
 

 

 

 

様々なイネ系統の全ての遺伝子の応答
を、気象情報から予測可能に 
栽培地の環境を考慮したより高精度な育種を可能とする技術を開発 

 

 
 

 

【本件のポイント】 
 野外圃場で生育期間を通じて様々なイネの系統の遺伝子発現を測定し、新たに開発したデー

タ解析手法によって、系統間の環境応答の差異を生み出すゲノム領域を同定 

 気象データとゲノムデータから任意の時点、系統の遺伝子発現を予測可能に 

 様々な栽培地や年度における遺伝子レベルからの応答予測が可能になることで、より高精度
な育種が可能となり、食糧問題解決への一助へ 
 

【本件の概要】 

同じゲノム配列を持つ同一品種であっても、収量や品質は環境によって大きく変化します。こ

れは、作物の遺伝子の発現量*1（どの遺伝子をどのくらい働かせるか）が環境によって変化するた

めです。その結果として地域間差、年次間差が生じます。我々のグループはこれまで、世界に先

んじて、特定のイネ品種の遺伝子発現量の環境応答を予測する手法を確立してきました。しかし

ながら、別のイネ品種には応用できないという課題がありました。本研究では、新たに開発した

データ解析手法（edQTL 解析）を用いて、イネ品種コシヒカリとタカナリに由来する多様な系統

間における遺伝子発現量の環境応答の差異とゲノム多型との関連性を網羅的に調べ、1675 遺伝子
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図 1  本研究の概要 



 

の環境応答の差異を生み出すゲノム領域を同定しました。さらに、同定したゲノム領域の情報を

モデルに導入することで、任意の環境におけるコシヒカリ・タカナリ子孫系統の全遺伝子発現量

の環境応答を高精度に予測できるようになりました。本研究で開発した遺伝子発現量予測手法

は、他のイネ品種や他作物にも適用可能であり、栽培環境によって品種のパフォーマンスが異な

るという育種における重要課題を解決する一助になると期待されます。 
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【研究の背景】 

同じゲノム配列を持つ作物（品種）であっても、栽培地や年度によって収量や品質にばらつき

が生じてしまいます。これは、各々の作物が栽培される環境に応じて遺伝子の発現量を変化させ

ているためだと考えられます。そのため、各栽培環境における収量や品質を予測するためには、

遺伝子発現の環境応答を予測することが有効です。従来は、様々な品種を栽培し遺伝子発現量の

違いとゲノム多型の違いを比較することで、eQTL(expression quantitative trait locus : 遺伝子の

発現量に影響を与える座位)を同定していくアプローチがとられていました。しかし、一般的な

eQTL 解析では、測定した環境における遺伝子発現しか予測できないという大きな問題がありまし

た（図 2a）。

 図 2  既存手法と比較した本研究で開発した手法 
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一方で、私たちの研究グループは、先行研究において開発した野外トランスクリプトームと呼

ばれる手法を用いて、「日本晴」という品種に関し栽培地の気象情報と日時を指定することで遺

伝子の発現量の環境応答を予測する統計モデルを作成しました。しかし、この環境応答予測モデ

ルは「日本晴」専用であり、ゲノム配列が異なる別の系統に適用することはできませんでした

（図 2b）。育種の場面では、二つの系統を掛け合わせて、それぞれの系統の良いところを併せ持

つ新品種を作成することが日常です。このような場合、親系統の環境応答を予測できても、子孫

系統の環境応答は予測できないという問題があり、子孫系統の環境応答を予測する方法論の確立

が求められていました（図 2c）。 

 

【研究の成果】 

本研究では、日本で最も広く栽培されている品種「コシヒカリ」と多収品種である「タカナ

リ」に注目し、親系統及びその交配組み合わせによって生み出された子孫系統の環境応答を遺伝

子発現レベルで予測する手法（遺伝子発現量予測手法）の開発を行いました。この子孫系統は、

染色体断片置換系統（CSSL: Chromosome Segment Substitution Lines）と呼ばれるもので、ゲ

ノムのほとんどは親系統であるコシヒカリあるいはタカナリと一致しますが、染色体の一部のみ

が他方の親系統に置換されており、染色体マーカーを調べることで、各ゲノム領域をコシヒカリ

型かタカナリ型に区別することができます（図 3）。 

 

コシヒカリ、タカナリと CSSL の計 80 系統を旧京都大学大学院農学研究科附属農場（大阪府高

槻市）で 2015 年に栽培し、2 時間毎の 24 時間サンプリングを栽培期通じて複数回行いました

（図 4：赤線がサンプリング時期）。 

図 3  本研究で開発した解析手法の流れ 



 

