
第3章 遺伝資源としてCSSLを 用いたQTLの 応用可能性

近年の遺伝解析の進展により,様々な有用形質遺伝子座が明らかになってきた.特 に,商 業利益に

直接繋がる,玄 米の外観形質などの品質(李 等,2003,Li et al.,2004a,b)や,米 飯の物理性などに関す

るQTL解 析(Bao et al.,2000,2003)は,こ れまで数多く行われてきた.

コシヒカリ/Kasalath交 配 由来CSSLは,わ が国おいて作付面積30%以 上を占める代表的良食味品

種で商業上価値のあるコシヒカリの遺伝的背景にKasalathの 染色体断片が置換されており,QTLの 特

定後,有 用QTLを 保持するエリートコシヒカリNILの 育成が容易である(安東,2005;Ebitani et al.,2005).

コシヒカリの遺伝的背景に対する,染 色体断片置換の影響を様 々な角度から評価することは重要であり,

例えば近年,良 食味系統選抜において,自 動食味計を利用 した簡便且つ迅速な測定の有効性が報

告されている(蛯谷,1997).本 章第1節 では,コシヒカリ/Kasalath交 配 由来39CSSLに ついて,食 味計

を用 いて染色体 断片置換の食味関連形質への影響を調査 した.

また,近 年,生 物資源の高度利用に関 して様 々な検討が行われ(Yates,2006),イ ネにおけるバイオ

マスの利用についても注 目されている.わが国においても,温 室効果ガス低減のために輸送用燃料 への

バイオマスエネルギーの利用,農 業生産現場における未利用バイオマスの利用促進などを骨子とするバ

イオマス・ニッポン総合戦略が策定された(農林水産省,2006).イ ネのバイオマスに関する形質は,藁 重

(栄養成長部分の量)と子実収量(経 済収量)とで構成され,それらの形質を増加させる方向での遺伝

的改 良には大きな意義があると考えられるが,バ イオマスに関連する形質は種 々のQTLの 複雑な交互

作用や環境による影響を受けるため,遺 伝 的機構を正確に理解することは容易ではなく,これまでイネの

バイオマスに関して,バ イオマスを2つ の構成要素に分けて評価したQTL解 析の例はほとんどない(Liu et

al.,2006).Liu et al.(2006)は,IR64/Azusena交 配由来倍加半数体を用いて,同 年次2作 期において

バイオマス関連形質QTL解 析を行い,環 境交互作用の影響を同時に見積もったところ,QTLの 相加効

―77―



果を22検 出したのに加えて,相加効果 ×環境交互作用を10,エピスタシス効果を15お よびエピスタシ

ス×環境交互作用を7検 出し,複雑な遺伝効果および環境交互作用の存在を明らかにした.

コシヒカリの遺伝的背景にKasalathの染色体断片がほぼ1染 色体上の1部 分にのみ移入された染

色体断片置換系統群(CSSL)は,遺 伝子間の交互作用が少なく,全く同じ遺伝子型を複数年供試でき

るため,年次間変動を考慮した形質の評価が容易にできる.第2節 では,イネのバイオマスに関する形

質について,複数年の結果を考慮したQTL解 析を行い,イネのバイオマス増加に資する知見を得ようとし

た.
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第1節 食味形質に関するQTLの 応用可能性

本節では,コシヒカリ/Kasalath交 配由来39CSSLを 供試 して,コシヒカリの遺伝的背景に及ぼす

Kasalath染 色体断片置換による食味関連形質への影響および食味関連QTL領 域について検討した.

