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研究成果の概要（和文）：　イネの環境応答の主要因である出穂の早晩、および、その影響を受けて変化する収量構成
要素を対象形質として、その環境応答のパターンについて遺伝と環境の両面からのモデル化にとりくんだ。出穂の早晩
については、作物モデルとゲノミックセレクションのモデルを組合せ、出穂関連遺伝子のもつDNA多型の遺伝子型、お
よび、栽培をしている環境における温度と日長を入力として、未試験の品種・系統の出穂日を予測するモデルの構築に
成功した。また、組換え近交系を利用した実験では、生長過程における形態形質の変化を計測し、それら形質と環境条
件の関係をモデルに含めることにより、バイオマスを予測するモデルを開発した。

研究成果の概要（英文）：　　The earliness (or lateness) of heading is a major factor responsible for 
environmental response in rice. In this study, we worked on the modeling of the pattern of environmental 
response in heading date and yield related traits, which are influenced by the heading date. For the 
earliness (or lateness) of heading, we successfully developed the model predicting the heading date of 
untested varieties/lines based on the genotypes of DNA polymorphisms in heading date related genes and 
the temperature and day length of cultivation environments, by combining a crop model and a genomic 
prediction model. For the experiment using recombinant inbred lines, we developed a model predicting 
biomass by modeling the relationship between environmental conditions and the phenotypes of morphological 
traits that were measured in various growth stages.

研究分野： 生物測定学
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１．研究開始当初の背景	
	
(1)	ゲノミックセレクションの問題点	
	 食料問題や環境変動に対応するためには、
環境適応型品種の効果的・効率的な開発が必
要である。ゲノミックセレクションは、効率
的育種法として注目されているが、ゲノミッ
クセレクションで通常用いられるゲノムと
表現型の関連をモデル化する方法では、気候
変動に適応できる品種を開発するのは難し
い。将来の気候変動にも適応できる新品種を
開発するためには、未試験環境における未試
験の遺伝子型（品種・系統）の能力を予測で
きるモデルをゲノミックセレクションに用
いる必要がある。 
 
(2)	作物生育モデルの問題点	
	 作物の発育や形態形成の仕組みを踏まえ
たモデルは、これまで主に作物分野で発展し
てきた。例えば、作物生育モデルは環境に応
答して発育する作物の姿を記述できる。しか
し、作物生育モデルでは、遺伝要因の効果が
含まれておらず、未試験の遺伝子型がどのよ
うに環境に応答するかを予測できない。例え
ば、出穂のタイミングは、他の形質への影響
も大きく、イネの重要形質の一つだが、日長
や温度などの環境が変化すると表現型が変
化する。また、その環境応答のパターンは、
品種・系統によって異なる。 
 
(3)	環境応答のモデル化の必要性	
	 遺伝要因の効果が含まれていなかった作
物生育モデルと、環境要因の効果が含まれて
いなかったゲノミックセレクションのモデ
ルを融合することにより、作物の環境応答の
パターンをモデル化できると考えられる。し
かし、そのような視点にもとづく手法研究は
ほとんど行われてこなかった。 
 
２．研究の目的	
	
(1)	作物の環境応答パターンのモデル化	
	 イネの環境応答の主要因である出穂のタ
イミング、および、その影響を受けて変化す
る収量構成要素を対象形質として、その環境
応答のパターンを遺伝と環境の両面からモ
デル化する。同モデル化により、環境条件と
遺伝子情報に基づいて、表現型を予測するこ
とを可能とする。 
	
(2)	表現型の予測とその精度評価	
	 (1) で得られた予測モデルを用いて、未試
験（あるいは仮想的な）環境における未試験
（あるいは仮想的な）遺伝子型の表現型を予
測する手法を構築する。同手法を実際にデー
タが得られている遺伝子型と環境の組合せ
に適用し、交差検証によりモデルの予測精度
を評価する。 
 