その後、各個体の葉から RNA を抽出し RNA-Seq*2 を行うことで、計 845 検体に関して全遺伝子

の発現量を取得しました。 

 
次に、アメダスから取得したサンプリング時の気温及び日射量と得られた全遺伝子発現量の情

報を FIT*3 と呼ばれる解析プログラムで解析することによって、任意の環境におけるコシヒカリ及

びタカナリの遺伝子発現量を予測する環境応答モデルを作成し（図 2c）、3696 遺伝子がコシヒカ

リ・タカナリ間で異なる環境応答性を示すことを明らかにしました。さらに、「CSSL で親系統か

ら置換された領域」と「環境応答モデルから予測した親系統（コシヒカリ、タカナリ）の各遺伝

子の発現量と各サンプルの実測値のズレ」の関連性を統計的に検証することで、コシヒカリ・タ

カナリ間で異なる環境応答性を示す原因となるゲノム配列の多型を含む原因領域（edQTL: 

expression dynamics quantitative trait locus）を 1675 遺伝子に関して同定しました（図 5）。

本研究において同定された edQTL には、野外環境における作物の生育に重要な免疫応答の品種間

差を生み出すゲノム領域も含まれていました。 

 さらに、本研究では同定された edQTL の情報をもとに実際に環境応答の予測が可能であるのか

の検証を行いました。まず、異なる栽培地における環境応答の予測に同定した edQTL が有用であ

るのかの検証を行うため、翌年度（2016 年）に京都大学大学院農学研究科附属農場（京都府木津

川市）で CSSL を栽培、同様の経時 RNA-Seq を行いました。edQTL を考慮せず背景となる親系統 

図 5 同定した環境応答性の差異を制御する edQTL：赤線は同定された edQTL の染色体上の位置

とその制御下になる遺伝子の染色体上の位置を示しています。 
 

図 4 本研究で実施した栽培期を通じた経時サンプリング 



 

の環境応答モデルでの予測値、および edQTL を考慮した予測値と、RNA-Seq による実測値を比

較すると、期待通り edQTL を考慮した方が遺伝子発現の予測精度が良く（図 6）、異なる栽培環

境における環境応答を予測できることが明らかになりました。 

 

さらに、 edQTL 同定に使用した CSSL よりも、よりゲノム領域の入れ替えが複雑な戻し交雑自

殖系統（Backcross Inbred Lines：BIL）HP-a と HP-b に対して、環境応答の差異を正確に予測で

きることを確認しました。例えば、HP-a、 HP-b 両系統はゲノムの大部分がタカナリ型ですが、

Os03g0388300 遺伝子の環境応答を制御する edQTL は、HP-a はコシヒカリ型であるのに対し、

HP-b ではタカナリ型です（図 7A）。RNA-Seq による Os03g0388300 遺伝子の発現量の定量結果

は、HP-a はコシヒカリ型環境応答モデルが、HP-b はタカナリ型環境応答モデルの予測結果が一

致していました（図 7B）。 

 

 

 

図 6 大半の遺伝子が赤線より上にあり、既存手法より予測精度が改善している 

図 7 戻し交雑自殖系統においても妥当な予測ができた 



 

【今後の期待】 

本研究で確立した「親系統の遺伝子発現の環境応答の品種間差を生み出す edQTL の同定法」及

び「edQTL を考慮した子孫系統の遺伝子発現の環境応答予測法」は、コシヒカリ・タカナリ以外

のイネ品種だけでなく、その他の品種や作物にも適用可能なものです。現状の作物育種の課題と

して、栽培環境の差異から、必ずしも育種地と栽培地で収量や疫病耐性といった形質が一致しな

いという問題があります。形質の差異が主に遺伝子発現の差異に起因することを考慮すると、任

意の環境応答における遺伝子発現の予測を可能とする本研究成果は、将来的には任意環境におけ

る形質予測を可能にし、任意の栽培地環境に適した品種の選定あるいは様々な環境に頑健な品種

の作成に繋がる可能性を秘めています。 
 

【注釈】 
*1 遺伝子の発現量…mRNA の存在量のことを示しています。ゲノムには多数の遺伝子が存在していま

す。細胞内では、これらの遺伝子から mRNA と呼ばれるコピーが作られ、mRNA の情報が読み取られ

ることでタンパク質が作られます。そのため、mRNA 存在量≒遺伝子機能の発揮度合いといえます。

遺伝子の発現量は、ゲノム配列の違いによって変化するため、環境応答の系統差を生み出します。 

 
*2 RNA-Seq…次世代シーケンサーと呼ばれる超並列核酸配列解読装置を用い、サンプルに含まれる

RNA（正確には cDNA）を数えあげることで、数えられた頻度情報から RNA の存在量、すなわち遺伝

子の発現量を網羅的に調べる手法です。 

 
*3 FIT…オープンソースである R 言語で作成された、気象情報と経時的な遺伝子発現の測定結果から環

境応答予測モデルを作成するプログラムです。ある系統に対して環境応答モデルを作成すれば、その

系統の任意の栽培地・時点の遺伝子発現量を予測することが可能になります。 
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