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研究成果の概要（和文）：ゲノム情報を活用した育種法（ゲノミック選抜：GS）は効率的な果樹育種を促進でき
る可能性がある。本研究では複数時点のカンキツの果実画像からさまざまな果実形態の情報を効率的に取得する
方法について検討した。果実画像から得られた果実形態の情報を用いて、複数の統計モデルによるケノミック予
測（GP）を行い、果実形態に対するゲノム育種の可能性を評価した。いくつかの果実形態では、高いGP精度を示
し、高い精度でGSを行える可能性があることがわかった。また、複数の時点でサンプリングされたカンキツのさ
まざまな器官のRNAを用いた解析により、果実形態の特徴に関連する候補遺伝子を複数同定することができた。

研究成果の概要（英文）：Genomic breeding (genomic selection: GS) has the good potential to 
facilitate efficient fruit tree breeding. In this study, a method to efficiently obtain information 
on various fruit morphological features from fruit images of citrus fruits at multiple time points 
was developed. The fruit morphological features were used to perform genomic prediction (GP) with 
multiple statistical models to assess the potential of genomic breeding for fruit morphological 
features. High GP accuracy was showed in several fruit morphological features, indicating the good 
potential for GS with high accuracy. RNA-seq analysis from different organs of the citrus sampled at
 multiple time points allowed the identification of several candidate genes associated with fruit 
morphological features.

研究分野： 遺伝育種学
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研究成果の学術的意義や社会的意義
本研究成果により、いくつかのカンキツの果実形態では、高い精度でGSを行える可能性を示した。望ましい果実
形態を有する有望な個体を、芽生えの段階で早期に予測して選抜することができるようになり、果樹育種を効率
化できる可能性がある。カンキツの果実画像からさまざまな果実形態の情報を効率的に取得する方法について
は、他の果樹育種への応用も可能である。

※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 

 果樹は一般的に幼若期が長く、交配育種に長い年月を要する。また、個体サイズが大きい
ために多数の個体を選抜対象にできず、選抜基準を超える個体の獲得率が非常に低い。ゲノ
ム情報を活用した育種法（ゲノミック選抜：GS や、ゲノムワイド関連解析：GWAS）は上
述した果樹育種の障壁を取り除き、効率的な果樹育種を促進できる可能性がある。このゲノ
ム育種を成功させるためには、大量かつ高精度な果実形質のデータが必要となる。次世代シ
ーケンス技術の進展により、多くのマーカー遺伝子型を低コストで取得することができる
ようになってきている一方で、果実形質の多くは少数の育種家の感性により達観的に評価
されており、短期間で大量かつ高精度なデータを取得することは難しかった。ゲノム育種を
成功させるためには、高精度な表現型データを収集する枠組みが必須である。 

 

２. 研究の目的 

本研究では、カンキツの成熟過程で経時的に取得された様々なカンキツ果実の横断面の
画像解析により、果実形態の特徴を客観的かつ定量的に評価する方法を検討し、これらの果
実形態に対するゲノム育種の可能性を評価することを目的とした。また、カンキツの果実形
態の情報と遺伝子の転写産物の情報との関連性を明らかにすることも目指した。 

 

３. 研究の方法 

これまでの研究により、多くのカンキツ品種が成熟を迎える 12月時点で取得された果実
の横断面の画像から果実形態の特徴を定量的に評価する画像解析技術が開発されているた
め（Minamikawa et al. 2022: 図）、この技術を、12月以外の時点で取得された果実の画像解
析に拡張した。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

図. カンキツ果実の横断面の画像から抽出されたさまざまな果実形態の特徴 



次に、取得されたカンキツのさまざまな果実形態の情報を用いて、ゲノミック予測
（GP）や GWASの精度を評価した。また、複数の時点でサンプリングされたカンキツの
さまざまな器官から RNAを抽出し、RNA-seq解析を行うことで、カンキツの果実形態の
情報と遺伝子の転写産物の情報との関連性を明らかにした。 

 

４. 研究成果 

Python のプログラムにより、複数の時点から取得された果実画像からさまざまな果実形
態の特徴を抽出することができた。GPの結果、いくつかの果実形態については高い予測精
度（相関係数 r ≧ 0.7）を示した。これらの果実形態は高い精度で GS を行える可能性があ
る。GWAS の結果では、いくつかの果実形態と有意な関連を示す一塩基多型（SNPs）が複
数検出された。これらは従来のマーカー利用選抜（MAS）用のマーカーとして利用できる可
能性がある。また、複数の時点でサンプリングされたカンキツのさまざまな器官（フラベド、
アルベド、果芯、果肉など）から RNAを抽出し、RNA-seqを実施した。RNA-seqデータ解
析により、カンキツの剥皮性に関与する候補遺伝子を複数同定することができた。 
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