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研究成果の概要（和文）：脱粒性は自然界で種子の拡散に重要ですが、作物においては収穫量の減少につながる
ため、重要な農業形質です。本研究では、次の2つのアプローチによって、イネの種子脱離現象を解析しまし
た。まず、ガンマ線照射で得た変異体から脱粒性の変異系統を選抜し、詳細な観察を行いました。次に、これら
変異体と野生型を交配し、F2個体での脱粒性分離を調査しました。さらに、MutMap解析で候補遺伝子を特定し、
ゲノム編集によりその機能の証明を目指しました。また、qSH1遺伝子のSNP改変により、望まれる脱粒性のイネ
品種を作出することを目指しました。

研究成果の概要（英文）：Shattering is crucial for seed dispersal in nature, but it leads to reduced 
yields in crops, making it an important agricultural trait. In this study, we analyzed the 
shattering phenomenon in rice seeds using two approaches. First, we selected shattering-related 
mutant lines from gamma-ray irradiated mutants and conducted detailed observations. Next, we crossed
 these mutants with wild-type rice and investigated the segregation of shattering traits in F2 
progeny. Furthermore, we identified candidate genes through MutMap analysis and plan to validate 
their functions using genome editing. Additionally, we aimed to develop rice varieties with desired 
shattering traits by modifying SNPs in the qSH1 gene.

研究分野：植物分子育種学

キーワード： イネ　脱粒性　収量性　離層形成

  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
本研究の学術的意義は、イネの脱粒性に関する新規遺伝子の特定と、その機能を明らかにした点にあります。ガ
ンマ線照射とMutMap解析を用いたアプローチは、他の作物の改良にも応用可能であり、遺伝子編集技術の発展に
も寄与します。社会的意義としては、収穫量の向上と安定供給に貢献する脱粒性制御の技術開発が挙げられま
す。これにより、農業生産性が向上し、食料安全保障に貢献するだけでなく、農家の経済的負担の軽減にも寄与
します。さらに、多様な環境や市場のニーズに応じた品種改良が可能となり、持続可能な農業の実現に寄与しま
す。

