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研究成果の概要（和文）：ハイブリッド新種の環境適応能力の分子基盤を調査し、環境適応の予測手法を構築し
た。具体的には（１）コムギ10+ゲノムプロジェクトの国際コンソーシアムに参画し、農林61号のゲノム解読を
行った。（２）気象から表現型を予測する機械学習法である二段階予測法を構築。既存の予測より格段に予測精
度を達成、さらに、どの気象要因が表現型に影響しているかを明らかにした。（３）ハイブリッド時に発生する
大規模なゲノム変異「ゲノムショック」に関して調査を実施。我々の調査の範囲では、ハイブリッド時に大規模
なゲノムショックは起こらず、遺伝子の冗長性による適応性の幅の獲得が、環境適応能の獲得には重要であるこ
とが示唆された。

研究成果の概要（英文）：We investigated the molecular basis of the new hybrid ability to adapt to 
the environment and constructed a method for predicting environmental adaptation. Specifically, (1) 
Participated in the international consortium of the Wheat 10+ Genome Project and decoded the genome 
of Norin 61. (2) Constructed a two-step prediction method, which is a machine learning method that 
predicts phenotypes from the weather. The prediction accuracy was significantly higher than the 
existing predictions, and it was clarified which meteorological factors affect the phenotype. (3) 
Conducted a survey on the large-scale genomic change "genome shock" that occurs during hybrids. 
Within the scope of our study, large-scale genome shock did not occur during hybrids, suggesting 
that the acquisition of a range of adaptability through gene redundancy is important for the 
acquisition of environmental adaptability.

研究分野： 生命情報学

キーワード： ハイブリッド　異質倍数体　遺伝子発現　ゲノム　機械学習

  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
本研究では、ハイブリッド新種の一つとしてコムギをターゲットにした。コムギのゲノム解析を国際コンソーシ
アムで実施し、世界に先駆けてコムギ全ゲノムを明らかにした。これにより、コムギの育種や気象変動による影
響の解析などが進み、気象変動による飢餓の問題などへの対応が進む可能性が高い。一例として、本研究内で人
工的な温暖化環境がコムギの成長に与える影響を計測し、さらに機械学習を用いることで、気象変動に対する影
響の予測を実施した。

※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。



 

 

様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９（共通） 
 
１．研究開始当初の背景 
 
パンコムギ、セイヨウアブラナ、ワタ、アラビカ種コーヒー、サツマイモなど、有用植物には「鍵
と鍵穴」の障壁を超えたハイブリッド（倍数体種）が多いことが知られている。倍数体種の長所
と短所には諸説あるが、重複遺伝子の冗長性により、環境適応能が増す可能性が指摘されていた。
一方で、倍数体種はゲノムの解読が困難であったり、フィールド環境でのデータ不足であったり
するため、それらの分子基盤についての知見は乏しく、科学的な根拠は得られていなかった。 
 
２．研究の目的 
 
「鍵と鍵穴」の障壁を超え、交雑により生まれたハイブリッド新種は、親種に比べて広い環境適
応能力を有することから、農業において積極的に利用されている。その一方で、ハイブリッド新
種が作成できたとして、その新種が、どのような環境において生育可能なのかの予測は出来てお
らず、場当たり的になっている部分が多かった（図１．ハイブリッドによる環境適応能拡大のイ
メージ）。本研究では、新たに生まれたハイブリッド新種が、どのような環境適応能を有しうる
のか予測法を確立する。一般に、種 A と種 B が交雑して生まれたハイブリッド新種は、A と B
の中間的な形質を持つと考えられているが、新種には A にも B にも存在しない形質を獲得する
こともある（雑種強勢）。この特質を活かすことで、より望んだ環境に適応した新種の作成が期
待されるが、どのような形質が獲得可能であるかの予測、そして分子的なメカニズムは道である。
本研究では、この手法を発展させることで、ハイブリッド新種の環境適応の理解と予測につなげ
た。 
 
３．研究の方法 
 
本研究では、分担研究
者の清水を中心に実験
データの取得、代表の
瀬々と分担の孫を中心
に、取得データの解析
と、適応能を明らかに
するための手法開発を
実施した。具体的には、
以下の３つの研究を実
施した。 
（１） 分子基盤を明

らかにする上
で、現在の生物
学ではゲノム
情報が不可欠である。ところが、世界中で広く食されているパンコムギでさえゲノム情
報が明らかにされておらず、コムギが有する分子基盤の解明の律速となっていた。国際
コンソーシアムを形成した上で、大規模に次世代シーケンサを利用することで、ゲノム
情報の解読を行った。 