材料および方法

2004年 にCSSL39系 統,両 親品種および日本晴を供試 し,東京大学大学院農学生命科学研究科

付属 多摩農場水 田において栽培を行った.基 肥として複合燐加安(N:P2O5:K2O=12:16:18)を

50kg/10a施 肥 した.収 穫後約2ヶ 月間室内で乾燥 し,脱芒脱穀機(OMM,大 屋丹蔵製作所,清 洲),

籾摺機(HMF,木 屋製作所,東 京),精 米機(VP-31T,山 本製作所,天 童)を用いて白米(白度約90%

に調整)にした.近 赤外透過方式による米粒食味計(RCTA11 Ver.D1.88,サ タケ,東 京)を用いて白米モ

ー
ドで1回 につき200～300g投 入し,食関連形質を測定した(n=10).本 研究におけるアミロース含量

等は参考値である.また,食 味計値には0点 がないこと,食味計値スコアは連続数ではないこと,食味計

値について母集団が正規分布を示さなかったことから,各形質について,Kasalath染 色体断片が同じ染

色体内に存在する数系統およびコシヒカリ間でノンパラメトリックKruskal-Wallis検 定および多重比較検

定を行った.その結果得 られた,コシヒカリと比較して有意な食味形質の差を示 したCSSLに おける,

Kasalath染 色体 断片の重なりから判断して,影 響する染色体領域の位置を特定した.
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結果

第1～3,第6,第9～12染 色体において,食 味値の低下,ア ミロース含有率およびタンパク質含有率

の増加を同時に示す,食 味低下関連染色体領域を広範に9箇 所特定 した(Fig.3-1).解 析の具体例と

して,第6染 色体の結果について詳述すると,第6染 色体前部にあるG200近 傍 を含む領域をKasalath

染色体に置換 した3系 統SL-215～SL-217で は,コシヒカリと比較 して有意な食味値の低下およびアミ

ロース含有率の増加を示 したが,一 方G200以 前を含まない領域をKasalath染 色体に置換したSL-218

においては有意差が認められなかった.これらにより,第6染 色体G200近 傍における食味低下関連遺

伝子座が特定された(Fig.3-1,Fig.3-2).

食味形質の向上に資する染色体領域については,第8染 色体において0.1%水 準で有意に食味値

の増加,ア ミロース含有率およびタンパク質含有率の低下を同時にもたらす良食味染色体領域が特定さ

れた.また,Kasalath染 色体置換領域の重なりからは染色体位置をより狭めるには至らなかったものの,

コシヒカリと比較 して有意に良食味傾 向を示した系統が,第4,第5お よび第7染 色体の一部をKasalath

染色体に置換 したものの中に認められた.第5染 色体の末端をKasalathホ モ型に置換 したSL-214で

はタンパク質含有率がコシヒカリと比較 して有意に増加 していたが,それ以外の第4,第5お よび第7染 色

体に関する系統においては,有 意な,食 味値の低下,ア ミロース含有率およびタンパク質含有率の増加

は認められなかった.
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Fig. 3-1. Graphical genptypes and phenotypic variation of eating quality value, amylose concentration and protein concentration in 39

Koshihikari/Kasalath CSSLs. Twelve chromosomes are layout honzontally and each CSSLs are distnbuted vertically. White.

gray and crossed region indicate Koshihilcari homozygous, Kasalath homozygous and heterozygous in the graphical genotypes.

respectively. Black regions indicate putative QTL regions for eating quality.

―81―



Fig. 3-2. Mapping QTLs for eating quality value. Gray region and dotted region indicate Kasalath allele affected

decreasing and increasing eating quality value on QTL. respectively.
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第2節 バイオマス関連形質に関するQTLの 応用可能性

本節では,コシヒカリ/Kasalath交 配 由来39CSSLを 供試 して,3年 間反復試験を行い,イネのバイオ

マスを穂重,藁 重に分けて調査し,QTL領 域を特定した.

材料および方法

2002～04年 に39CSSLお よび両親品種を供試 し,東京大学大学院農学生命科学研究科附属 多

摩農場水 田において,30×30cm,1株1本 植えで移植栽培を行った.基 肥として複合燐加安

(N:P2O5:K2O=12:16:18)を50kg/10a施 肥 した.各 系統の収穫期に地上部を採集 し,80℃ で3日 間乾

燥後に分解 し,穂重および藁重を秤量し,バイオマス(=穂 重+藁 重)を算出した(n=5).同 染色体上に

Kasalathの 染色体 断片が移入されたCSSLお よびコシヒカリとの間で,遺 伝子型および年次を1次 主効

果とし,遺伝子型 ×年次交互作用を考慮した二元配置分散分析-多 重比較検定(コシヒカリを対照と

したDunnett検 定)を用いて,穂 重,藁 重およびバイオマスについてQTL解 析を行った.
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結果