※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、研究者個人に帰属します。



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

脱粒性とは、穂から種子が脱粒する性質であり、自然界では、種子の拡散による繁殖戦略と

して重要な性質である。一方、作物として考えた場合、強い脱粒性は収穫量の減少につなが

る。そのため、栽培化の過程で、脱粒性は、古代人によって最初の選抜の対象となった農業

形質であると考えられてきた。また、脱粒性は脱穀技術との関連が深いことから、今日でも

重要な農業形質の１つである。 

 これまでに、イネの農業形質と関わりのある栽培化遺伝子の単離および置換系統の作出

においては、申請者らは、イネの脱粒性を制御する遺伝子として、栽培ジャポニカイネ品種

「日本晴」と栽培インディカイネ品種「カサラス」の品種間差を利用した交雑後代を用いた

QTL(Quantitative Trait Loci:量的遺伝子座)解析から、脱粒性に関与する QTL を明らかに

している。また、QTL の中で作用力が最も大きい第一染色体長腕上に座乗する qSH1 遺伝子

をマップベースクローニング法により単離・同定し、単離した qSH1 遺伝子が、種子の基部

の離層形成に必須であることを明らかにしている。このケースにおける脱粒性の原因とな

る変異は、遺伝子転写開始点上流の約 12kb の位置に生じる SNP(1 塩基多型)による組織特

異的な遺伝子発現の変化で決定されるということを明らかにし、古代人が転写制御に影響

を与える SNP を選抜していたことを示唆する結果を発表している(1.Konishi et al.,2006)。

脱粒性に関しては、同時期に別のグループによって、野生イネ由来の別の脱粒性に関与する

sh4 遺伝子が単離・同定されている(3.Li et al., 2006)。その後、野生イネや雑草イネを

用いて、qSH1 と sh4 の遺伝解析が行われている(4.Ishikawa et al.,2010, 5. Akasaka et 

al.,2011)。また、野生イネのイントログレッション系統を用いた解析により、新規の脱粒

性遺伝子 SHAT1 が同定され、AP2 様転写因子であることが報告されている(6.Zhou et 

al.,2012)。さらに、qSH1 遺伝子のパラログである SH5 が、離層の形成に関与しているとの

報告も行われている(7.Yoon et al.,2014)。また、野生イネより、新規脱粒性遺伝子 qSH3

が単離されている(8.Htun et al.,2014)。さらに、申請者らの研究により、脱粒性遺伝子

qSH1 の準同質遺伝子系統 NIL(qSH1)を用いて、レーザーマイクロダイセクション法を利用

した離層部位特異的なマイクロアレイ解析を行い、qSH1 の下流で働く候補遺伝子 OSH15 を

見いだしている。さらに、候補遺伝子 OSH15 の機能解析および組織特異的な発現解析等を行

うことにより、qSH1遺伝子およびOSH15遺伝子の脱粒性における役割を明らかにしている。 

 このように、近年、脱粒性に関与する遺伝子が複数単離され、各遺伝子間の相互作用や離

層形成への関与について、少しずつ明らかになってきている。その一方で、最初に単離・同

定された作用力の大きい野性イネ由来の sh4 遺伝子と qSH1 遺伝子との関係や作用のタイミ

ング、離層形成およびその後の離層の崩壊についての詳細な分子機構に関しては、野生イネ

由来の遺伝子の解析の難しさもあり、不明な点も多く残っている。 
 
 
２．研究の目的 
 
本研究では、脱粒性遺伝子 qSH1 のイネ品種「日本晴」の遺伝的背景をもつ準同質遺伝子系
統である NIL(qSH1)を用いてガンマ線照射を行った突然変異系統を解析することで、新規脱
粒性遺伝子の探索を行い、脱粒性の遺伝子ネットワークを解明することを目的とした。 
 
 



 
３．研究の方法 
 
本研究目的を達成するために、脱粒性遺伝子 qSH1 の準同質遺伝子系統である NIL(qSH1)を
用いてガンマ線照射による突然変異体を選抜している。そこで、本研究では、突然変異体の
脱粒性に関する詳細な表現型を以下の方法で調査した。パラフィン切片を用いた組織解剖
学的な解析及び走査型電子顕微鏡を用いたイネ種子と小枝梗の接続部の詳細な形態観察を
行った。また、出穂直後から収穫期までの脱粒性程度について穀粒脱粒性試験装置を用いて
定量的に測定を行った。 
 
４．研究成果 
1)「難脱粒性系統の脱粒性の定量化」 
野生型(機能型 qSH1 領域を含むイネ品種日本晴背景 NIL(qSH1))と変異系統の脱粒性程度の
比較を穀粒脱粒性試験装置を用いて行った(図 1、図 2)。その結果、コントロールの野生型
と異なり、収穫期においても難脱粒性系統では脱粒しにくいことを数値化できた。 

 
図 1 野生型と変異体の出穂後から 1週間毎の経時的な脱粒性程度の比較 

 
図 2 野生型と変異体の収穫後の脱粒性程度の比較 
 



2)「難脱粒性系統の組織解剖学的解析」:機能型 qSH1 領域を含むイネ品種日本晴背景
NIL(qSH1)とその難脱粒性変異体系統を用いて、出穂直後の種子基部の離層の組織解剖学的
観察を行った。その結果、コントロールの日本晴や NIL(qSH1)と比較して、異なる微細構造
をしていることが明らかになった(図 3)。出穂直後の難脱粒性変異体の種子基部について、
パラフィン切片を用いた組織学的解析の結果を図 4A～Fにまとめた。MT1 ではカサラスと同
様、outer に離層が形成されている（図 3A）ことが確認された。MT2、MT3、S1 でははっき
りとした離層は観察されなかった（図 3B、3C、3E）。MT4、S2 では多くのサンプルにおいて
outer の一部に離層の形成が確認された（図 3D、3F）。 
 

 
図 3 野生型と変異体の種子基部の離層形成 
 
6 つの難脱粒性変異系統の脱粒性を定量的に測定した結果、脱粒性の程度に応じた経時的な
脱粒性の推移が見られた。また、種子基部の離層部位の組織解剖学的な解析の結果、一部の
難脱粒性変異系統においても部分離層を示す系統があることが明らかとなった。走査型電
子顕微鏡を用いたイネ種子接続部の詳細な形態観察の結果、カサラスでは部分離層が規則
的であるのに対し、難脱粒性変異系統のいくつかでは不規則であることが明らかになった。 
これらの結果より、脱粒性の決定には離層の有無に加え、離層が崩壊するタイミングや形成
様式も重要であると考えられる。 
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