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１． 研究のねらい 

 環境応答を考慮した上での優良品種の選定、高速育種を可能とする技術が求められている。

本研究提案では、ゲノミック予測モデルに作物モデルの構造を組み込むことで、未試験環境にお

ける未試験系統の量的形質に関するパフォーマンス予測する。これにより、栽培地に適した品種

の選定・育種を行う手法の基盤を開発することを目指す。具体的には、作物の環境応答を考慮

したゲノミック予測モデル（G×E-GS モデル）の開発と、想定される環境における最適ゲノムデザ

インと最適交配組合せの予測手法の開発を行う。 

 本研究では、主要作物であるイネ（Oryza sativa L.）をターゲットとし、環境や生長過程に影響さ

れやすい穂構造・登熟を標的形質とする。 

具体的には、以下を通して、提案手法を開発・評価する。 

 

・イネ穂構造を組み込んだ登熟についての作物生長モデル構造の推定 

・イネ登熟についての環境応答を考慮したゲノミック予測モデル（G×E-GS モデル）開発 

・想定される環境における最適ゲノムデザインおよび最適交配組合せの予測手法の開発 

・G×E-GS モデルの評価 

 

 本研究では、遺伝子・気象要因がイネの登熟に働く仕組みのモデル化、穂構造と登熟の形質

間の交互作用のモデル化により、イネの登熟の環境応答を詳細にモデル化する。各形質につい

ては、GxE を考慮したゲノムワイドアソシエーション解析により、各形質の環境応答を支配する遺

伝子領域を検出する。これらの解析結果を用いて、未試験の系統についての仮想環境下での登

熟を予測する G×E-GS モデルを構築する。これにより、仮想環境条件下での登熟能力を予測す

る手法を確立することができ、作物の環境応答を考慮した系統の能力の予測や選抜が登熟形

質に対して可能になると考えられる。開発した GxE-GS モデルと育種シミュレーションを組み合わ

せることにより、想定される環境における最適ゲノムデザインおよび最適交配組合せを明らかに

する。 

 今回開発するモデルは、イネの登熟にのみ適用可能である。しかし、他の作物や形質におい

ても、同様のシステムや統計手法を用いることができると考えられる。また、本研究でモデル化

する登熟は収量構成要素であり、本研究で得られた結果を基盤とし、収量性に向けた育種を進

められる可能性がある。 

 

２． 研究成果 

（１）概要 

 本研究では、イネの収量構成要素の一つである登熟をターゲットとし、ゲノミック予測モデル



 

に作物モデルに用いられる生育プロセス記述の構造を組み込むことで、未試験環境における

未試験系統の量的形質に関するパフォーマンスを予測した。イネの登熟能力には穂構造が

効いていると考えられることから、穂構造が登熟に及ぼす効果を推定するとともに、穂に着い

た籾への養分の分配を解析した。なお、モデル構築のために、日本水稲約 150 品種を用い、

ゲノムワイドマーカーデータおよび１０環境での栽培データを収集し、解析に供した。開発した

モデルとゲノムシミュレーションを組み合わせることで、最適交配組合せの予測手法の開発を

実施した。 

 

・課題 A：イネの穂構造と粒重分布の記述法の開発 

「穂構造」と「粒重分布」は、これまでも登熟関連形質として注目されていたが、数値化が難し

いことから遺伝解析が十分に行われてこなかった。そのため、本研究では“直感的に理解が

可能な形の”形質値として、これらの形質を表現できる記述法の開発を実施した。 

 

・課題 B：穂構造を組み込んだ登熟についての作物生長モデル構造の推定 

登熟能力に関連する形質（出穂期・穂構造・粒重分布など）の間の関係性を明らかにするた

めのモデリングを実施した。 

 

・課題 C：登熟についての環境応答を考慮したゲノミック予測モデル（G×E-GS モデル）開発 

遺伝子・気象要因が登熟関連形質に働く仕組みのモデル化により、登熟の環境応答をモデ

ル化した。また、GxE を考慮したゲノムワイドアソシエーション解析により、各形質の環境応答

を支配する遺伝子領域を検出した。これらの解析結果を用いて、未試験の系統についての仮

想環境下での登熟を予測する G×E-GS モデルを構築することで、仮想環境条件下での登熟

能力を予測する手法を確立した。 

 

・課題 D：最適ゲノムデザインおよび最適交配組合せの予測手法の開発 

開発した GxE-GS モデルと育種シミュレーションを組み合わせることにより、想定される環境に

おける最適交配組合せを明らかにするためのシステムを構築した。なお、開発した育種シミュ

レーション基盤は、公開した。 

 

