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目的 

本担当者は、岩手県北上市にある（財）岩手生物工学研究センターの水稲優良品種開発プロジェクト

に所属しており、同センターの研究課題の枠組みの中で COE プロジェクトを担当している。イネは熱

帯起源の作物であるが、長期にわたる育種努力を通じて、温帯北部においても栽培可能な系統が多数つ

くられてきた。これは、低温適応に寄与するような遺伝子をもつイネ系統が選択されてきた結果だと考

えられる。このような遺伝子の実態を明らかすることができれば、より耐冷性の強いイネ開発も可能に

なる。イネゲノム解析の結果、イネには約3万個の遺伝子があることが分かっている。本プロジェクト

では、こうした多数の遺伝子の中から、低温適応に関係する遺伝子を探し出し、それらの働きを解析す

ることを目標とする。そのため、イネを材料として、あ）多数の DNA マーカーの開発、い）耐冷性に

連鎖したマーカーの探索、う）突然変異体の解析、え）遺伝子発現解析などを行う。本研究の実施にあ

たっては、イネの耐冷性品種開発を担当している岩手県農業研究センター農産部水稲育種研究室と密接

に連携をとりながら研究を進めている。 
 

研究結果

低温下での発芽速度が速いイネ系統と遅いイネ系統間の交配（品種「Dungan Shalli」 x 「かけはし」）、

小胞子期耐冷性の高い系統と低い系統間の交配（「雲冷17号」ｘ「ヒデコモチ」）を実施した。これら

の交配で得られたF1個体を自殖してF2を得た後、Recombinant Inbred Lines（RILs）を作成し、世代促

進の結果、現在F5世代の集団を維持している。F6世代のRILsを用いて、表現型検定を実施する予定に

している。一方、QTLマッピングのために、多数のDNAマーカーを開発している。迅速な連鎖解析を容

易にする目的で、TILLING法（Till et al. 2003, Genome Res 13:524-530）を利用してイネ系統間のSNP
探索を実施した（別紙図参照）。また、イネ逆遺伝学を簡易化する目的で、TILLING法を適用するため

のイネ突然変異系統（品種「ひとめぼれ」および「あきたこまち」）の作出を、EMS処理によって実施

した。これらについては、現在M2世代を展開中である。 
 

来年度以降に向けての反省点、改善すべき点、そして、対策方法 

現在作出中のRILの両親は、いずれの交配組合せにおいても japonica系統であるため、マッピングに

利用できるマーカーが限られている。よりマッピングを効率化する目的で、indica 系統ｘjaponica 系統

の交配を実施してF2およびRILを得る努力をする必要がある。 
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来年度研究計画の概略

既に作出済みのRIL系統を利用して、低温発芽性および小胞子期耐冷性の形質評価を実施し、マイク

ロサテライトマーカーでQTL解析をおこなう。最も効果の大きいQTLを選択し、F3世代を用いて、fine 
mapping を実施する。マーカー利用により、目的遺伝子座の位置を 500Kb 以下のゲノム領域に落とす

ことを目指す。一方、新たに、indica 系統ｘjaponica 系統の交配を実施して F2 および RIL を得る。イ

ネ逆遺伝学のための突然変異系統作出を継続する。 
 

本研究拠点形成に関連して受けた研究助成 

生研センター：新技術・新分野創出のための基礎研究推進事業 50,000千円 

その他特記すべき事項

 

研究成果
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図：TILLINGゲルの実際 
 
上図：遺伝子座D15704の塩基配列をDNAシーケンシングによって調べた結果見いだされた突然変
異箇所。それぞれの矢印の左側は品種「日本晴」の塩基、右側は、Oryza glaberrima（上）および品
種「カサラス」（下）の塩基を示す。 
 
下図：対応する領域についての TILLING ゲルの実際。各レーンは、「日本晴」と「日本晴」DNA の
混合物 (NN)、「日本晴」と「カサラス」DNAの混合物 (NK)、「日本晴」とO. glaberrima DNAの混
合物 (NW)を含んでいる。800 channel および 700  channel は、調査領域の末端に付加したラベル
（上図参照）を検出した時の波長を示す。塩基配列決定によって見いだされた突然変異が、全てTILLING
ゲルにおいて同定されている。TILLING法による突然変異同定は、塩基配列決定と比較して、はるか
に迅速で安価であり、今後のマーカー開発、マッピングに大きく資すると考えられる。 
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