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研究成果の概要（和文）：　水稲187品種の全ゲノムSNPデータと炊飯米食味形質・細胞壁分解酵素量等の評価デ
ータを用いたGWASとGSにより、900カ所以上のQTLを検出して形質予測モデルを構築した。水稲品種の分離集団
（合計435系統）を作出して、アミロースやタンパク質含有率に影響を受けない良食味QTLを検出した。多収品種
タカナリの遺伝解析集団において第1、2、3、4、5、11番染色体上に、新規の食味QTLを検出した。これらのQTL
は、アミロースやタンパク質含有率とは異なるメカニズムで食味改変が可能な遺伝子座と考えられる。該当する
領域を他品種の染色体断片に置換した系統群において、各QTLの遺伝効果を確認できた。

研究成果の概要（英文）：We collected whole genome single nucleotide polymorphisms (SNPs) and 
evaluated eating quality traits and endosperm enzyme activities for cell wall degradation in 187 
Japanese rice germplasm accessions. By using both the SNPs genotype and phenotype data, genome-wide 
association analysis (GWAS) detected more than 900 genetic loci (QTLs) for the eating quality traits
 and endosperm enzyme activities, and genomic selection (GS) procedure constructed prediction models
 for each trait. Additional genetic analysis in a total of 435 recombinant inbred lines confirmed 
presences of several QTLs and their genetic effects that were detected by the GWAS, and confirmed 
accuracy of the trait prediction models by the GS. For examples, we found novel QTLs for eating 
quality traits on chromosomes 1, 2, 3, 4, 5 and 11 in Koshihikari/Takanari populations. These QTLs 
were controlled eating quality regardless of amylose and protein contents in rice grains.

研究分野：植物遺伝育種学

キーワード： イネ　食味　炊飯米　QTL

  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
　近年のゲノム解析技術の発達により、イネの収量性を制御する複数の重要遺伝子が同定されている。しかしな
がら、もう一方の最重要な育種選抜形質である米の品質、特に炊飯米の食味や食感を制御する遺伝要因（遺伝
子）のほとんどは明らかとなっていない。これまでに、最近の良食味品種は胚乳中の細胞壁分解酵素活性が低い
傾向を示すことが明らかとなった。そこで、細胞壁などの新規の穀粒成分を改変することにより、炊飯米の物性
を変化させて新しい食感を付与することが可能であると考えられた。本研究では、炊飯米の食感や食味を向上さ
せる胚乳の細胞壁成分に着目して、新規の遺伝要因の解明を目指した。

※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 
 
 近年のゲノム解析技術の発達により、イネの収量性を制御する複数の重要遺伝子が同定され、
その単離遺伝子を利用した育種素材の作出が進められている（Yano et al. 2016. Nat. Genet.な
ど）。しかしながら、もう一方の最重要な育種選抜形質である米の品質や食味、特に炊飯米の食
味や食感を制御する遺伝要因（遺伝子）のほとんどは明らかとなっていない。 
米の需要が年々減少する中で、外食産業で使用される業務用米や弁当やおにぎり製造に使用
される中食用米の需要は急増している。実際、国内の米消費における外食・中食の割合は、1985
年当時は 15.2%であったが 2016年には 31.1%と約 2倍に増加している（米穀安定供給確保支援
機構 2018「米の消費動向調査」）。このような食生活の変化に対応するために、外食・中食に使
いやすい加工適性を備えた従来とは異なる食味特性を持つ水稲新品種が求められている。また、
30 代以下の若年層では粒感があり食べ応えのある米飯が好まれているという調査結果から炊飯
米の嗜好に変化が生じていると考えられ、コシヒカリやこれまでの主食用品種のような強い粘
りを持つ米飯とは異なる食味特性を持った品種の開発や制御遺伝子の同定が必須である。 
 
２．研究の目的 
 
 一般的に、白米中の直鎖状澱粉（アミロース）やタンパク質の含有率が低いと炊飯米の食味が
良くなり、脂肪酸などの脂質は古米臭の原因となることが知られている。しかしながら、それ以
外の穀粒成分が炊飯米の食味にどのような影響を与えているかについては不明な点が多い。申
請者らはこれまでに、米胚乳の細胞壁組成を改変することで、炊飯米の粘りや硬さ（食感）を変
化させて、結果としてごはんの食味を向上させる効果を付与できることを明らかにした（Iijima 
et al. 2019. Biosci. Biotechnol. Biochem.など）。そこで本研究では、日本水稲品種が保持する炊
飯米の食感を制御する QTLをさらに見出して、米胚乳の細胞壁組成を変化させる遺伝子を明ら
かにするとともに、新規穀粒成分の改変による食味の改良効果を科学的に検証する。 
 
