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研究成果の概要（和文）：イネの栽培化にどのような遺伝子座が大きく関与したのかを検証するために、栽培イネ品種
2種（日本型、インド型）およびアジアの野生イネ系統を交雑し、それぞれの遺伝的背景を持つ4つの戻し交雑自殖集団
を用いて、栽培化関連形質に関するQTL解析を行った。その結果、栽培イネおよび野生イネの遺伝的背景をもつ2集団で
それぞれ共通して検出された遺伝子座は、イネの栽培化の初期に関わった遺伝子座であることが示唆された。

研究成果の概要（英文）：In order to investigate important loci for rice domestication, QTL analysis of dom
estication-related traits was carried out with four backcross recombinant inbred populations derived from 
the reciprocal crosses between two rice cultivars (Japonica and Indica types) and an Asian wild rice acces
sion. The results suggest that QTLs, commonly detected in the two populations having cultivated or wild ge
netic backgrounds, may have played important roles in the early phase of rice domestication.  
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１．研究開始当初の背景 
 
今日の農業の基礎となっている作物の栽培

品種は、もともと野生種から改良されたもの
である。その始まりは 1 万年以上前で、人類
によって比較的単純ないくつかの形質に基
づき選抜されてきたと推測される。その後、
それぞれの土地に適した形質に関する改良
が行われ、在来品種が作られてきた。しかし、
このような淘汰・選抜による栽培化および品
種改良は、遺伝的多様性を短期間に縮小して
きたといえる。それゆえ、野生種には栽培化
の過程で無意識のうちに落としてしまった
数多くの有用遺伝子が存在していると考え
られ、野生種は栽培品種を改良するための新
しい遺伝子の供給源であるといえる。そこで、
現在の作物が野生植物よりどのような形質
によって淘汰されてきたかを明らかにする
ことは、これら作物の遺伝的多様性の程度を
調べる、また野生種等の遺伝資源としての利
用を考えるうえで非常に重要である。 
イネは世界の人々を支える主要作物の 1 つ

である。熱帯・温帯地方で広く栽培されてい
るイネ(Oryza sativa)は約 1 万年前にアジア
の野生種である O. rufipogon より栽培化さ
れたといわれている。この約 1 万年にわたる
栽培化の期間は、栽培イネに様々な形態変化
をもたらした。これらの違いは、まさに栽培
化の過程で人類が淘汰・選抜を行ってきた結
果生じたものであり、栽培化関連形質である
といえる。そして，これまで多くの研究者に
より栽培化関連形質に関する研究が行われ，
種子脱粒性を支配する遺伝子や株や穂の開
きをコントロールする遺伝子が同定された。
また、種子の大きさや稈長などの量的形質に
ついても QTL 解析が行われ、形質に作用す
る遺伝子座が推定されている。 
しかし、これら遺伝子座において、栽培化

の過程で出現した栽培種の対立遺伝子が野
生種の形質変化にどの程度貢献してきたの
かは一概には判断できない。つまり、野生種
由来の遺伝子は確かに当該形質をコントロ
ールするものの、その評価は栽培種の遺伝的
背景を持つ植物（栽培種で戻し交雑した植物
など）または栽培種と野生種の遺伝的背景を
半分ずつ持つ集団（F2 や RIL 集団など）を
用いた研究によるものばかりである。実際に
は、栽培化は野生種を対象に始められてきた
ため、栽培化関連遺伝子の効果を検証するた
めには、野生種の遺伝的背景で栽培種の対立
遺伝子の評価を行う必要があると考えられ
る。 
このような考えに至ったのは、種子脱粒性

を支配する遺伝子の効果を栽培種ならびに
野生種の遺伝的背景で評価した実験で、予想
外の結果を得たためである。栽培種 O. sativa
と野生種 O. rufipogon の種子の脱粒程度の
違いは主に sh4遺伝子座の関与によるものと
されてきた。このことは、種子脱粒性を支配
する野生種由来の遺伝子を栽培種の遺伝的

背景に導入することによって確認した。しか
し逆に、栽培種由来の種子の非脱粒性を促す
対立遺伝子を野生種の遺伝的背景に導入し
た系統を育成したところ、それらは野生種と
同様の強度の脱粒性を示し、自然状態では完
全な種子脱粒が観察された。このことは、野
生種の遺伝的背景には種子脱粒に関して小
さい効果を持つ遺伝子が多数存在し、たとえ
種子脱粒性に大きな効果を持つ野生種の遺
伝子が失活したとしても種子脱粒性に全く
影響がないことを示している。よって、他の
栽培化関連遺伝子に関しても、野生種の遺伝
的背景で同様なことが起こる可能性がある
と考えられた。 
 
２．研究の目的 
 
作物の栽培化に関する研究はこれまでに多

く行われてきた。そして、栽培化に関与した
と考えられる形質ならびに遺伝子が数多く
推定されている。アジアの主要作物であるイ
ネにおいては、種子の非脱粒性や種子の大き
さ等を支配する遺伝子が栽培化関連遺伝子
として報告されている。これらは、確かに当
該形質をコントロールするものであるが、そ
の評価は栽培種の遺伝的背景で行われたも
のばかりである。しかし実際には、栽培化は
野生種を対象に行われてきたものである。そ
れゆえ、栽培化関連遺伝子を検証するために
は、野生種の遺伝的背景で行う必要があると
考えられる。そこで本研究では、イネを材料
として、野生種の遺伝的背景における栽培化
関連遺伝子の効果についても評価し、総合的
にイネの栽培化の実態を明らかにすること
を目的とした。 
 