第2染 色体上にKasalath染 色体断片が移入されたSL-204,SL-205,SL-206お よびコシヒカリにつ

いて,穂 重,藁 重およびバイオマスのいずれにも有意 な遺伝子型 ×年次交互作用は認められなかった

(Fig.3-3).Dunnett検 定の結果,第2染 色体の短腕側にKasalath染 色体断片が移入されたSL-204

では,穂 重,藁 重およびバイオマスのいずれにおいてもコシヒカリと比較 して有意な差異は認められなかっ

た.一 方,第2染 色体の長腕側にKasalath染 色体断片が移入されたSL-206で は,コシヒカリと比較 し

て,穂 重は5%水 準で,藁 重は0.1%水 準で,バイオマスは1%水 準でそれぞれ有意な増加を示 していた.

SL-204お よびSL-206と の間で重複する領域にKasalath染 色体断片を持つSL-205で は,穂 重のみ

がコシヒカリと比較 して5%水 準で有意な増加を示した.以 上の結果から,穂重を増加させるQTLが 第2

染色体C499～C747間 において,藁 重およびバイオマスを増加させるQTLが 第2染 色体C747～C1470

間においてそれぞれ特定された.

同様の推定法により,第8染 色体R1943～C390間 にもバイオマスを増加させるQTLが 特定された

(Fig.3-4).バ イオマスを増加させるQTL領 域を保持 していたSL-223は,3年 間を通して穂重および藁

重についても有意差はなかったがコシヒカリより常に高い傾 向を示 した(Fig.3-5).な お,穂 重については有

意 な遺伝子型 ×年次交互作用は認められなかったが,藁 重については有意な量的交互作用が認めら

れた.
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Fig. 3-3. The putative QTL for panicle weight, straw weight and biomass and graphical genotype and phenotypic
variation(trait in △% from Koshihikari) of each CSSL in each year. See the details in Fig. 1-7. G×Y(F) indicate

genotype×year interactions.
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Fig. 3-4. The putative QTL for panicle weight, straw weight and  biomass and graphical

genotype and phenotypic variation of each CSSL in each year. See the details in Fig. 3-3.
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Fig. 3-5. Changes in panicle weight and straw weight of SL-223 and Koshihikari in 3 years.
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考察