３． 研究の方法 
 
日本水稲品種群のゲノム遺伝子型を収集するとともに、米胚乳中の細胞壁分解酵素活性量や
炊飯米の食味関連形質を評価する。ゲノム遺伝子型情報と形質の表現型情報を合わせてゲノム
ワイド連関解析（GWAS）により新規 QTLを検出するとともに、ゲノム予測解析（GS）により
形質予測モデルを構築する。 
日本水稲品種同士の交配に由来する Recombinant Inbred lines（RILs）を作出して栽培し、
炊飯米の食味関連形質を評価して、構築した形質予測モデルの有効性を調査する。 
タンパク質やアミロース含有率はほぼ同等であるが炊飯米の食味が大きく異なる多収品種タ
カナリと良食味品種コシヒカリ等の交配に由来する遺伝解析集団について、炊飯米の物性測定
や食味評価を行い、新規穀粒成分に関する新規 QTLsを検出する。 
 
４．研究成果 
 
 日本在来イネ・コアコレクションおよび日本水稲育成品種パネルの合計 150 品種を 3 年間に
わたり、茨城県つくば市の試験圃場で栽培した。胚乳の細胞壁分解酵素等の活性量、アミロース
含有率、タンパク質含有率、アミロペクチン鎖長分布、粒形、炊飯特性、炊飯食味値、炊飯米物
性値、糊化粘度特性等を測定して、200形質以上の表現型データを収集した。また、各品種の全
ゲノム配列から 70万個以上の SNPsを抽出した。ゲノムワイド連関解析（GWAS）により、500
個以上の QTLを検出した（図 1）。細胞壁分解酵素活性量、粒形、アミロペクチン鎖長分布、炊
飯食味計の測定値、テンシプレッサーによる炊飯米物性値等においては、3年間で共通した QTL
を検出できた。これらの QTL 領域には、既知の遺伝子が報告されているものも含まれていた。
また、検出した QTLはイネの全ての染色体上に分布しており、細胞壁分解酵素活性量や炊飯米
食味に関する形質が、多数の遺伝子によって制御されていると考えられた。 
 
 
 
 
 
 
 
 



 

図 1．GWASの解析結果の一例． 
 
全ゲノム SNP情報と形質の表現型データを用いて形質予測モデルを構築して、炊飯米表層の
粘りが少なく硬いが食味値が優れる等の、良食味多収米（業務用米）に適した炊飯米特性を示す
後代個体が出現する交配組み合わせを選定した。この交配組み合わせに由来する 4 つの遺伝解
析集団（RILs）を作出した。RILsの炊飯米物性や胚乳酵素活性量を評価して、解析集団におけ
る表現型分離を調査したところ、炊飯食味計の食味値とテンシプレッサーによる炊飯米表層の
粘り値（実測値）の分布が、ゲノミック予測による予測値の分布と類似していた（図 2）。遺伝
子型データと表現型データを利用することで、炊飯米の食味形質においても遺伝子座検出や後
代集団における形質予測が可能になったと考えられる。 

図 2．日本水稲品種同士の交配に由来する RILsにおける予測値と実測値の分布． 
 
 白米中のアミロースやタンパク質含有率がほぼコシヒカリと同等であるが、炊飯米は粘りが
少なく硬い品種である多収品種タカナリの遺伝解析集団において、炊飯米の食味関連形質を調
査して QTL検出を試みた。第 1染色体長腕、第 2染色体長腕、第 3染色体短腕、第 4染色体長
腕、第 5 染色体長腕、第 11 染色体長腕上に、炊飯米の白さや粘りや硬さに関する新規の食味
QTLを検出した（図 3、Hori et al. 2021. RICE）。これらの QTLの一部は、アミロースやタン
パク質含有量とは異なるメカニズムで食味改変が可能な遺伝子座であると考えられる。また、こ
れらの染色体領域を他のインディカ品種の染色体断片に置換した系統群においても、これらの
QTL の効果を確認できたことから、検出した QTL は多収インディカ品種に由来する良食味多
収米（業務用米）の食味向上に利用可能である。 



図 3．コシヒカリ/タカナリの染色体断片置換系統群における食味関連形質の QTL領域（Hori et 
al. 2021）． 
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