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研究成果の概要（和文）：本研究の目的は、イネの登熟を制御する遺伝子の単離とその制御システムの解明であ
る。
日本のイネ198品種を用いてイネの登熟に関わる形質を対象にゲノムワイド関連解析（GWAS）を行い、登熟に関
わる遺伝子の同定を行った。さらに、その結果を発現プロファイルデータと統合することで、イネの登熟に関わ
る分子メカニズムの一端を解明した。さらに、従来イネの登熟のような複数の要因によって決められる複雑形質
に関わる遺伝子の同定は、従来の手法では困難であった。そこで、複雑な形質に関わる遺伝的要因を同定するた
め、機械学習とGWASを組み合わせた手法を開発し、その内容の論文を学術誌へ報告した。

研究成果の概要（英文）：This study aimed to identify genes regulating rice grain ripening and 
elucidate its molecular mechanisms. For this purpose, I performed the genome-wide association study 
(GWAS) using 198 Japanese rice varieties and identified a plausible candidate gene. To examine the 
effects of this gene, I produced the transgenic plants for the candidate gene and confirmed that 
this gene regulates the rice ripening traits under high temperature stress. In addition, I developed
 a strategy of using a machine learning method for GWAS because the conventional method makes it 
difficult to identify genes regulating complex traits that are affected by many factors. This 
strategy has been published to the scientific journal.

研究分野： 植物分子遺伝学

キーワード： GWAS　イネ　高温登熟
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研究成果の学術的意義や社会的意義
最近、イネの高温登熟においてもGWASの報告がいくつかなされた。しかし、新規の農業的有用形質遺伝子の同
定・単離の報告は一つもない。さらに、本来GWASの真骨頂である複雑形質を制御するQTL遺伝子の単離・解析に
ついては、これに取り組んだ研究は皆無であった。本研究では、複雑形質に関わる遺伝子の同定手法を開発した
だけでなく、高温登熟に関わる有力な遺伝子を同定することができた。この成果によりこの分野に新しい戦略を
提供できたと確信している。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属されます。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９（共通） 
１．研究開始当初の背景 

近年、イネの登熟期間中の気温が上昇傾向にあり、コメの外観品質の低下が多発して
いる。登熟中の高温は、種子中のデンプン粒蓄積を抑制し、コメの中心が白濁した状態の乳白粒
を発生させる。収穫したコメの中に乳白粒が多く含まれると、市場価値が低下するため、深刻な
問題となる。これまで、品質低下が起こりにくい品種や栽培方法の開発が求められてきたが、画
期的な解決方法は見つかっていない。 

最近、次世代シークエンサーにより多数の個体の大規模ゲノムデータを取得する技術
や大量ゲノムデータによる形質と遺伝子の相関を計算する技術が開発されたことで、複数の遺
伝子により複雑に支配される形質の新しい解析手法が確立されつつある。この手法を適用する
と、これまで未解明だったイネの登熟を制御するメカニズムの一端が解明できると確信してい
る。本申請で行う研究は、ゲノムワイド関連解析（以下、GWAS）を用いて行う。 

 

２．研究の目的 

本研究の目的は、イネの登熟を制御する遺伝子の単離とその制御システムの解明、さ
らには、それらを利用した分子育種である。日本のイネ 198 品種を用いてイネの登熟に関わる
形質を対象にゲノムワイド関連解析（GWAS）を行い、登熟や胚乳発達に関わる遺伝子の単離・
同定を目指す。さらに、その結果を発現プロファイルデータと統合することで、イネの登熟や胚
乳発達に関わる分子メカニズムを解明する。長期的には登熟や胚乳発達に関わる制御系をモデ
ル化し、効率的分子育種を行うことを目的とする。 

 

３．研究の方法 

本研究では、日本のイネ 198 品種を実験材料として用いる。申請者は、これまでの研
究から、この 198品種を用いた次世代シーケンサーによる DNA多型解析を行っており、約 50万
の多型を検出している。これらの品種からフェノタイプデータとして、心白粒の発生率（心白率）、
乳白米の発生率など種子登熟に関連した形質、計 15項目について計測し、GWASに使用する。 
 
