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研究成果の概要（和文）：トビイロウンカに対し圃場抵抗性を持つイネ品種IR64を用い、圃場抵抗性に対するトビイロ
ウンカの加害性の遺伝解析を行った。IR64に対して高いパフォーマンス（成長速度と羽化率）を示すウンカ系統と、示
さないウンカ系統をそれぞれ作出した。二つの系統を交配し、交配後代のIR64に対するパフォーマンスを検定したとこ
ろ、F2において両親の中間のパフォーマンスを示し、メンデル遺伝しなかった。F2集団のゲノムDNAを個体別に抽出し
、RAD法によってIR64上のパフォーマンスを決定する因子のマッピングを試みた。

研究成果の概要（英文）：IR64 is the rice variety that has stable field resistance against brown 
planthopper (BPH), Nilaparvata lugens for dicades. Two BPH strains that show different performances on 
IR64 were produced and used for analyzing inheritance of the performance on IR64. F2 generation from 
parents of two strains exhibited intermediate performance. However, the inheritance did not follow the 
Mendelian law. RADseq and QTL analyses were performed to identify number and location of the genetic 
factors mediating performance on IR64.

研究分野： 応用昆虫学
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１．研究開始当初の背景 
トビイロウンカはアジアにおけるイネの最
重要害虫である。トビイロウンカ抵抗性遺伝
子を導入したイネ品種は 1970 年代から普及
したが、これを加害するバイオタイプが次々
と発達したために十分な効果を上げられて
いない。強い抵抗性を持つ単一遺伝子を導入
したイネ品種の多くは短期間で抵抗性を失
った一方で、圃場で実用的なレベルの抵抗性
を維持し続けている品種もあった。これらの
品種は意図的に導入した遺伝子以外のマイ
ナーな抵抗性因子を複数持っていた。圃場抵
抗性品種は加害に対する耐性が強いほか、ウ
ンカの選好性、摂食、発育、産卵などに作用
して増殖率を下げる。このため、従来利用さ
れてきた抵抗性遺伝子が持つ強力な吸汁阻
害作用とは異なる。圃場抵抗性の効果は穏や
かであるものの、効果が数十年単位で安定し
て持続することから、新たな遺伝資源として
期待されている。 
 
２．研究の目的 
・東南アジアにおいて圃場抵抗性品種 IR64
が普及する前と後の２つのトビイロウンカ
の系統を用い、IR64 上で発育が著しく遅延す
る個体と発育が遅延しない個体があること
を確認する。 
・これらの個体の交配後代を作製し、IR64 上
で発育速度を決定する遺伝因子をQTL解析に
よってウンカゲノム上にマッピングして、遺
伝因子の数、座乗位置と寄与度を明らかにす
る。 
・また、圃場抵抗性品種の効果が持続する理
由を、ウンカ側の遺伝的要因によって説明す
ることを試みる。 
 
３．研究の方法 
 
1. IR64 が普及する以前に採集したトビイ
ロウンカC89近交系（1989年筑後市採集）と、
近年採集した K10 野外集団（2010 年合志市採
集）の２つのウンカ系統について、2 齢 0 日
の幼虫を播種後 40 日の IR26, IR64 イネ体に
放飼し、羽化までの日数を記録する。 
 
2. 室内近交系のうち発育が遅い 20%に属す
る個体と、野外系統のうち発育が遅延しない
（速い）20%に属する個体を用いてそれぞれ
系統として樹立する。これらを交配し、F2集
団を育成する。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

