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研究成果の概要（和文）：熱帯各地や日本での栽培試験で、イネ系統YTH183は広く普及している原品種IR64より
も安定して多収である。その遺伝的要因の一つとして籾粒重を増加させる量的遺伝子座qGW5の座上する染色体領
域を特定し、またその効果の特徴づけを行った。多収化遺伝子として見出しているSPIKEをDNAマーカー選抜育種
により日本の多収品種に導入し、収量性の向上することを確認した。またそれらの多収要因を集積した育種素材
の開発を行った。

研究成果の概要（英文）：A rice breeding line, YTH183 had showed higher grain yield than the original
 variety, IR64 which is popular in the tropical countries, in the multilocation trials in several 
countries. High yielding of YTH183 was genetically dissected and found that a quantitative trait 
locus, qGW5 was one of the genetic factors. Chromosomal location of qGW5 was identified and its 
effect of increasing individual grain weight was confirmed. A gene, SPIKE which was identified to 
increase grain yield of rice, was introduced into Japanese high-yielding rice varieties through DNA 
marker selection. Rice breeding lines for yield enhancement has been developed by utilizing these 
genetic factors.
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研究成果の学術的意義や社会的意義
近代育種によりイネの収量性の遺伝的改良が進められてきたが、ここ数十年は増加が頭打ちとなっていた。近年
の分子生物学の発展により、収量性に関わる遺伝子の特定も進められ、担当者らは多収化遺伝子としてSPIKEを
単離していた。本研究では、この遺伝子の有効活用が図られた。また、熱帯で広く普及している品種IR64を改良
したYTH183が複数の国で安定的に多収となることを見出していた。本研究では、その遺伝的要因の解明を進め
た。ここで得られた遺伝情報や育種素材は更なる品種改良に活用できる。

※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、研究者個人に帰属します。
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１．研究開始当初の背景 
イネは世界的に重要な作物で、特に熱帯に位置する発展途上国においてはその生産性のさらな
る向上が求められている。イネの収量性の遺伝的改良は重要な育種目標であり、品種改良により
収量は漸増してきたが、近年は伸び悩んでおり、さらなる増加が喫緊の課題となっている。遺伝
解析の手法が進み、収量構成要素などにかかわる量的遺伝子座（QTL）が多く検出され、Gn1
（Ashikari et al. 2005）やWFP（Miura et al. 2010）などが籾数の増加に関わる遺伝子座とし
て単離されている。しかし、それらは、植物個体レベルの収量増加を示したものがほとんどで、
圃場レベルで実用品種の収量増加の検証や、その有効活用が望まれる。 
研究担当者らの発見した多収化遺伝子 SPIKEの特定された染色体領域には、一穂籾数の他、葉
身幅や根系などの形質に関わる QTL が多数報告されている（Fujita et al. 2012、Fujita et al. 
2013、Yonemaru et al. 2010 ）。特に SPIKEと同座では、日本型品種の日本晴由来の LSCHL4
がインド型品種 93-11の収量を約 20％増加させることが報告されている（Zhang et al. 2014）。
一方、Takai et alは、SPIKEと同座のインド型品種タカナリ由来の GPSが日本型品種コシヒ
カリの遺伝的背景で光合成能力を高めることを報告している（2013）。このように、SPIKE 遺
伝子座は多様であることが推察されているが、その詳細は不明である。 
多収系統について、異なる環境において安定して多収を示す系統の報告はほとんど見られない。
我々の見出した系統 YTH183 は、栽培時期や場所、土壌水分条件などの異なる環境において安
定して多収であったが、その遺伝的要因は不明である（Kato et al. 2011、 Kobayashi 2011、 
Bueno et al. 2010）。このように、ゲノム解析と表現型の調査の組み合わせにより、育種素材と
して有望な系統が見出されており、それらの有効活用を目指した多収要因解明が重要と考えら
れた。 
 
 
２．研究の目的 
研究担当者らは国際稲研究所においてイネの多収に関わる育種素材約 300系統を開発しており、
その中で熱帯アジアで広く普及している品種の収量を 13～36％増加させる遺伝子 SPIKE を発
見していた（Fujita et al. 2103）。その多収化遺伝子 SPIKEの詳細を解明することにより、さ
らなる有効活用を可能とすることを目的とする。 
また担当者らは、上記の育種素材約 300 系統の中から、様々な地域および多様な栽培条件下で
安定して多収となる系統YTH183を選抜している。日本での栽培試験でも、収量は原品種の IR64
よりも数十％高く800kg/10a以上の多収となり、このような系統はこれまで報告されていない。
本研究では、その多収となる遺伝的要因の解析を行うとともに、その要因を活用した新たな育種
素材系統の開発を行う。 
これらの安定的多収の要因を集積した系統を開発することにより、停滞している収量性の遺伝
的改良のブレークスルーとなることを目指す。 
 
 
３．研究の方法 
（１）イネ多収化遺伝子 SPIKE の対立遺伝子の多様性の解明 
IR64 を遺伝的背景とし、日本型品種（日本晴）と熱帯日本型品種（インドネシア在来品種に由
来する NPT5 品種）の染色体断片を SPIKE の座上する染色体領域に導入した NIL6 系統を育成し
ていた。これらの NIL に加えコシヒカリの染色体断片が挿入された系統を用いて、農業形質を評
価するとともに、穂相の調査を行った。 
 
