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研究成果の概要（和文）：  倒伏しやすいコシヒカリなどの水稲品種の倒伏抵抗性を改良するために、強稈の中国117
号とコシヒカリの戻し交雑自殖系統を用いて、稈の太さの量的形質遺伝子遺伝子座QTLおよび原因遺伝子の特定を行っ
た。稈の太さのQTLは第２，３染色体に検出され、第3染色体の強稈遺伝子SCM3を特定した。準同質遺伝子系統NIL-SCM3
はコシヒカリより稈が太く、強稈性をもち、さらに籾数を増加させる多面発現の効果をもつことを確認した。NIL-SCM3
と第２染色体のNIL-SCM4とを交雑した結果、集積系統はさらに稈が太くなり強稈性を増したことから、強稈遺伝子の利
用により倒伏抵抗性の改良が可能であることを提案した。

研究成果の概要（英文）：To improve the lodging resistance in rice using superior allele of strong culm 
genes in natural vaeients, the QTLs and causal genes for strong culm were identified using the backcross 
inbred lines (BILs) derived from Chugoku117 with a strong culms and Koshihikari. QTLs for the culm 
thickness were detected on chromosomes 2 and 3. We isolated responsible gene of SCM3 by positional 
cloning. SCM3 was narrowed down, and only one candidate gene was found. To evaluate the effect of SCM3 
and the another strong culm gene SCM4 on lodging resistance, NIL-SCM3 and NIL-SCM4 were developed. These 
NILs showed enhanced culm strength and increased spikelet number due to the pleiotropic effects of the 
gene. These results demonstrate the importance of identifying superior alleles of strong culm genes in 
natural variants and pyramiding these genes for improving high yielding varieties with a superior lodging 
resistance.

研究分野： 作物学
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１．研究開始当初の背景 
水稲収量の向上は、半矮性遺伝子を利用し

た短稈化により倒伏抵抗性を高め、収穫指数
を増大させることにより行われてきた。単位
面積当たり収量の増加は、収穫指数の増加だ
けでは限界があり、バイオマス生産量の増加
により収量増加を達成しなければならない。
今後の水稲の品種改良の方向のひとつとし
て、バイオマス生産能力を低下させる半矮性
遺伝子を利用した品種改良の方向だけでな
く、長稈品種等を利用し、強稈化により倒伏
抵抗性を高め、収量の高い品種を育成するこ
とが重要となる。しかしながら、国内外にお
いて長稈品種は倒伏しやすいため、短稈化す
る方向で育種されてきた。その結果、強稈化
する方向での多収性長稈品種の改良は、国内
外においてイネではほとんど行われてこな
かった。 
強稈性関連遺伝子では、これまで稈の太さ

や稈質に関わる突然変異体が見つかってお
り、細稈遺伝子（fine culm1など）（Minakuchi 
et al., Plant Cell Physiol.,2010）が報告され
ているが、実用的な太稈遺伝子の報告はない。
また、もろい稈の遺伝子（brittle culm1 など）
は報告されているが（Iwata et al., Japan J. 
Breed., 1985）、折れにくさ、曲げ強さに関係
する遺伝子はみつかっていない。強稈性は複
数の遺伝子が関与する量的形質であり（大川
ら 1997）、関与する遺伝子の特定が困難であ
ったが、最近では、イネゲノム情報を利用し
た農業重要形質の量的形質遺伝子座（QTL）
解析が進み、染色体上の QTL が特定できる
ようになり、個々の遺伝子座の NIL を作出し
て生理機能を解析することにより、強稈性に
関わる形態形成の分子機構、遺伝子の同定が
可能な状況となっている。多収性関連遺伝子
では、イネの頴花数を増加する遺伝子座とと
もに、NIL を用いた QTL の生理機能の解析
か ら 頴 花 数 を 制 御 す る 遺 伝 子 （ Gn1, 
APO1,WFP など）がいくつか同定されてい
る（Miura et al., Nature Genetics, 2010）。 
 
２．研究の目的 
食用、飼料用、バイオエネルギー用など多
用途の水稲多収品種を開発するためには、収
量の向上と同時に強稈性の付与による倒伏
抵抗性の向上が不可欠となる。強稈性は稈の
太さ、強稈質によってもたらされ、稈、穂の
形成過程の細胞分裂は，太稈、強稈化ととも
に籾数増加をもたらし，強稈、多収関連遺伝
子や１つの遺伝子で太稈化、籾数増など多面
的に発現する遺伝子が解明されれば、これら
を集積する新しいアプローチによって効率
的に収量ポテンシャルと倒伏抵抗性の飛躍
的な向上が可能となる。そこで本研究では、
強稈性と多収性に関わる遺伝子座および原
因遺伝子の特定とその生理機能を解明し、そ
の集積により強稈性、多収性を改良すること
を目的とする。 
 