本研究では,自 動食味計を用い,CSSLお よびコシヒカリとの間のノンパラメトリック-多重比較検定によ

って,簡 便にQTL領 域を13箇 所特定した.そのうち,第1,第2,第3,第6,第9,第10,第11お よ

び第12染 色体上の9のQTLに おいて,Kasalath染 色体断片移入の影響による対立遺伝子効果は,

コシヒカリと比較 した食味計値の減少をもたらす方向性を示 していた.一 方,第4,第5,第7お よび第8

染色体上のQTLに おいては,Kasalath対 立遺伝子効果は,食 味計値の向上をもたらす方 向性を示し

ていた.特 に食味に大きく影響することが知られている,第6染 色体上のマ-カーG200近 傍のQTLに つ

いては,これまでのところ,日 本晴/Kasalath//日 本晴交配 由来BILを 用いたゲルコンシステンシーに関す

るQTL(Li et al.,2003b)や,窄 叶青8号/京 系17号 交配 由来RILを 用いた種 々のデンプン特性に関す

るQTL(Bao et al.,2003)について報告されている.本 研究においても,第6染 色体S1520～G200間 の

染色体領域について,Kasalathの 対立遺伝子による食味計値低下効果を伴うQTLと して特定された

(Fig.3-1,3-2).第1染 色体C178～R2635に おいて特定された食味関連QTLは,コ シヒカリ/Kasalath

交配 由来CSSLを 用いてTakeuchi et al.(2007)によって検出された食味関連QTLと 重複 していた.第

2染 色体上のQTLに ついては,R712近 傍においては,ゲルコンシステンシーに関する既報のQTLと 一致

していた.(Li et al.,2003b).第3染 色体上においては,Kasalath置 換染色体を保持するCSSLが

SL-207お よびSL-208の2系 統 しかなかったため,QTLは 広範な領域に推定されたが,これまでこの領

域にはアルカリ崩壊性(Li et al.,2003b)や,ア ミロース含量(Takeuchi et al.,2007)といった重要な食味関

連QTLが 報告されていた.一 方,第4,第7お よび第8色 体において,Kasalathの 対立遺伝子効果に

より食味計値の向上を伴うQTL領 域が特定され,ま た,第11お よび第12染 色体において食味関連形

質に関するQTLの 存在が示唆されたが,これらについてはCSSLの 一般的に高いとされる検出力ないし

これまでのマッピング集団とは異なる遺伝構成が既報において検 出されなかった新たなQTLの 特定を可

能にしたと考えられた.第5染 色体において特定されたQTLに ついては,Li et al.,(2003b)がC128近
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傍 において2年 間に亘って検 出したアミロース含量に関するQTLと 重複しており,さらにQTL上 の

Kasalath対 立遺伝子効果がアミロース含量を低下させることとも一致していた.

これらのことは,日 本型イネ品種の遺伝 的背景にインド型品種染色体断片を移入した際のインド型対

立遺伝子効果の影響の普遍性を示唆するものであり,他の生理的形質を含む有用QTLを 導入 したコ

シヒカリエリートNILを 育成する際に食味に及ぼす影響を予め示唆する,有 用な情報となり得ると考えら

れた.

バイオマスに関する形質は複雑な交互作用を伴うため,まず,イネのバイオマスを穂重および藁重に分

けて考えることが肝要である(Liu et al, 2006).ま た,本 研究では3年 間の圃場実験における結果を含み,

且つ有意な年次x遺 伝子型交互作用を伴わない結果に基づいたQTL領 域を特定した.第2染 色体

上C499～C747間(21-0～27.1Mbps)に 特定された穂重に関するQTL領 域は,これまでの日本晴

/Kasalath交 配 由来BILを 用 いたObaraetal-(2001)お よびYamaya et al.(2002)の報告による穂重に

関するQTL(18.2～240Mbps)と 重複 していた-また,この領域には日本晴/Kasalath交 配 由来BILを 用

いて,穂 数に関するQTL(18、2～27.1Mbps)(Obara et al., 2001; Yamaya et al.,2002)や,面 積 当たり茎

数に関するQTL(20.4～24.0Mbps)(Ishimaru et al., 2001a)が 報告されている.これらのことから,この

QTL領 域 におけるKasalath対 立遺伝子効果は多環境で安定的に,世 代 ・交配を変えても株 あたりの

穂重を増加させ得る可能性が示唆された-藁 重および総バイオマスに関するQTLを 検出 した,第2染 色

体C747～C1470(27.1～35.4Mbp)間 においては,31.5～347Mbpsの 領域において珍汕97/明 恢63交

配 由来RILを 用いて,苗 の段階の地上部乾物重および全乾物重に関するQTLが 報告されている(Xuet

a1.,2004).また,総 バイオマスに関するQTLを 特定した第8染 色体R1943～C390(0.4～1.8Mbp)間 にお

いては,Yamamoto et al.(2001)がコシヒカリ/Kasalath交 配由来BILを 用いて0.4～0.5Mbpsの 位置に

節間伸長に関するQTLを,Obara et al.(2001)およびYamaya et al.(2002)が 日本晴/Kasa-ath交 配由

来BILを 用いて,葉 の老化に関するQTL(0.42～223Mbps)を 特定しており,何らかの生理的影響が示

唆された.第8染 色体上の総 パイオマスに関するQTL領 域 にKasalath染 色体断片をもつSL-223で は,
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穂重は3年 間ともコシヒカリと比較して微増するに留まっていたが,藁 重は3年 のうち1か 年では大きく増

加 しており,量的交互作用が認められた.興 味深いことに,バイオマスに関するQTLが 特定された2つ の

領域と,IRAT109/越 富交配由来倍加半数体において検 出された桿の太さに関するQTL(第2染 色体

27.1～28.4Mbps,第8染 色体0-7Mbps)と が共に重複 していた(穆等2004).こ れらの領域において,イ

ンド型の対立遺伝子が一般的にバイオマスの増加に向けて作用する可能性が示された.

