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研究成果の概要（和文）：東北地域の主要品種「ひとめぼれ」を共通親とし、世界の多様な遺伝資源を交配し、
20組合せ計3,021 RILs (F7-F9世代）を育成した。これらは遺伝的に固定しており、全ゲノムシーケンスから得
た高密度のSNPsでgenotypingされたイネNested Association Mapping集団として確立している。このイネNAM集
団は、農業形質に関与する重要遺伝子領域の高精度同定を可能とする遺伝資源として有用性が高いと考える。イ
ネ多収性に関連する形質として止葉葉身のサイズ及びSPAD値のQTLを複数同定した。

研究成果の概要（英文）：We have developed the rice nested association mapping (NAM) population, 
composed of 3,000 RILs derived from the crosses of a common parent ‘Hitomebore’ with each of 20 
diverse vrieties. These RILs of F7-F9 generations were genotyped using high density SNPs that were 
detected by whole genome re-sequencing. Through a genome-wide association study (GWAS) of the rice 
NAM population, we determined the genetic basis of important agronomic traits and identified some of
 the QTLs. 
These results demonstrate that the use of GWAS with NAM populations is effective in uncovering the 
basis of important agronomic traits.

研究分野： 植物遺伝育種学

キーワード： イネ　GWAS　NAM　多収性　葉身形態
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１．研究開始当初の背景 
 地球規模の気候変動による乾燥化や塩類
集積による耕作可能地の減少、作物の栽培適
地の移動などが懸念される中、世界人口は 40
年以内に 90億人に達すると予想されており、
食糧生産を現在の約２倍に増加させる必要
が指摘されている（Godfray et al. 2010 
Science）。これに対応する手段の一つが、作
物の育種である。不良環境への適応や生産量
の増大を迅速に達成するため、関連する形質
の遺伝子及びその機能を明らかにし、その情
報を活用したゲノム育種が重要である。 
 農業上重要な形質の多くは、複数の遺伝子
で制御される量的形質であり、関与する遺伝
子座を同定するため QTL 解析が行われてき
た。QTL 解析は、QTL のおおまかな位置を
決定する手法であり、遺伝子単離のためには
さらなる材料育成とMappingが必要となる。
また、異なる形質を示す 2 系統間の交雑後代
を用いるため、2 つのアリルのみに着目した
解析となってしまう。一方、シーケンス技術
の著しい進歩によって、イネでは興味ある系
統の全ゲノム配列を容易に得ることが可能
となり、多数の品種系統を用いた Genome 
Wide Association Study（以下 GWAS とする）
が行われ始めた（Zhao et al. 2011 Nat. 
Commu., Huang et al. 2012 Nat. Genet., 
Xu et al. 2012 Nat. Biotechnol.）。GWAS は、
極多数の SNP による高解像度の解析ができ
ること、既存の品種系統を用いるため材料育
成の時間が必要ないこと、多数のアリルを解
析できることなどメリットが高いとされる。
しかし、特にイネでは、長い年月の交配過程
で生じた集団構造（連鎖不平衡）によって統
計的パワーは大きく減少すること（偽陽性・
偽陰性）、加えて、GWAS はレアアリルを見
出す統計的パワーも小さいことが指摘され
て い る （ Han and Huang. 2013 
Curr.Opin.Plant Biology）。 
 
 
２．研究の目的 
 Yu et al.（2008, Genetics）がトウモロコシ
を 材 料 に 提 唱 し た Nested Association 
Mapping（以下 NAM とする）は、複数の
Founder 系統（既存品種）と一つの共通親と
の交雑から得られた複数組合わせの数千系
統の RILs を用いて、GWAS を行う手法であ
る（図 1）。NAM は、①Founder のゲノムを
シャッフルすることで集団構造がキャンセ
ルされ統計的パワーが高いこと、②GWAS と
同様に多数のアリルを解析できること、③数

千系統が持つリコンビネーションと多数の
SNPs による高解像度の Mapping ができる
ことなど、従来の QTL 解析及び GWAS に比
べてメリットが大きいとされる（Yu et al. 
2008 Genetics, Tian et al. 2011 Nat. 
Genet.）。 
 本研究課題では、1) 20 組合せ 3,000 系統
のイネ NAM 集団を確立し、2) 収量性に関連
する形質の遺伝子を単離することを目的と
して、多収性イネのゲノム育種へ寄与するこ
とを目指す。 
 
 
 
 
 
 
図１ Nested Association Mapping と従来
法の実験材料の違い及び NAM のメリット． 
 
 
３．研究の方法 
(1)イネ NAM 集団の確立 
 共通親として東北地方の主要品種「ひとめ
ぼれ」、Founder として NIAS イネコアコレク
ション（Kojima et al. 2005 Breed. Sci.）
を中心とした 20系統を交配し、計 3,021 RILs
（F7〜F9）を育成している（表 1）。この全
3,021 RILs について Illumina iScan 用いた
Golden gate assay により SNP genotyping
を行い、3,021 RILs の genotype データを構
築する。以上によって、genotype 情報が付与
されたイネ NAM 集団を確立する。 
 
表１ イネ NAM 集団の概要. 
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