３．研究の方法 
染色体断片置換系統を用いて、強稈性を太
稈性、強稈質の２つの要因に分けて、それぞ
れの QTL の候補領域を絞り込む。原因遺伝子
を特定するとともに、その生理機能を稈の形
成過程の細胞分裂等に着目し、NIL を用いて
解析する。多収性に関わる１穂頴花数の QTL
も同時にマッピングし、太稈と頴花数増加の
両方に効果のある多面発現性のQTLを特定す
る。強稈質では、強稈質と密接に関係する皮
層繊維組織の発達等に着目し、強稈質遺伝子
座の染色体領域をもつ NIL を用いて、強稈質
遺伝子座の生理機構と関連遺伝子を解明す
る。特定された太稈 QTL と強稈質 QTL の集積
系統、強稈性と多収性の多面発現性 QTL の集
積系統を作出し、それらの強稈性と収量性を
評価する。 
 
４．研究成果 
（１）強稈質品種コシヒカリと太稈品種タカ
ナリの CSSLs を用いた両形質の QTL の推定 
コシヒカリ背景のタカナリCSSLsの強稈関

連形質をコシヒカリと比較した結果、稈の挫
折 時 モ ー メ ン ト は SKT-1,2 (Chr.1) 、
SKT-19,20  (Chr.5)、SKT-24 (Chr.6)、SKT-31 
(Chr.8)，SKT-41 (Chr.12)がタカナリ型にそ
れぞれ置換することによって有意に大きく、
SKT-8 (Chr.2)で有意に小さかった。断面係
数では SKT-10 (Chr.3)と SKT-13 (Chr.3)、
SKT-19,20 (Chr.5)、SKT-23,24  (Chr.6)が
タカナリ型に置換することによって有意に
大きく、SKT-5 (Chr.1)，SKT-8 (Chr.2)、
SKT-22 (Chr.6)、SKT-37 (Chr.11)、SKT-39 
(Chr.12)で有意に小さかった。曲げ応力では
SKT-8 (Chr.2)、 SKT-22  (Chr.6)、SKT-37 
(Chr.11)がタカナリ型に置換することによ
って有意に大きかった。また、皮層繊維組織
の厚さは SKT-27 (Chr.7) がタカナリ型に置
換することによって有意に大きく、SKT-8 
(Chr.2)、SKT-32 (Chr.9)で有意に小さくな
った。皮層繊維組織の厚さの QTL が推定され
た第 2,9 染色体について、タカナリ背景コシ
ヒ カ リ CSSLs の STK-6,7 (Chr.2) 、 
STK-29,30,31 (Chr.9)ではタカナリと比較し
て皮層繊維組織の厚さが有意に大きくなっ
た。 
これらの結果から，断面係数の QTL を第

1,5,6染色体で，皮層繊維組織の厚さを第2,9
染色体で正逆に重なりあう領域を確認した． 
 
（２）太稈品種中国 117 号のもつ第３染色体
の QTL 原因遺伝子の特定 
コシヒカリと中国 117号の QTL解析より第

２，３染色体に中国 117 号の対立遺伝子が稈
を太くする QTL が検出され、第３染色体の
SCM3 の原因遺伝子の特定と NIL-SCM3 の強稈
性の評価を行った。SCM3の原因遺伝子は分げ
つ制御に関わる FC1であった。NIL-SCM3 とコ
シヒカリの第Ｖ節間の強稈関連形質を比較
した結果、NIL-SCM3 はコシヒカリと比べ断面



係数が有意に大きくなり、一方で曲げ応力に
は相違がなかった．結果として、断面係数が
大きくなったことにより NIL-SCM3 の稈の挫
折時モーメントはコシヒカリと比べ有意に
大きくなった。NIL-SCM3 とコシヒカリの第Ｖ
節間の横断面を比較した結果、NIL-SCM3 は断
面係数を構成する外長径と外短径がコシヒ
カリと比べ有意に大きかった。一方で、断面
係数を構成するもう一つの要素である稈壁
の厚さと皮層繊維組織及び柔組織細胞の厚
さに相違はなかった。第Ｖ節間の稈横断面の
組織の形態を比較した結果、NIL-SCM3 はコシ
ヒカリと比較し柔組織細胞一個当たりの面
積と稈横断面全体の柔組織細胞数の有意な
増加がみられた。また，茎頂分裂組織のサイ
ズが大きいことが確認された。 
 
（３）強稈遺伝子の集積効果 
中国 117 号に由来する強稈遺伝子 SCM3 と

SCM4 をもつコシヒカリの準同質遺伝子系統
NIL-SCM3、NIL-SCM4 を作出し、SCM3×SCM4
の 組 合せで 交 配し育 成 した集 積 系 統
NIL-SCM3+SCM4 を用いて、強度に関連する形
質を比較した。 
NIL-SCM3+4 は親 NIL より外長径が大きく、

断面積が NIL-SCM3, NIL-SCM4 よりも大きか
った。そのため、断面係数は親 NIL よりも有
意に大きかった。強稈性のパラメーターにつ
いて比較した結果、稈基部節間の挫折抵抗を
表す稈の挫折時モーメントは集積系統が親
NIL より大きくなった。 
以上の結果から、中国 117 号に由来する断

面係数を高める対立遺伝子を集積した
NIL-SCM3+SCM4 は，断面係数とそれに関わる
外長径が NIL-SCM3，NIL-SCM4 より大きくな
り稈強度が増加し集積効果があることから、
強稈遺伝子の集積によって倒伏抵抗性を向
上することが可能であることが明らかとな
った。 
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