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研究成果の概要（和文）：現在の日本水稲品種群の育成に貢献した遺伝子（重要遺伝子）と日本の各地に適応し
た遺伝子（適応遺伝子）を同定し、日本水稲育種の歴史ならびに地域や気候への適応性を遺伝子レベルで解明す
ることを目的とする。日本水稲品種群１４４品種を全国６カ所で栽培して、各農業形質を測定し、全ゲノム配列
を使ったゲノムワイドアソシエーション解析と、組換え自殖系統群を使ったQTL解析を行って関連する遺伝子を
複数同定し、さらに重要遺伝子や適応遺伝子の区分ができた。

研究成果の概要（英文）：This study aims at the identification of rice agronomic genes that 
contribute to the breeding of the present Japanese improved cultivars (important agronomic genes) 
and adapt to local cultivation (adaptation genes), and the clarification of the rice adaptation to 
local areas and climates and breeding history in gene level.  We have cultivated and phenotyped a 
Japanese rice population composed of 144 cultivars in six locations throughout Japan.  The genes 
important to agronomic traits and local-adaptation in Japan were identified by genome-wide 
association studies using the Japanese rice population and QTL analysis using recombinant inbred 
line populations. 

研究分野：植物遺伝育種学

キーワード： 日本水稲品種　遺伝学　育種学　重要遺伝子　適応遺伝子　ゲノムワイドアソシエーション解析　QTL解
析

  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
これまでに、共通した水稲品種を材料に日本各地で栽培試験された事例が非常に少なく、研究組織内の研究分担
者間の研究交流の活性化につながった。本研究成果によって、注目すべき重要遺伝子と適応遺伝子が絞り込まれ
たことによって、効率的な新品種育成が示された。今後の育種への指針を示しただけでなく、各品種の生育予測
やゲノミックセレクションやこれから急速に普及していく人工知能研究にも利用できると考えられた。



様	 式	 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通）	
１．研究開始当初の背景 

穀物を含む栽培植物は人間による様々な選抜をこれまで受けてきた。20 世紀以降の近代育種により、

在来品種から改良品種が育成され、食糧の担い手として私達を支え続けている。アジア栽培イネ

(Oryza sativa)は元来熱帯性の短日植物であるが、現在では北海道のような高緯度地域での栽培に適

応した品種が育成されている。日本は南北に長いため、各地域の環境に適応したイネ品種が人工交配

と選抜の過程を経て長期間かけて育成されてきた。従って、在来品種を使った育種過程で日本全国の

品種育成に肝要かつ遺伝的に固定した遺伝子（重要遺伝子）と、日本各地域の環境に適応した遺伝子

（適応遺伝子）が存在すると考えられる。従って、重要遺伝子ならびに適応遺伝子は一般に農業形質に

関わり、その同定は日本イネ品種の更なる生産力向上を目指した遺伝子デザイン育種への足掛かりに

なる。日本各地に適応した対立遺伝子型の組合せの現状が明らかになると、将来に向けた主に２つの

育種戦略が考えられる：(1)その最適な対立遺伝子型組合せを維持して、農業形質を改良する育種と(2)

現状の組合せを改変して、より最適な対立遺伝子型の組合せを探索して多様性を拡げる育種。また、

育成過程で淘汰された、在来品種保有の優良対立遺伝子の再発見も期待できる。 

 

２．研究の目的 

本研究は、現在の日本水稲品種群の育成に大きく貢献した遺伝子（重要遺伝子）と日本の各地に適応

した遺伝子（適応遺伝子）を同定し、日本水稲育種の歴史ならびに地域や気候への適応性を遺伝子レ

ベルで解明していくことを目的とする。現在日本各地で栽培されているイネ品種は、各環境に適応する

ように育成されてきた。各品種の表現形質は栽培地域や気候によって多様である。その変異を利用して、

多様な日本水稲品種群を日本各地で栽培し、複数の農業形質を調査して各形質に関連する遺伝子を

絞り込む。さらに交雑集団を使った遺伝解析や集団遺伝学的解析と系譜により遺伝子同定と歴史的な

考察を行い、日本の地域環境に適応した対立遺伝子型の組合せを明らかにする。その結果、新品種育

成に際して、対立遺伝子の最適な組合せを確保した上で表現形質の改良が可能であり、育種効率と新

品種のパフォーマンス向上が可能となる。 

 