以上のように,本 研究のようなCSSLお よびコシヒカリを用いて単純な比較によってQTLを 特定 しても,

一般的なQTL解 析の結果得られた結果とよく一致することが示された.QTL上 のKasalath対 立遺伝子

の効 果に起 因する,食 味への悪影響および食味やバイオマスの向上に関する報告はある程度普遍性が

あり,実際の育種計画上極めて有用な情報であると結論付けられた.
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総合考察

本研究では,染 色体断片置換系統群(CSSL)を 用いて作物生理学および生態学的形質について量

的形質遺伝子座(QTL)解 析を行った.CSSLは,従 来の分離集団を使ったQTL解 析と比較 して,高 い

検 出力と遺伝 的交互作用の低減化を特徴としている.また,簡 明な統計モデルを使って解析を行うこと

ができる.以 下,本 研究におけるQTL解 析から得られた結果について考察 し,今後の展望について述べ

る.

まず,CSSLを 用 いたQTL解 析について考察する.本 研究で供試したCSSLは 単粒系統法によって育

成された同世代の分離集 団ではなく,種々の世代を包含 している.39コ シヒカリ/Kasalath交 配 由来

CSSLは,コ シヒカリ/Kasalath BC1F3お よびBClF4を 含み,BClF3を 基に更に戻 し交配 したSBC2F3,

SBC2F4,SBC3F3を 含む(Ebitani et al., 2005).ま た,サ サニシキ/ババタキ交配由来39CSSLは,サ サニシ

キ/ハバタキBC2F5を 基に更に戻 し交配 したSBCIF5お よびSF5か ら成る(Ando et al., 2008).ま た,これらの

CSSLに おいて置換された染色体断片はホモ型であるため,従 来のQTL解 析は行い得ず,CSSLと 反復

親との表現型の差異を検定することよってQTLの 特定が可能である(Ebitani et al., 2005; Ando et al.,

2008).本 研究では,形 質毎にデータ型および交互作用を考慮 してCSSLと 反復親との差を検定 して

QTLを 特定 した.草 丈および茎数の増加パターンについては,GDDを 共変量とした一般線形モデルにおい

て平行性検定および共分散分析によって交互作用を検定 した(第1章 第1節).草 型形質,RuBisCO

含量,NSC濃 度および含量 バイオマス関連形質については,交 互作用の有意性に従って二元配置ない

し一元配置分散分析および,反 復親を対照としたDunnett検 定を統計手法として,QTLを 特定 した(第1

章 第1節,第2章,第3章 第2節).ノ ンパラメトリックデータである食味計値については,Kn」skal-

Wallis検 定および多重比較検定を用いた(第3章 第1節).こ れらの結果,CSSLを 用いたQTL解 析に

おいて,単 純な検定によって新たなQTL特 定への端緒となる情報が得 られること(第1章 第1節 第3

章 第1節),そ の後の戻 し交配F2後 代において完全な再現性があること(第1章 第2節,第2章)が
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示された.また,形 質により,第2染 色体上の穂数に関するQTLqPN-2(第1章 第1節),第10染 色

体上のRuBisCO含 量およびNSC濃 度に関するQTL(第2章 第1節)な ど,CSSLの 検 出力の高さか

ら新たなQTLの 特定が可能であること,草丈(第1章 第1節)や 食味関連形質(第3章 第1節)な ど

既報との対応性が高いことが示された.また,本 研究では,食 味関連形質以外は,CSSLを3環 境(3年

あるいは3ヶ所)で栽培して,再 現性の高い結果を基にQTLを 特定 している.これらのことから,CSSLは,

特に,複 数年の解析を行うことで研究材料としても育種素材としても利用価値が高いことが示された.