・課題 E：G×E-GS モデルの評価 

品種集団や分離集団を用いてGxE-GSモデルの精度検証を実施できるよう、集団を構築し、

データを整備した。 

  

（２）詳細 

研究テーマ A「イネの穂構造と粒重分布の記述法の開発」 

研究成果： 

 スプラインを用いた穂構造の記述法を開発した。これにより、穂の大きさに囚われない穂の

形を記述することに成功した。また、主成分分析と組み合わせることで、統計手法に慣れてい

なくても直感的に理解できる形質の数値セット（籾の着生位置のバランス、など）への変換に



 

成功した。また、この記述法で算出された形質値を用いたゲノムワイドアソシエーション解析

（GWAS）を実施し、記述法の有効性を確認した。 

 混合ガンマ分布に基づく粒重分布の記述法を開発するとともに、理解しやすい形質値への

変換を行った（下図：Figure1）。分布パラメーターの推定は、EM アルゴリズムを用いた。粒重

分布の数値化に成功したことで、登熟能力に関与する粒重分布の特徴を明らかにするととも

に、この数値に対してゲノミック予測を実施できることを示し、開発記述法の有効性を確認した

（下図：Figure2）。 

 

 
研究テーマ B「穂構造を組み込んだ登熟についての作物生長モデル構造の推定」 

研究成果： 

 約 150 品種 8 環境の栽培データとゲノムワイドマーカーデータを用い、複数形質に対するゲ

ノミック予測モデルを栽培環境ごとに実施し、そこから形質間の関係の有無の情報を抽出し

た。この手法を用いた理由は、遺伝相関に寄らない形質間相関を得るためである。その後、

形質間の影響の方向性を推定し、形質間ネットワーク推定結果を環境ごとに得た。構造方程

式モデルを用いて、それぞれの効果の大きさを推定している。 

 

研究テーマ C「登熟についての環境応答を考慮したゲノミック予測モデル（G×E-GS モデル）

開発」 

研究成果： 

 約 150 品種 8 環境のデータ（茨城県つくばみらい市(2015 年 1 作期、2016 年 2 作期、2017

年 1 作期)、新潟県上越市(2017 年 1 作期)、兵庫県加西市(2017 年 1 作期)で圃場試験を行っ

た。2016 年のつくばみらい市の試験においては、通常の栽培を行った対照区に対し、出穂日

に止め葉を切除することで登熟期間のソース能を制限する処理区を設置した。）をトレーニン



 

グとし、形質ごとに factor analytic model を適用することで、各形質の GxE-GS モデルを構築し

た。具体的には、研究テーマ A で開発した形質値を従属変数とし、品種のリシーケンスデータ

から得た約 3 万マーカーを用いてモデリングを行った。なお、このモデルでは、環境の効果は

表現型値から推定する。GxE 項の分散はマーカーによって推定された kinship-matrix と環境

間の共分散のクロネッカー積で表現できるが、環境間の共分散部分を factor analysis で用い

られるような形で表現することで、各環境の効果と genotype の効果を明示的に分けることが

できる。形質によっては、高精度（１品種抜き、または１環境抜きの cross-validation で、出穂

まで日数において予測値と実測値の相関係数 0.9 以上）で予測を行うことができた。 

 また、各形質において GxE を考慮した GWAS を実施し、環境全体または特異的に QTL を検

出した。 

 

研究テーマ D「最適ゲノムデザインおよび最適交配組合せの予測手法の開発」 

研究成果： 

 育種シミュレーション用基盤として、R パッケージ Breeding Scheme Language を開発、公開し

た。 

 このシミュレーション基盤と品種群のゲノムワイドマーカー情報を用い、トレーニングに用い

た品種群の全組合せでの交配後代（F2）をシミュレートした。この際、マーカーの物理位置の

情報のみでは交配シミュレーションは実行できないため、既存のイネ連鎖地図情報から物理

距離と遺伝距離の関係を計算し、シミュレーションに用いた。シミュレートされた遺伝子型に対

して開発した予測モデルを適用することで、分離予測が可能となった（下図）。 

 

研究テーマ E「G×E-GS モデルの評価」 

研究成果： 

 トレーニングに用いた品種群での cross-validation における GxE-GS モデルの精度評価を実

施した。形質によっては高精度で予測が行えることがわかった一方、予測ができない形質も

あり、モデルの改良が求められるだろう。 

 交配後代集団における精度検証を実施するために、F2 集団の栽培試験及びマーカージェノ

タイピングを実施し、シミュレーション結果との比較を行う基盤を作った。 

 