３．研究の方法 

本研究では、前述の目的を達成するために、日本全国を網羅する計６箇所で栽培される日本水稲品種

群の応答、つまり複数の農業形質を４カ年測定し、高温や冷害等の気候変動と地域変動を考慮する。

各形質データを使った複数の遺伝学的解析（ゲノムワイドアソシエーション解析(Genome-wide 

association studies: GWAS)、交雑分離集団による遺伝解析、日本水稲品種の系譜や集団遺伝学的解

析）により、日本水稲の育成に肝要であった遺伝子（重要遺伝子）ならびに特定の地域に適応した遺伝

子（適応遺伝子）を同定する。さらに、これらの重要遺伝子や適応遺伝子を利用した新品種開発の可能

性を探る。以上の結果から、これからの日本水稲育種について考察する。 

（１）日本の稲育種の歴史上重要で作付け上位および育成母本として利用されている多様な日本水稲

品種集団 144 品種を供試する。日本の計５試験地で栽培される各品種の複数の農業形質（到穂日数

など）を計測する。各品種の全ゲノム配列が決定ならびに DNA 多型を明らかにし各農業形質の GWAS

を行い、候補となる重要遺伝子ならびに適応遺伝子を決定していく。本集団は在来品種と育成品種を

含んでいるため、全試験地で関連が検出された場合は「重要遺伝子」の候補となる。一方、特定の試験

地で関連が検出された場合は「適応遺伝子」の候補となる。 

（２）交雑分離集団を使った遺伝解析を行う。神戸大学は、日本で最も栽培されている「コシヒカリ」を母

本とし多様な日本水稲品種を交雑した組換え自殖系統群（Recombinant inbred lines (RILs), 29 組合わ

せ、合計 3,567 系統）が完成している。その一部を日本各地で栽培して、複数の農業形質を測定して

QTL（Quantitative trait locus）解析を行い、GWAS の結果と比較する。 

（３）候補となった遺伝子を遺伝的多様性の減少を指標にした中立性検定（Coalescent simulation と

Multilocus HKA (Hudson-Kreitman-Aguadé) 検定）で、遺伝的多様性の減少を指標にして重要遺伝子

ならびに適応遺伝子を検証する。育種による選抜の影響を受けた遺伝子はその多様性が激減し、それ



に対して中立遺伝子は多様性を維持している。各品種の系譜情報より各対立遺伝子の由来や経緯を

明らかにし、人為選抜ならびに地域環境適応性について考察する。 

 

４．研究成果 

（１）日本水稲品種集団 144 品種の農業形質を４年間収集し、各品種の全ゲノム配列が決定され、約２９

万箇所の DNA 多型が明らかになった。到穂日数、稈長、穂長、穂数について複数の関連が検出され

た。４カ年の GWAS 結果検出ピークに相違があったことから、栽培条件または気象条件の差異が強く示

唆された。多くが既存の遺伝子であることも確認されたが、その一方で２つの新規の農業形質遺伝子の

同定に成功した。以上のように日本水稲品種集団を用いた GWAS は候補遺伝子の迅速な絞り込みに

有効であった。さらにその他の形質についても調査と GWAS を実施して遺伝子を同定するパイプライン

が確立したと言える。また、農業形質の調査の効率化のために、さらに ICT 化が進んできた。 

  

（２）交雑集団を使った QTL 解析によって、GWAS の結果と比較しながら関与する QTL または遺伝子

を検証でき、重要遺伝子または適応遺伝子の同定が可能になってきた。 

（３）遺伝的多様性の減少を指標にした中立性検定により、重要遺伝子ならびに適応遺伝子に区分が

できた。各品種の系譜情報と各品種の全ゲノム配列データより各対立遺伝子の由来や経緯が解明され

た。今後の稲育種と地域適応性にについて考察できた。 
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