(3)	イネ組換え近交系を用いた実証研究	

	 日本のイネ品種の中から代表的な系統を
選び出し、作期移動試験を行ってその環境応
答性を評価する。また、系統間の交配から得
られた組換え近交系を用いて作期移動試験
を行い、環境応答パターンをモデル化する。
得られたモデルの精度について、実証的に検
証する。 
 
３．研究の方法	
	
(1)多品種・多環境データの収集とモデル化	
	 平成 24,	25,	26 年度に 112 品種の多環境
試験を行い、7 試験地における出穂データの
収集を行った。収集されたデータの一部は、
以下のモデル化に用いられた。	
	 出穂を予測するための作物生育モデルに
ついて、群知能アルゴリズムを用いること
によりパラメータ推定プロセスを高速化し、
非線形モデルにおいても高速に、かつ、安
定してパラメータ推定を行うための手法開
発を行った。また、同アルゴリズムを用い
て、112 品種について作物生育モデルのパ
ラメータ推定を行い、推定パラメータと出
穂関連遺伝子の遺伝子型間の関連をモデル
化した。データの一部を未知のデータとし
て予測精度を評価する交差検証法を適用し
て、構築されたモデルの精度評価を行った。 
	 さらに交配シミュレーションをもとに、
交配後代集団の出穂の分離パターンを予測
するシステムを構築し、実際の F2集団のデ
ータを用いて出穂日の分離パターンの予測
精度の検証を行った。 
	
(2)	代表品種の表現型・ゲノム多型の解析	
	 上記 112 品種の中から代表的な 9品種を選
び出し、それらについて平成 24 年に作期移
動試験（5、7 月植え）を実施した。同試験で
は、環境応答に関連する様々な形態形質につ
いて生長過程における変化の計測を行い、得
られたデータから品種の環境応答性を簡易
に表すパラメータを明らかにした。また、主
要なパラメータを簡易に計測するための測
定項目の選定を行った。また、これら 9品種
のうちゲノム配列が明らかになっていない 6
品種について、次世代シークエンサーを用い
たリシークエンシングを行い、品種間の DNA
多型を明らかにした。	
	
(3)	組換え近交系の栽培試験と QTL 解析	
	 (2)の9品種の中から草型が大きく異なる2
品種（金南風、コシヒカリ）を選択し、両品
種の収量性と環境応答パターンの違いを遺
伝的に解明することを目的として、金南風×
コシヒカリ RIL	132 系統および両親系統の栽
培試験を行った。栽培試験は、つくば市にあ
る農業環境技術研究所の圃場において、平成
25 年に 5 月および 7 月植えの 2 作期、平成
26 年に 6 月植えの 1 作期に行った。草丈、葉
齢、群落上からの画像は毎週計測し、分げつ
数は生育期間中に 3度計測した。また、葉身



 

 

長、幼穂形成期、出穂期、収穫期新鮮重につ
いても計測を行った。また、これら、RILs に
ついて DNA アレイを用いて 364	SNPs の遺伝
子型を決定し、それをもとに連鎖地図を作成
した。また、得られたデータをもとに QTL 解
析を行った。	
	
(4)収量関連要素の環境応答のモデル化	
	 (1)のモデルを用いて予測される出穂日、
および、生長に伴う葉面積増加などの形質情
報、気温や日射量などの環境情報を構造的に
組み合わせてモデル化する新たな手法を、作
物モデルや機械学習法等を応用して開発し
た。また、従来のゲノミックセレクションに
よるモデル化も同時に行い、新たに開発した
モデル化手法との精度比較を行った。	
	