３．研究の方法 
 
(1) 研究材料 
本研究では、以下に育成過程を示した 4 つ

の戻し交雑自殖集団を用いた。 
まず栽培種と野生種を交雑し、その F1 雑種

に野生種または栽培種を 2 回戻し交雑した
150-200 個体からなる BC2F1 集団を作出し
た。その際、供与親の染色体の小断片がラン
ダムに残るように、多数の BC1F1 植物を用
いて戻し交雑を行なった。その後、単粒系統
法により自殖を繰り返し、BC2F7 世代以上
の集団を作成する。これらは、理論的には供
与親のゲノムを 1/8、反復親のゲノムを 7/8
もつ固定系統であると期待される。なお、野
生種には種子を比較的多く生産する 1年生の
系統の O. rufipogon W630（ミヤンマー原産）
を、栽培種には 2 つの生態型の日本型とイン
ド型に対応する品種である O. sativa 
Japonica Nipponbare と Indica IR36 を用い
た。これらの組み合わせによって、4 つの集
団： Npb-W（反復親 O. sativa Japonica 
Nipponbare、供与親 O. rufipogon W630）、
IR-W（反復親 O. sativa Indica IR36、供与



親 O. rufipogon W630）、W-Npb（反復親 O. 
rufipogon W630、供与親 O. sativa Japonica 
Nipponbare）、W-IR（反復親 O. rufipogon 
W630、供与親 O. sativa Indica IR36）を作
出した。 
 
(2) 解析形質 
栽培イネと野生イネで形態の違いが見られ

る栽培化関連形質（種子脱粒性、種子休眠性、
種子長、種子幅、有芒性、種皮色、穂の開帳
性、株の開帳性、稈長など）について、4 つ
の戻し交雑自殖集団を用いて調査を行った。 

 
(3) QTL 解析 
栽培関連形質遺伝子座が全染色体上のどの

部分に座乗しているのか明らかにするため
に、集団内の各系統について、ゲノム領域を
ほぼカバーするマイクロサテライトマーカ
ー座の遺伝子型を決定した。なお、これらマ
ーカー座の分子連鎖地図は、野生イネ系統
O. rufipogon W630 と栽培品種 O. sativa 
Nipponbare の F2 集団を用いて、既に構築済
であるので、マーカーの位置情報をもとに、
形質データとあわせて QTL 解析を行った。 
 
４．研究成果 
 
まず、栽培イネの遺伝的背景を持つ Npb-W

集団は 161 系統からなり、これらを圃場に展
開し、6 つの種子形質（種子重、種子長、種
子幅、玄米長、玄米幅、有芒性）および 6 つ
の形態形質（出穂期、稈長、穂長、穂の開帳
性、有効分げつ数、早朝開花性）の調査を行
った。そして、180 カ所の分子マーカー座の
遺伝子型のデータを基にそれぞれの形質に
関する QTL 解析を行った。その結果、合計
35 カ所の QTL が推定された。特に、早朝開
花性については第 4 および第 5 染色体上の 2
カ所に QTL が検出された。もう１つの栽培
イネの遺伝的背景を持つ IR-W 集団は 172 系
統からなり、これらを圃場に展開し、5 つの
種子形質（種子重、種子長、種子幅、玄米長、
玄米幅）および 5 つの形態形質（出穂期、稈
長、穂長、穂形、分げつ数）について調査を
行い、165 の分子マーカー座の遺伝子型デー
タを基に QTL 解析を行った。その結果、合
計 15 カ所の QTL が推定された。2 つの集団
で共通して調査した形質に関する QTL 領域
を比較したところ、第 1 染色体上の稈長、第
4 染色体上の穂形ならびに第 8 染色体上の出
穂期に関する QTL 領域が重複していた。こ
れらのうち、第 1 および第 4 染色体の領域に
は、これまでに同定されたそれぞれの形質を
制御する SD1 ならびに SPR3 の遺伝子座が
含まれていたため、これらはイネ栽培種
Japonica および Indica の双方の遺伝的背景
で効果を持つ遺伝子座であると考えられた。 
一方、野生イネの遺伝的背景を持つ W-Npb

集団については 143 系統を圃場に展開し、出
穂日、稈長、穂長、株の開帳性、種皮色、穂

の開帳性、葉鞘の色、芒の色の 8 つの形質を
調べ、178 の分子マーカー座の遺伝子型デー
タを基に、QTL 解析を行った。その結果、18
か所のQTLが推定された。これら 8形質は、
146 系統からなる W-IR 集団についても調査
を行い、157 の分子マーカー座の遺伝子型デ
ータを基に、QTL 解析を行った。その結果、
18 か所の QTL が推定された。これらの 2 集
団で検出されたQTL領域を比較したところ、
出穂日、稈長、穂長に関してはそれぞれ 2 つ
の QTL 領域が、株の開帳性、種子の色、穂
の開帳性、葉鞘の色、芒の色に関してはそれ
ぞれ 1 つの QTL 領域が重複していた。なお
これらの共通したいくつかのQTL領域には、
これまでに同定されたそれぞれの形質を支
配する遺伝子座が存在していた。つまり、出
穂日に関しては Hd3a（第 6 染色体）、稈長、
穂長に関しては SD1（第 1 染色体）、株の開
帳性に関しては PROG1（第 7 染色体）、種子
の色に関しては Rc（第 7 染色体）、穂の開帳
性に関しては SPR3（第 4 染色体）の遺伝子
座がそれぞれ共通 QTL 領域付近に見つかっ
た。このように、W-Npb と W-IR の両方の集
団で共通に推定された QTL については、お
そらくイネの栽培化の初期に関わった遺伝
子座であると推定された。また、どちらか片
方の集団で検出された QTL に関してはそれ
ぞれ日本型およびインド型の栽培化に特異
的に働いた遺伝子座であると考えられた。 
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