次に,CSSLに 戻 し交配 した後代F2集 団を用いたQTL解 析について述べる.Ebitani et al.(2005)の指摘

のように,特 定されるQTL領 域の大きさが置換された供与親の染色体断片の大きさに依存し,比較的大

まかになる点がCSSLの 難点であるが(第1章 第1節),こ の点はQTLを 持つCSSLに 戻し交配 した後代F2

集団の育成とそれらを用いたQTL解 析によって克服され,よ り狭い領域にQTLが 特定された(第1章 第2

節 第2章).置 換された染色体断片が1染色体の1箇所である場合(第1章 第2節,第2章 第1節),ま

た,断 片上のマーカー情報が充実している場合は,これらにおけるマーカー解析の労力も比較的少なかっ

た.また,本 研究において,例 えば第2章 第1節 では,RuBisco含 量およびNsc濃 度といった作物生理学

的に重要な表現型効果に着 目し,SL-231を 親とした後代F2を用いて有用なKasalath対 立遺伝子効果に

ついても検討し,QTLに よって優性度について異なる対立遺伝子効果があることが示された.他 方,

SL-229を 親 として第10染 色体全体を詳細に分析 して,他 のCSSL(SL-230及 びSL-232)に おいて示

唆された負の対立遺伝子効果を含む詳細な遺伝学的解析を行うことも重要な研究であるが,今 回は行

っていない.このことは,時 間的制約もあったが,CSSLを 使用する意義の一つである,有 用な供与親 由来

の対立遺伝子効果を商業上重要な栽培品種である反復親に簡便に付与し得ることを示 したい意図と,

使 用マ-カー数を減 じまたは同じ労力で狭い領域に多くのマー力ーをおいて精緻な解析が出来るという実

験実施上の利益を考慮 したことによる.更 に,QTL上 の対立遺伝子効果の推定は,CSSL間 のQTL解 析

のみでは不可能であり,本研究のようにCSSLと 戻し交配 した後代F2集 団を組み合わせたQTL解 析が重

要であると考えられた.
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次に,本 研究で解析 した各形質および理解の方向性について考察する.本 研究では,作 物生理学に

おいて重要とされる形質について遺伝学的基礎を明らかにする研究の端緒として,CSSLの 戻し交配後代

F2集団を用いたQTL解 析において,QTLの 特定とQTL上 の対立遺伝子効果について検討 し,これらの形

質が遺伝 的要因として特定でき,育 種に応用可能であることを示 した.第1章 第1節 において,移 植 時か

ら出穂期までの草丈および茎数の増加パターンに関するQTL領 域を特定した.これらの増加パターンは3

年間の栄養成長期における変化についてGDDを 基準として統合 したものである.コシヒカリとの統計的な

差異が置換されたKasaIath染 色体断片の影響に帰することのできるCSSLを 用いることによって,このような

作物学的形質について品種間差レベル以上の遺伝的解析がはじめて可能になったと考えられた.Suralta

et al.(2008)は,54系 統の日本晴/Kasalath交 配 由来CSSLを 用いて,土 壌水分変動条件に対する根系

の反応について評価 した.54系 統の日本晴/Kasalath交 配由来CSSLは,39系 統のコシヒカリ/Kasalath

交配 由来CSSLと 比較 して,Kasalath染 色体断片が複数の染色体に亘って置換されている(イネゲノムリ

ソースセンター,2003a;2003b).こ の報告において,日 本晴と差異を示したCSSL系 統名は示されたが,

QTL領 域の特定に関する言及はなかった.しかしながら,日本晴といくつかのCSSLお よび置換染色体部

位との比較から遺伝学的考察は可能であった.これらのことから,CSSLを 材料に用いて,成 長モデルパラ

メーターを含めた様々な作物学 的形質においても,遺伝学的解析が深まる方 向に進むものと考えられる.

多くの作物学的形質は環境による変動が大きく,信頼性を得るためには複数環境下での解析が不可

欠である.このことに鑑み,第1章 および第2章 第1節 ではコシヒカリ/Kasalath交配 由来CSSLを 用いて東

京大学大学院農学生命科学研究科附属農場において複 数年次研究を行った.また,第2章 第2節 で

は,サ サニシキ/ハバタキ交配由来CSSLを 用いて別の遺伝背景に視野を広げ,地 理的に規模を拡大 して

全国3箇 所の連絡試験を行った.一 方,作 物生理学 的形質は測定に労 力と時間を費やすものが多く,遺

伝 的解析を行う上で障害となっている.今 回 系統数の少ないササニシキ/ハバタキ交配由来CSSLに お

いては桿+葉 鞘全体のNSC濃 度および含量のQTLを 特定したが,その後の187系 統の戻 し交配後代F2

集団では,特 にこれまで重要性が指摘されてきた第3葉 鞘(Watanabe et al., 1997; Hirose et al. 1999;
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He et al.,2005)のNSC濃 度および含量について解析 した.また,イネの収量に決定的な影響を及ぼす,