3. F2集団において、2.と同様の方法で発育
日数を調査し、調査後の個体の DNA を保存す
る。 
 
4. F1集団、F2集団の発育日数の分布から発
育日数の遺伝様式をおおまかに推定する。 
 
5.  Restriction site  associated DNA 
sequencing 法（RADseq 法）のためのライブ
ラリ作製を行い、Hiseq2500 による塩基配列
解析を行う。得られたマーカーを用いて F2

集団の遺伝子型を個体別に解析する。発育日
数を量的形質として QTL 解析を行い、発育遅
延に関与するウンカ側の遺伝的要因を連鎖
地図上にマッピングする。 
 
6. 発育遅延の度合いがウンカ側の遺伝的
要因によってどの程度決定されているか、ま
たウンカのいくつの遺伝子がこれに関与し
ているかを明らかにする。 
 
４．研究成果 
 
国際イネ研究所(IRRI)が育成した抵抗性イ
ネ品種のうち、トビイロウンカ抵抗性遺伝子
Bph1 をもつ IR26、Bph1 に加えて圃場抵抗性
を持つ IR64、抵抗性遺伝子 bph2を持つ IR42、
bph2 に加えて圃場抵抗性を持つ IR36 の種子
を国内 2カ所の機関から入手し、種子を増殖
するとともに、トビイロウンカ生存率を指標
に抵抗性の強さを調査した。結果、国内 1か
所から入手した IR 品種は、トビイロウンカ
に対する抵抗性をほとんど失っていた。一方、
国内もう1か所から入手した種子は中程度の
トビイロウンカ抵抗性を示した。一方、IR64
は非常に強い抵抗性を示した。IR64 のみが強
い抵抗性を示した理由として、IR64 が持つ抵
抗性が、Bph1, bph2といった主要な抵抗性遺
伝子が持つ抵抗性とは異なるメカニズムに
よって発現している可能性が示唆された。 
 
トビイロウンカ系統 C89と K10 の２つについ
て、圃場抵抗性品種 IR64 と通常の抵抗性品
種 IR26、感受性品種 IR22 の３品種の播種後
２週間のイネ体に孵化幼虫を放飼し、羽化ま
での日数、発育ステージ構成の変化および羽
化率を比較した結果は表１のようになった。
また Development Index (Vird & Hodkinson, 
2005)をもとめ、各品種に対する適応の程度
を比較した。 
 
 トビイロウンカの羽化率は、どちらの系統
もイネ品種間で差がなかった。一方、発育日
数は、C89 系統と圃場抵抗性品種 IR64 の組み
合わせにおいてのみ一部の個体の発育の有
意な遅延が認められた。K10 系統は全体的に
発育が遅かったが、発育速度には品種間差は
認められなかった。感受性系統においても
C89 と K10 の発育日数に差があったのは、実
験時期と条件が若干異なったためである。少



なくとも、圃場抵抗性 IR６４の普及前のトビ
イロウンカ集団C89にはこの品種に対し適応
度の低い個体が含まれていることが明らか
になった。 
 
表1. 各種IR品種上におけるトビイロウンカ
2系統の羽化率と発育日数 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図 1．各 IR品種上におけるトビイロウンカ 2
系統のDevelopment Index （Bird & Hodkinson, 
2005）。 
 
トビイロウンカ K10 系統から IR64 上で発育
の早い個体を集め、K10F 集団とした。また、
C89系統からIR64上で発育の遅れた個体を集
め C89S 系統とした。 
 
次に、K10F と C89S の交配を行い、後代 F2世
代を作製して、IR64 における発育を検定した。
K10F♀xC89S♂交配 F2 集団と C89S♀xK10F♂交
配 F2集団それぞれ 3集団ずつについて、孵化
幼虫を播種後 7 日後の IR64 芽出しを準備し
たプラスチックカップに移して飼育した。最
も早く羽化した個体が得られた日（14 日）に
残りの個体もすべてサンプリングし、体重を
個体別に測定した。また、コントロールとし
て K10F 系統と C89S 系統についても同様のデ
ータを取得した（表 2、図 2）。F2世代 458 個
体の体重は平均 1.52g で、親系統(K10F: 
1.68g、C89S: 0.73g)の中間の値を示した。 
 
表 2 IR64 上での発育の速い系統（K10F）、遅
い系統（C89F）、これらを親とした交配 F2 集
団の IR64 上での体重 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図 2. IR64 上での発育の速い系統（K10F）、
遅い系統（C89F）、これらを親とした交配 F2

集団の IR64 上での体重の分布 
 
 
回収した6つのF2集団について個体別にゲノ
ム DNA を抽出した。このうち C89S♀xK10F♂交
配 F2世代 1 集団（表 2 の F2(SxF)2）78 個体
と F0 親 2 個体を用いて、Double-digested 
Restriction-site associated DNA sequences 
(ddRADseq)ライブラリを作製した。作製した
ライブラリはイルミナ HiSeq2500 で解読し、
ソフトウェア stacks で解析した。結果、全
48Gbpの塩基情報から13万のSNPマーカーが
得られ、そのうちマッピング可能な共優性の
マーカーが 4000 以上得られた。現在、表現
型データと合わせて QTL 解析を行っている。 
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