４．研究成果 
（１）胚乳形質に関連したゲノム領域を
GWAS により調べた。正常な登熟米の割合
を例として下に示す（図１A）。マンハッタ
ンプロットの図から分かる通り、第 11番
染色体にピークが検出され、この周辺に
正常な登熟米の割合に関連した遺伝子が
座乗している可能性が考えられた。 
 
 
（２）第 11番染色体に検出されたピークについて効率的に候補遺伝子を絞り込むため、ゲノム
ブラウザ上に、今回検出した多型をプロットした（図１B）。その結果、非同義置換を伴う遺伝子
が１つ存在した。さらに、この遺伝子の組織別発現量を調べてみると、胚乳で高発現しているこ
とが分かり、有力な候補として考えられた。そこで、この遺伝子を RIPと名付け、形質転換法に
より胚乳形質に対する影響を調べた。正常な RIPタンパク質が生成されない CRISPR系統を作成
し、平均温度が３０℃に設定された高温条件の温室で栽培し、胚乳形質への影響を調べた。その
結果、コントロールの日本晴に対し、RIP の CRISPR 系統で正常な登熟米の割合が多いことがわ
かった（図２）。この結果から、RIPタン
パク質は、高温条件下での種子登熟に重
要な働きをすることが明らかとなった。
今後、この遺伝子の機能が弱いと思われ
るアリルを持つ品種に機能型のアリル
を形質転換法により導入する gain-of-
function実験などを行い、RIPの機能に
ついてさらなる調査を行う予定である。 
 



（３）正常な登熟米の割合に加え、心白率や乳
白率、腹白率、背白率について、複数年にわたり
計測をし、GWASを行った（図３）。RIPと WRC3に
関しては、形質転換法により、機能欠失型アリ
ルを持つと思われる品種に機能獲得型アリルを
導入することで形質(心白率や正常な登熟米割
合)に変化があるか今後検証予定である。 
 
（４）次に、イネの品種間で異なる乳白粒の発
生率と関連のある遺伝子を見つけ出すため、代
表的な 96 品種から採取した開花１０日目の胚
乳を用いて RNA−seq 解析により網羅的な遺伝子
発現情報を取得した。その結果、約６万個
（58,517)の遺伝子について発現情報を取
得し、この中から、乳白粒の発生率と相関
のある遺伝子を調べた所、負の相関を示す
遺伝子群にデンプン合成に関わる遺伝子
が多く含まれていることがわかった。図４
A は、デンプンの合成経路上にヒートマッ
プとして表した。一例として、胚乳枝作り
酵素（BEIIb）と乳白米発生率の関係をプロ
ットした（図４B）。胚乳枝作り酵素をコー
ドする遺伝子の発現が上昇すると、乳白粒
の発生率が減少する傾向を示している。この結果を先のヒートマップの結果と合わせると、乳白
粒の発生率が高い品種は、一連のデンプン合成に関わる遺伝子発現量が低下していることが明
らかとなり、一連のデンプン合成関連遺伝子は、乳白米の発生と密接な関係があることが想定さ
れる。 
以上の結果から、網羅的な遺伝子発現に基づいた解析は、登熟機構の解明に有効であると考えら
れた。 
 
（５）上記の結果からデンプン合成に関わる遺伝子の発現量が乳白米の発生と密接な関係があ
ることが想定されたため、デンプン合成に関わる遺伝子の発現量を形質として用いた GWASを行
った（図５）。この解析により、デンプン合成に関わる遺伝子の発現制御に関わるゲノム上の領
域が検出できると期待される。その結
果、第８番染色体に共通してピークが
見られた。この結果は、この領域に、
デンプン合成に関わる遺伝子の発現
量を制御する遺伝子が存在すること
を示唆している。今後、この領域に座
乗する遺伝子を詳細に調べることで
デンプン合成関連遺伝子の発現制御
とそれに関連した乳白米発生の分子
メカニズムが明らかになることが期
待される。 
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