出穂期および出穂14日 後ごろの作物学的形質についてQTLな どの遺伝 的機作を明らかにすることは収量

向上のターゲットを明らかにするために重要であり(大杉,2003;Ohsugi,2005),極 めて実用的な意義があ

る.出 穂後14日 間のソース能の維持の重要性が指摘されており,実際に近年のイネの栽培 品種のほとん

どが出穂14日 間における高いソース能を示 している(大杉,2003)-本 研究のような条件において,QTLの

特定とQTL上 の対立遺伝子効果について検討し,これらの形質が遺伝的要 因として特定でき,育 種に応

用可能であることを示すことができた意義は大きいと考える.結 論として,本 研究において検出されたソース

機能,一 時的シンク機能に関するQTL上 のいくつかの有用な対立遺伝子効果は,今 後の研究においてイ

ネの収量 向上に繋がる可能性が示唆された.

最後に,CSSLを 用いた研究を通 じてQTL情 報を基にした実用育種への展望について述べる.近 年,

特定の短桿遺伝子や病害虫抵抗遺伝子に関する,マーカー利用育種やSNPsに おけるハプロタイプの利

用は広く行われている.コシヒカリつくばSD1号 では,IR24に 由来する短桿遺伝子をSNPsを 用いて選抜

し,コシヒカリに付与 した(農林水産省,2005).関 東BPH1号 は,イ ネ近縁野生種Oryza officinalis

Wall. ex Watt.に 由来 する第3染 色 体 上 のトビイロウン力抵 抗 性 遺伝 子bph11(t)を ヒノヒカリに導

入 し,わ が国最 初 の トビイロウン力抵 抗 性 品 種 として育 成 された(作 物 研 究 所,2003;安 東,

2005).他 方,水 稲品種コシヒカリ関東HD1号 は,出 穂期に関する第6染 色体のQTL qDTH-6上 の

早生性Kasalath対 立遺伝子をコシヒカリに導入することを目的として,Kasalathに コシヒカリを3回 戻 し

交雑 した雑 種 後 代 よりCAPSお よびRFLPマ ーカーを用いて育成 された(作 物 研 究 所,2003;安 東,

2005).こ の品 種 の育 成 は,QTL情 報 を基 にしたDNAマ ーカー利用 育 種 の端 緒であり,その有 用

性 と効 率 性 を実 証 した好例 である.また,多 収性 品種 ハバタキに由来 するQTL上 の対 立 遺 伝

子 効 果を集 積 しての多収 性 実 現へ向けたQTLの ピラミッディングの可 能 性 も示されている(Ashikari

et al., 2005; Ando et al., 2008).本 研究は,CSSLに おけるQTLの 特定およびそれに続く戻し交配後代を

用いたQTL解 析により,QTL領 域以外の供与親からの置換染色体断片を一貫して除く方向で研究が行
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われており,それに伴ってNILの 育成も進行 していることになる(第1章,Fig.1-1).本 研究において作出し

たQTL-NIL(qRCH-5)に おいても,QTL上 のハバタキ対立遺伝子効果により,作物生理学的に重要な

形質である出穂期の止葉のRuBisco含 量の有意な増加が認められた(第2章Fig.2-5).ま た,CSSL

の戻し交配後代F2に おけるQTL解 析において,育 種上有用な相加効果を特定できることは重要な意義

を持つと考えられた(第1章 第2節,第2章).以 上より,CSSLを 用いたQTL解 析においては,単 純な

検定によって草丈や茎数増加パターンといった新たな生育モデルQTL特 定が可能になること,また,形 質

によっては従来のQTL解 析集 団と異なる遺伝構成によって,あるいは従来言われている検 出力の高さか

ら新たなQTLの 特定に繋がること,戻し交配F2後 代において完全な再現性があることが特長として示され

た.これらによって,出 穂期頃に重要視されているRuBisco含 量,Nsc蓄 積といった複雑な作物学的形

質のQTLを 安定的に特定し,ソースーシンク能向上よる収量 向上へのターゲットとして捉えることが可能に

なった.また,既 報との対応性が高いこと,CSSLが 研究材料としても育種素材としても利用価値があるこ

とが示された.CSSLの 戻 し交配後代を用いたQTL解 析では,QTL上 の対立遺伝子の相加効果を推定

し,さらに微細な染色体断片を置換したQTL-NILを 得ることによって,今 後はこれまで行い得なかった作

物生理学および生態学的形質の向上を意図した実用品種育成への途を容易に拓き得ると考えられた.
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摘要