まとめ 

以上の研究により、GxE と形質間の関係を考慮した登熟についてのゲノミック予測モデルの

構築および、シミュレーションによる最適育種工程の提案を実施した。 

 



 

３． 今後の展開 

本研究で開発した‘穂構造を考慮した登熟の GxE-GS モデルは、「関係する各形質の GxE-GS

モデル」と「形質間の関係」を別々に推定した後、組み立てていくものであった。これは、これまで

の作物モデルの構造に則った形である。しかしながら、この構造を保ちながら、モデルに含まれ

る構造の全体を一連の流れの計算によって一度に形質予測を行うことが、今後求められるだろ

う。それが可能になれば、地域特異的な場合の最適ゲノムデザインの推定に寄与できるだろう。 

また、現在、トレーニングに用いた品種集団から交配親を選び、２つの交配組合せパターンの

F2 分離集団を作成している。今後、品種集団で構築した GxE-GS モデルを分離集団にも適用可

能か検証する。 

育種シミュレーションに関しては、今回開発・公開した育種シミュレーション用の R パッケージ

Breeding Scheme Language は、GxE やコスト計算の実装を行なっている。また、他の研究機関か

らの注目も大きいため、多くの作物の育種に適したシミュレーション基盤として、さらなる発展をさ

せていく予定である。 

 

４． 自己評価（公開） 

 

【研究目的の達成状況】 

穂構造を取り込んだ登熟についての予測モデル（GxE-GS モデル）の開発および、各形質に

おける cross-validation による精度検証は実施することができた。また、開発したモデルと育種

シミュレーションを組み合わせることにより、分離集団の形質値予測に基づく最適交配組合せ

の予測も実施することができた。最適ゲノムデザインに関しては、広域適応性についての推定

は実施可能であった。 

しかしながら、開発したモデルの構造により、地域特異的な最適ゲノムデザインの推定には

至らなかった。また、実際の F2 分離集団を用いた GxE-GS モデルの精度検証は、phenotyping

の困難さにより達成できなかった。 

 

【研究の進め方（研究実施体制及び研究費執行状況）】 

 常時 2〜3 名の研究補助員（表現型計測やデータ入力、実験補助を担当）を雇用し、研究を

遂行した。研究に必須となる表現型データの取得や、マーカージェノタイピングに必須となる

DNA 抽出を効率的に実施できるよう努めた。 

 研究費は、主に研究補助員の雇用および水稲のマーカージェノタイピングのために使用し

た。品種群のマーカージェノタイピングに関しては、他の研究者との共同研究により、データを

共有することで、リシークエンスする品種を節約できた。また、分離集団のジェノタイピングに関

しては、最新のジェノタイピングシステムを検討することで、コストを抑えられるように試みた。 

 

【研究成果の科学技術及び社会・経済への波及効果】 

■育種シミュレーション基盤 

開発した育種シミュレーション基盤は R パッケージ BreedingSchemeLanguage として公開さ

れている。このパッケージは、柔軟性と簡便性を備えており、育種過程のシミュレーションを

GxE やコストも含めてシミュレート可能である。また、本研究でターゲットとしたイネだけでなく、



 

様々な植物に適用可能である。このパッケージについては多くの研究者に興味を持っていただ

き、国外からの問い合わせもあり、この基盤を使用した研究も進められている。今後、この基盤

を発展させ、作物の育種が進展すると期待している。 

 

■形質の新たな記述法の提案と遺伝的知見 

現在まで、「多収遺伝子」と呼ばれているような遺伝子はいくつか発見されているが、ほとん

どの遺伝子は実際の育種では効果が認められなかった。理由としては、それらが籾数を制御

する遺伝子であったが、登熟能力に問題がある穂上部位の籾を増やしてしまったことや、野外

環境では養分や環境が十分ではなく全ての籾が実らなかったことが考えられる。今回の研究で、

各遺伝子が穂上のどの位置の籾を増減させるか、粒重分布や登熟能力に効くのはどの遺伝

子かということがわかるため、収量の選抜に直結できるのではいかと考えている。 

 

■GxE のモデリング 

現在までも、GxE のモデリングは多く試みられている。しかしながら、作物学的‘視点’を統

計モデリングに取り入れる試みはあまりなく、今後の GxE 研究へのメッセージを残すことができ

ればと考えている。 
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