４．研究成果	
	
(1)	多品種・多環境データの収集とモデル化	
	 日本イネ在来種・改良品種 112 遺伝子型の
多環境試験データをもとに、ゲノムワイドマ
ーカーを用いて出穂期のゲノムワイドアソ
シエーション解析を行った。その結果、既知
の出穂関連遺伝子が明瞭に検出され、同品種
群が環境応答を研究対象とする材料として
妥当であることが強く示唆された。また、同
品種群について 2004〜2012 年に収集された
延べ 27 環境での出穂データをもとに、マー
カー遺伝子型から与えられた温度・日長条件
における出穂日を予測するモデルを構築し
た。その結果、出穂関連遺伝子マーカーやゲ
ノムワイドマーカーを用いておよそ 1週間の
誤差で出穂を予測できることが分かった。な
お、ゲノムワイドマーカーを用いた場合より、
出穂関連遺伝子を用いたほうが高い予測精
度が得られた。	
	 また、上述したモデルと出穂遺伝子の後代
分離をシミュレーションするシステムを組
み合わせ、交配後代の出穂日の分離パターン
を予測する方法を開発した。同手法を実際の
F2集団のデータに適用し、各集団における出
穂日の分離の幅の予測精度を評価した結果、
誤差は 5日程度であった。なお、全体に予測
日を早く予測する傾向があったが、出穂日の
幅に関してはその影響を受けず高い精度で
予測できた。	
	
(2)	代表品種の表現型・ゲノム多型の解析	
	 代表 9 品種について平成 24 年に 2 期の作
期移動試験を行い、これら 9品種の形態特徴
について詳細なデータを収集することがで
きた。特に、草丈、葉齢、分げつ、葉身長に
ついては、生長にともなう形態変化を追跡調
査し、それらを群落受光率、幼穂形成期、出
穂期、葉面積、乾物重、SPAD 値、収量と組み
合せて解析することで、形質間の関係を明ら
かにした。また、同解析から、環境応答をモ
デル化するために必ず計測しなければなら
ない形質を絞り込んだ。これら情報は、平成

25,26 年度の調査に活用され、絞り込んだ形
質を計測することにより、多数の系統につい
て作期移動試験を行なうことを可能とした。	
	 また、これら 9 品種のうち 6 品種について
リシークエンスを行った結果、56 万 SNP が検
出された。品種間で SNP が検出される領域の
比較を行った結果、各品種における SNP の分
布は一様でなく、強い偏りがあることが分か
った。	
	
(3)	組換え近交系の栽培試験と QTL 解析	
	 金南風×コシヒカリの RILs の栽培試験を
行った結果、いずれの形質においても有意な
遺伝変異が観察された。特に、乾物重や穂重
では、超越分離する RILs が多数見られた。
また、これら、RILs について DNA アレイを用
いて 364	SNPs の遺伝子型を決定して連鎖地
図を作成し、作期移動試験で計測した形質に
ついて QTL 解析を行った。その結果、様々な
形質で、LOD 値のピークがみられた。(2)の実
験でも明らかになっていた積算温度あたり
の出葉速度の変化が観察されたが（前半が大
きく、後半は小さい）、いずれの時期の速度
にも同じ QTL が関与していた。また、各観察
日の葉齢の QTL を行ったところ、成長の段階
によって検出される QTL が異なった。同様に、
草丈の QTL についても、成長段階による変化
があり、成長初期に検出される QTL が途中で
検出されなくなることが分かった。	
	
(4)	収量関連要素の環境応答のモデル化	
	 (3)の RILs のデータをもとに、バイオマス
と収量を予測するモデルの構築を試みた。ゲ
ノム情報から直接、目的形質の表現型を予測
するゲノム予測モデルと、作物モデルとゲノ
ム予測モデルを組み合わせた新たなモデル
の両方について、精度検証を行った。なお、
作物モデルは、(1)のモデルを用いた出穂日
の予測、葉面積などの収量関連形質の表現型
情報、気温や日射量といった環境情報を、構
造的に組み合わせてバイオマス・収量を予測
するモデルを構築した。新モデルの予測精度
はバイオマスでは従来型のモデルに比べて
高かった。しかし、収量に関しては、ゲノム
予測モデルに比べて精度が低下し、モデルの
更なる改良が必要であることが示唆された。
なお、作物モデルを機械学習で構築したモデ
ルで代替することを試みた結果、ゲノム予測
オデルと同等の精度のモデルが得られるこ
とが分かった。	
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