本研究は染色体断片置換系統群(CSSL)を 用い,種 々の生理,生 態学的形質について量的形質

遺伝子座(QTL)解 析を行い,従 来の分離集団を使ったQTL解 析と比較 して一般に高いとされる検 出

力と,不稔遺伝子群など不良形質の影響を排 した条件で,遺 伝 的交互作用を低減化 し,簡明な統計

モデルを用いて新奇な解析を行ったものである.得 られた結果の概要は次の通りである.

第1章

CSSLを 用い,生 育や草型に関するQTLに ついて調査 した.

1-39コ シヒカリ/Kasalath交 配 由来CSSLを 圃場試験した結果 種 々の形質に広範な変異を示した.

2.3年 間の圃場における草丈および茎数の生育の推移を相対生長度 日(GDD)か らみた,草 丈の生育

パターン関するQTLお よび茎数の生育パターンに関するQTLを 特定した認めた.

3.CSSLに おけるKasalath遺 伝子型の置換に鑑みて,染 色体別に比較群としANOVAを 行ったところ,

桿長,草 丈,穂 数 クロロフィル含量 比葉重といった草型に関する8つのQTL候 補領域が特定された.

4.穂 数,ク ロロフィル含量および比葉重に関するQTLを 保持していたCSSL(SL-204,SL-209お よび

SL-222)に コシヒカリを戻し交配して作出した後代F2に おいてQTL解 析 した結果,穂 数に関して第2染

色体RM3865～RM6378間,ク ロロフィル含量に関して第4染 色体RM241～RM255お よびRM255～

RM349間,比 葉重に関して第7染 色体RM2752～RM234間 においてそれぞれ詳細なQTLの 位置が

特定された.第7染 色体RM2752～RM234で は,比 葉重と同時に葉面積に関するQTLが 特定され,

優性度および偏相関分析の結果に鑑みたところ,比 葉重の低下が葉面積の増加を導くことが明らかにな

った.
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第2章

CSSLを 用い,RuBisCOお よびNscに 関する生理形質QTLに ついて調査した.

1.CSSLお よび戻し交配F2後 代を供試し,作物生理学的形質に関するQTLの 特定を試みた.第10

染色体RM8201～RM5708間 において出穂期のRuBisco含 量およびNsc濃 度に関するQTLが 同時

に検出された.これらQTLの 効果は共に相加的で,周 辺形質とも重要な相関も認められなかったことか

ら育種への応用可能性が示された.

2.サ サニシキ/多収性品種ババタキ交配 由来CSSLお よび戻し交配F2後 代を供試し,多収に繋がる作

物生理学的形質に関するQTLの 特定を試みた.第5染 色体RM3476～RM7452間 において,

RuBisco含 量,Nsc含 量に関するQTLを 特定した.このQTL上 のハバタキの対立遺伝子の効果は共

に相加的で,育 種上有望であると考えられた.RM1386～RM5642間 では,NSC含 量に関するQTLが2

時期認められた.

第3章

遺伝資源としてCSSLを 用いて食味およびバイオマスに関する新奇なQTLに ついて調査した.

1.コ シヒカリ/Kasalath39CSSLに おいて,食 味計値に関する13の 広範なQTL領 域を特定した.そのう

ち第1,第2,第3,第6,第9,第11お よび第12染 色体上の9箇 所はKasalath染 色体断片置換の

影響により食味計値の低下を招いていたが,第4,第5,第7お よび第8染 色体上の4箇 所においては

Kasalath染 色体断片置換の移入がコシヒカリの食味を増加させる可能性を示していた.

2.コ シヒカリ/Kasalath39CSSLを 供試 し,穂重 藁重およびバイオマスに関するQTLを,第2染 色体

C499～C747間 およびC747～C1470間,第8染 色体R1943～C390に おいて計3箇 所特定し,近年

注 目されつつあるバイオエタノール生産に向けたバイオマス増加に向けた情報を得た.
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