（２） ゲノム情報が分かることで、系統間の変位情報や遺伝子発現等のオミクス情報の利用が
可能となる。オミクス情報をもとに、環境適応能を明らかとするには、従来の遺伝統計
学で扱われてきた様な単一遺伝子の変化だけでは、十分ではない可能性が示唆されてい
た。そこで、本研究では近年発展の著しい人工知能分野の技術である機械学習手法を用
い、あるいは、必要に応じて開発をすることで、オミクス適応能に関連した遺伝子や要
因を明らかにする手法構築と解析を実施した。 

（３） ハイブリッド新種（異質倍数体）が誕生する時、「ゲノムショック」と呼ばれてきたゲノ
ムワイドの大きな発現・エピゲノムの変化が起こると言われてきており、それが適応能
の拡大に寄与する可能性が示唆されていた。ゲノム情報をもとにエピゲノムの変化を調
査することで、ゲノムショックの詳細を研究した。また、進化による選択圧の調査を行
った。 

 
４．研究成果 
 
４−１．パンコムギのゲノムの解読 
 
パンコムギはゲノムサイズが 17GBとヒトゲノムより数倍大きく、更に異質六倍体であるために

図 1 ハイブリッドが環境適応能をもたらしうるメカニズムのイメージ 



 

 

ゲノム配列が非常に複
雑で、本研究開始時に
は高精度なゲノムのア
センブリが報告されて
いなかった。そこで、コ
ムギ 10+ゲノムプロジ
ェクトの国際コンソー
シアムと連携し、日本
を代表するパンコムギ
品種農林61号の染色体
レベルのゲノム解読を
行った。農林 61 号はプ
ロジェクト唯一のアジ
アの近代品種であり、
他の欧米品種とゲノム
配列が大きく異なって
いた。日本の風土に適
応した結果として、緑の革命で用いられた半矮性変異をはじめ、出穂、品質や病原適応性などに
関連した多数の既知変異が見いだされた。特に、出穂は温暖化に対する適応の鍵となる形質であ
るが、出穂を司るフロリゲン FT1/VRN3のホメオログの解析により、他のコムギの系統と比較し
た場合に、新規の機能欠損やコピー数変異を見出した。コピー数の増減が環境適応性の拡大に寄
与する可能性を示唆することができた。 
 
４−２．機械学習による適応能の予測モデルの開発 
 
気象条件の変動に対する、植物の生育・出穂・収穫など農業形質が、どのように応答し、適応で
きるのかを予測するモデルの開発を実施した。本研究までは、気象条件から直接形質の変化を予
測した場合の予測精度は低かったが、４−１で示した高精度ゲノム情報を生かした RNA-seqを活
用することで、以下の二段階モデルを構築した。このモデルでは、はじめに、気象条件から遺伝
子発現量を予測するモデルを構築する。更に独立して、遺伝子発現量から形質の変化を予測する
モデルを構築する。最後に、遺伝子発現量を中間層として、これらを統合することで気象条件か
ら形質の変化を予測するモデルを構築する。統合により、遺伝子発現量は不要で、気象条件から
形質を予測することが可能である。更に、このモデルにおいては機械学習のスパースモデルを利
用することで、形質予測に影響が大きい気象条件を明確にすることが可能である。 
 
４−３．ゲノムショックの検討 
 

ゲノムショックの検討のため、４−１で読んだ高精度ゲノム情報の利用及び、ハイブリッド前の

親種のエピゲノムとハイブリッド後のエピゲノムの比較解析を実施した。これに際し、倍数体種

であってもエピゲノム情報が定量できるバイオインフォマティックス手法を開発した。これら

の手法は、次世代シーケンサで読まれたリードが、ハイブリッド種の様に複雑なゲノムを有する

種であっても、ゲノム上のどの位置由来であるかをシーケンサのエラーも考慮した上で同定す

る技術である。これら技術を開発の上、パンコムギおよびミヤマハタザオの２種に関して、詳細

に比較検討を実施したが、従来言われていたゲノムショックと言われるレベルの大規模な変化

は認められなかった。今後、ハイブリッド新種によるゲノムショックは再検証される必要がある。 

 

また、ミヤマハタザオ 25 個体のゲノム多型を調査し、ゲノムの変異と環境適応能を調査した。

ハイブリッドによって片方

のコピーが本来の機能を保

てばもう片方が新規の機能

を獲得しやすくなり、新規性

が進化しやすいという仮説

（重複遺伝子の冗長性）が大

野によって唱えられてきた。

解析結果は、この仮説を支持

するものとなっていた。重複

遺伝子が別々の選択圧を受

けていた例を図３に示す。 

 
図２ コムギ 10+コンソーシアムの参加国と担当種 

図 3 ミヤマハタザオで重金属応答を担う HMA4 遺伝子領域の

塩基多様度。2 つのサブゲノムで別の選択を受けた。 
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