chilling tolerance and blast disease resistance have been also 
key traits to improve varieties and succeeded to some extent. However, current climate changes 
results in unpredicted damages to rice cultivation such as chalky grain and cracked grains. Recently
 relatively higher temperature at ripening stage damaged rice grains and reduced the quality.Cracked
 grain is a major factor of defective kernels in east Japan. It leads grains to lower grade. 
Koihonoka has bred as Basmati370 as one parent and shows higher tolerance. We developed molecular 
markers to enable rice breeders efficiently select progeny tolerant lines.

研究分野： 作物育種学
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１． 研究開始当初の背景  

北日本は霜，降雪，日長から，稲作の季

節が限られており，作期をずらして気象

条件に対応できない．さらに， “やませ”

における冷夏のみならず，登熟期の高温

障害が多発している．開花後 2 週間に

25℃以上の高温が続くことにより，青森

県奨励品種群において 80%程度の胴割れ

を発生させた．恋ほのかは Basmati370 に

日本晴，ハツコガネ，ヤマウタを交配し

て青森県の出穂条件に適応した細粒の香

り米である．同品種は出穂期が改良され，

耐冷性や良食味性を持ちつつ胴割れ耐性

を示した．しかし，香り米や粒形を含め

て改良することが必要であり，効率的な

戻し交雑育種における分子マーカー開発

のためには，高温耐性とともに細粒性栽

培形質を支配する遺伝子を特定すること

が必要である． 

 まっしぐらと恋ほのかの交雑後代，自

殖近交系（RIL）はすでにF9世代に達して

おり，複数年度の栽培試験（新潟）によ

り耐性検定を行った．耐性品種群の選抜

も行っており，感受性バルク集団のゲノ

ムデータをNGSにより入手している．親系

譜の耐性程度から，Basmati370が最も主

要な耐性付与品種であることが推定され

ているため，高頻度SNP検出領域を恋ほの

かにおけるBasmati370由来領域として特

定した．同領域の中で耐性と連鎖するマ

ーカーを見出しており，候補領域におけ

るバルクサンプル間のSNP数比較をすで

に行った．現在，高精度マッピングをす

すめて60kbに候補領域を絞り込んでいる． 

 近傍には，CCR遺伝子（玄米で発現する

セルロース合成経路に関わる遺伝子）も

みられ，それらの機能解析が興味深い．

いままで，セルロースは葉等の器官での

研究が多かったものの，胚乳の細胞骨格

で働くものが存在するならば，製粉性改

良や食味にも関わるであろう．関連する

データとして，申請者らの先行研究では

胴割れが胚乳細胞の間隙における破損が

関係しているSEM画像データも得られて

いる．さらに近傍領域に細粒性に関連す

るQTL候補領域も存在しており，この領域

の詳細な解析によりこれら遺伝子群が

Basmati370由来領域にみだされる可能性

が高い． 

 

２．研究の目的 

近年，東北においてもイネ開花直後の高

温による穀粒被害(胴割れ粒)が発生して

おり，2012 年には多大な被害を生じた．

このように北日本では低温が懸念されつ

つも，一過的な夏の高温が想定される．

青森県良食味米品種には高温耐性がなか

ったが恋ほのかが青森県において育成さ

れ，高度の胴割れ耐性を示すことが明ら

かとなった．この胴割れ耐性遺伝子を良

食味品種であるまっしぐらに効率よく導

入するために胴割れ耐性原因遺伝子の特

定を行う．また，中間母本系統が育成さ

れているために収量試験とともに，栽培

特性を評価し改良品種として確立する．

選抜マーカーの確立は戻し交雑による耐

性遺伝子のみの導入や他の品種育成に活

用できることを目的とした． 

 

３．研究の方法 

 近年，東北においてもイネ開花直後の

高温による穀粒被害(胴割れ粒)が発生し

ており，2012年には多大な被害を生じた．

このように北日本では低温が懸念されつ

つも，一過的な夏の高温が想定される．

青森県良食味米品種には高温耐性がなか

ったが恋ほのかが青森県において育成さ

れ，高度の胴割れ耐性を示すことが明ら

かとなった．この胴割れ耐性遺伝子を良

食味品種であるまっしぐらに効率よく導



入するために胴割れ耐性原因遺伝子の特

定を行う．また，中間母本系統が育成さ

れているために収量試験とともに，栽培

特性を評価し改良品種として確立する．

選抜マーカーの確立は戻し交雑による耐

性遺伝子のみの導入や他の品種育成に活

用できることを目的とした． 

 本研究では対象とする胴割れ耐性が粒

径と連鎖しているため組換え型も分離す

ることが予測された．しかし．耐性 QTL

の１つはあまりに近接しているため分離

を示さず，それ以外の QTL について選抜

し，戻し交雑系統を作出した．既に利用

しているまっしぐらｘ恋ほのかの 180 系

統 RIL 以外に戻し交雑後代を実験に供試

することで精度を高める.BC2F1まで育成

したが，より実用性の高い非細粒系の選

抜後代 20T からゲノム情報を取得して中

程度耐性に関与する領域推定を行った．

その結果，新たに第 2と第 10 染色体の耐

性領域が見出された．RIL で推定してい

た領域のうち，第 5 染色体は細粒性と組

換えが生じなかったが，香り遺伝子と連

鎖していた第 8 染色体の下流は組換えを

生じたため非香りと耐性を兼ね合わせた

系統が得られた．その実用化と分離系統

作出のために２０T ｘまっしぐら（BC1F1

相当）から，耐性ならびにその他の農業

形質として多収性・適度な桿長を持った

系統を選抜することができた．これらは

高い収量とと低温耐性を持つ分離個体を

選抜できたため，今後のイネ育種材料と

して活用することとなった． 
 
４．研究成果 
 温暖化耐性系統を作出して，育種母

本として青森県産業技術センター農
林総合研究所に寄託した． 

 良食味米品種を開発するための選抜
マーカーを開発した． 

 同マーカーを利用して，企業との連
携で育種事業を進める共同研究を行
うこととした． 

 酒米の背景下においても同マーカー

が利用できることを確認して開発を
進めることが可能になった． 
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