（２）異なる環境条件下で安定して多収となる系統 YTH183 の遺伝的要因の解明 
YTH183 は、これまでの解析で根系が深く分布していることや、根の機能が優れることがわかっ
ていたが、多収に関わる詳細な要因は不明であった。また、YTH183 は、SSR マーカーによる遺伝
子型の解析により、IR64 の背景に NPT 由来の染色体断片に複数箇所置換されていることが確認
されていた（Fujita et al. 2009）。これまでの解析で玄米千粒重を増加させる QTL(qGW5)と根
の伸長に関わる QTL(qRL6)を保有することがわかっていたが、それら単独では収量増加効果が見
られず、YTH183 の安定多収には複数の遺伝的要因が関わっていると推察されていた（Fujita et 
al. 2009、Fujita et al. 2010、Obara et al. 2014）。その中で本研究では qGW5 に注目し、異
なる NPT 品種に由来し IR64 の籾重増加に関する遺伝解析を行った。 
 
（３）多収遺伝子の他の品種への導入や集積系統育成による安定的超多収系統の開発 
日本の超多収イネ品種である「北陸 193 号」「タカナリ」「もちだわら」を対象として、戻し交雑
法とマーカー補助選抜により多収化遺伝子 SPIKE を導入し、多収系統を開発した。育成された系
統について、試験圃場において栽培試験を行い、収量構成要素などの農業形質を評価するととも
に、生育特性や群落での収量特性を明らかにした。また、環境安定的に多収となる YTH183 の多



収要因を、日本の最多収品種のひとつである「北陸 193 号」に導入するために交配し、さらに
「北陸 193 号」で戻し交配した後代集団を養成した。BC1F6 分離集団から農業形質の優れる個体
を選抜し、環境安定的超多収系統の開発を進めた。 
 
４．研究成果 
（１）イネ多収化遺伝子 SPIKE の対立遺伝子の多様性の解明 
熱帯の普及品種 IR64 を遺伝的背景として、国際稲研究所で育成された熱帯日本型品種に由来す
る New Plant Type（NPT）稲 5品種の SPIKE の座乗する染色体断片を導入した NIL５系統に加え、
温帯日本型（日本晴、コシヒカリ）由来の染色体断片を導入した系統も評価したところ、いずれ
も籾数は増えるものの、遺伝子供与親の違いにより二次枝梗数の増加程度や三次枝梗の有無に
差異が見られた。 
 
（２）異なる環境条件下で安定して多収となる系統 YTH183 の遺伝的要因の解明 
YTH183 は、IR64 を遺伝的背景とし NPT を 1回親として 3回連続戻し交雑の後代から選抜された
系統である。国外いくらかの地域や多様な栽培条件下での試験において、安定して IR64 よりも
多収となっていたが、国内（つくば）でも複数年の試験から多収となっていた。NPT 由来の粒重
増加に関わる QTL（qGW5）が、YTH183 の環境安定的多収に関わる遺伝的要因のひとつと考えら
れ、その遺伝解析を進めた。 
YTH183 の遺伝子供与親である NPT 品種の YP5 に加え、IR64 に NPT 品種の YP1 あるいは YP10 の
第 5 染色体の断片が導入された系統で籾千粒重の増加が見られていた。そこで、それらの NPT3
品種と IR64 の交雑後代集団を用いて解析を進めたところ、いずれも第 5染色体上の同様の領域
に QTL が検出された（図 1）。さらに置換マッピングにより染色体上の領域を特定した。 

 
図１．第 5 染色体上における、NPT 品種 YP1、YP5 および YP10 に由来し IR64 の籾千粒重を増加
させる QTL（qGW5.1-YP1、 qGW5.2-YP5 および qGW5.3-YP10）と既報の QTL（GS5、qSW5、GW5）
の比較 
 
さらに、IR64 を背景とし NPT3 品種を遺伝子供与親とする NIL3 系統を育成し、qGW5 による籾重
増加の効果を確認した。（Fujita et al. 2022） 
 
（３）多収遺伝子の他の品種への導入や集積系統育成による安定的超多収系統の開発 
① マーカー補助選抜による、多収化遺伝子 SPIKE の日本の多収品種への導入：日本の多収品種
である「北陸 193 号」「タカナリ」「もちだわら」の遺伝的背景に SPIKE 遺伝子を導入し、BC4 の
自殖後代系統から NIL 候補系統を選抜した。育成した系統について、収量特性などを評価したと
ころ、いずれの NIL も原品種に比べ一穂籾数が増加していた。特に「北陸 193 号」の NIL におい
て収量の増加が見られた。 
② 多収要因の集積系統育成： YTH183 と「北陸 193 号」の戻し交雑後代集団を養成した。約
2000 個体の BC1F6 分離集団から草型や稔性など農業形質の優れる個体を選抜し、BC1F7 世代と
なる集積候補系統 35系統を育成した。 
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