
緒　　言

　酒米品種「山田錦」は，兵庫県における奨励品種とし

て採用されて以来，７０年を経過している．その間，わが

国で最も優れた酒造原料米との評価を得てきた．しかし，

平年でも稈長が１mを超えることから，倒伏による収量

の低下や高穂発芽性との関連で品質の低下が問題となり，

短稈化による栽培特性の改善が長年の課題とされてきた．

水稲の短稈化に関しては，国際イネ研究所（IRRI）にお

いて台湾の在来品種「低脚鳥尖」の持つ sd１座の半矮性

遺伝子を導入した「IR８」が育成され，"緑の革命 "とし

て脚光を浴びて以来，多くの品種で半矮性遺伝子の育種

面での利用が試みられてきた．わが国においても１９６０年

代に，やはり sd１座に半矮性遺伝子を持つ在来品種「十
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要　　約
　兵庫県の主要酒米品種である「山田錦」または在来品種「山田穂」へ，「山田錦」と半矮性遺伝子を持
つ「レイホウ」との雑種系統を交配し，短稈で玄米タンパク質含有率の低い系統の選抜を行った．その
過程で、第１１染色体上に検出された株当たり穂数に関するQTL（qPN-１１）およびタンパク含有率に関す
るQTL（qBP-１１）の遺伝的な効果について解析を行った．
１　qPN-１１に連鎖する SSR座（RM２０６）のマーカー型は，「山田錦」と「山田穂」で同じであるが，「山田穂」
の qPN-１１は「山田錦」と異なり株当たり穂数を増加させなかった．　このことから qPN-１１における
「山田錦」対立遺伝子は，「山田錦」の雄性親である「短稈渡船」に由来すると考えられる．

２　育成系統における SSR座（RM２０６）のマーカー型と穂数に関する特性の比較から，「山田錦」が有す
る穂数を増加させる対立遺伝子の表現型は劣性であると判断した．

３　選抜系統において，qPN-１１に連鎖する qBP-１１における玄米タンパク質含有率への影響を調査したが，
穂数と玄米タンパク質含有率との間には相関関係が見られなかった．それ故に，qPN-１１による草型
の改良は，玄米タンパク質含有率に影響しないと考えられる．

４　玄米タンパク質含有率の低減化の育種素材としては，その効果が大きい「山田穂」（京大１３２）が有用
であると考えられた．

The View on Breeding for "Yamada-Nishiki" Allele on the Quantitative Trait Loci 
for Panicle Number

 Shinya YOSHIDA， Masaru IKEGAMI and Kuniko SHIWAKU

Summary
　For the production of the short culm lines with low grain protein content， the hybrid lines between major 
brewing rice variety 'Yamada-nishiki' in hyogo and cooking rice variety 'Reiho'， which has semi dwarfing gene， 
sd１， were crossed with 'Yamada-nishiki' or local variety 'Yamadaho'． In the breeding process， the genetic 
characters were investigated for QTL（qPN-１１） for panicle number par plant and  QTL（qBP-１１） for grain 
protein content．
�　'Yamadaho' allele of qPN-１１ did not increased panicle number in contrast with 'Yamada-nishiki' allele of 
qPN-１１， although 'Yamadaho' allele of  RM２０６ linked with qPN-１１ was the same as 'Yamada-nishiki allele．

�　From the comparison between phenotypes for panicle number and genotypes of RM２０６ allele， the 'Yamada-
nishiki allele of qPN-１１ was recessive．

�　At the selected lines by the phenotype for panicle number， grain protein contents were investigated． As the 
result， it was considered that grain protein content will be affected with the modification of the phenotype for 
panicle number by qPN-１１．

�　We considered that local variety 'Yamadaho' is useful material for breeding varieties with low grain protein 
content．
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石」を基礎に「ホウヨク」，「シラヌイ」，「レイホウ」な

どに代表される短稈品種が育成された５）．

　近年では，戻し交配により「コシヒカリ」へsd１座の半矮性遺

伝子を導入することで，「コシヒカリ」の良食味の特性を維持

しながら耐倒伏性を改善した品種（「ヒカリ新世紀」や「コシヒ

カリつくば SD１号」など）が育成されている．そこで，「山田錦」

においても半矮性遺伝子の導入による草型の改善を目指し，

「レイホウ」との交配による短稈品種の育成を行うととも

に，「レイホウ」と「山田錦」の雑種集団を用いて酒米と

しての適性形質を中心とした遺伝的解析を行ってきた１１）．

　一方，草型関連形質である穂数は収量を構成する要素

として重要な特性であるが，近年の気候の温暖化傾向に

伴い，玄米品質との関わりも注目されている６）．筆者ら

は「レイホウ」と「山田錦」の F１由来半数体倍加系統を

用いた量的形質遺伝子座（以下QTL）解析において第１１

染色体上に株当たりの穂数に関与する遺伝子があること

を明らかにした１２）．また，この穂数に関するQTLとほぼ

同じ染色体領域に玄米タンパク質含有率に関するQTL

が検出された１２）．それ故に，こうした重要な特性の遺伝

的特性と形質相互の関連を明らかにすることは今後の良

質酒米品種の育成にとって重要である．

　今回，上記のQTLに関する SSRマーカーの品種間で

の多型を調査するとともに，「レイホウ」の持つ半矮性遺

伝子を導入した酒米短稈系統育成の過程において，この

QTLの「山田錦」が有する対立遺伝子の特性と由来につ

いて一二の知見が得られたのでその育種面での意義につ

いて考察する．

材料及び方法

１　SSR多型の解析

　SSR座（RM２０６）の多型解析は，Hashimoto et al．（２００４）

の方法に準じて実施した．また，QTLにおける対数オッ

ズ（以下 LOD値）は，コンピュータープログラム（qGENE）７）

により求めた．

　解析を行った供試品種は吉田ら（２００５）における品種

から選定した．また，育成個体での多型解析は，表１に

おけるF３世代の各系統５個体を用いて，個体毎に実施した．

２　育成系統の栽培

　育成系統の栽培は，年次により移植時期が異なるが，

全て兵庫県立農林水産技術総合センター・酒米試験地の

同一圃場（埴壌土）において，同一肥培条件で実施した．

耕種概要は以下のとおりである．苗は，育苗日数約３５日

の中苗を６月１２日から１５日に，手植えの１本植で移植した．

裁植密度は条間２５cm，株間２０cmとした．施肥は基肥と

して窒素成分で a当たり０．４kg 施用し，追肥，穂肥は施

用しなかった．

３　玄米タンパク質含有率の定量

　約０．５gの玄米試料での窒素含有率をセミミクロケル

ダールを用いて測定し，得られた値に５．９５を乗じてタン

パク質含有率とした．供試材料は表１におけるF４系統の各

５株に稔実した玄米を均等に混合して試料とした．

結果及び考察

１　SSRマーカー（RM２０６）近傍におけるQTLの LOD値

表１　「レイホウ」の持つ半矮性遺伝子を導入した酒米短稈系統の育成経過
２００４２００３２００２２００１年代
F４F３F２F１交配世代

系統数系統数個体数
１１（　１）１６（　６）２００４山田錦／RY２４
１３（　２）１７（　７）１００２山田錦／RY４１
３（　１）５（　２）５０１山田錦／RY６７
２７（　４）３８（１５）３５０-小計
１２（　０）１０（　６）２００４山田穂／RY２４
１１（　２）１７（　９）２００４山田穂／RY４１
２（　１）１３（　１）２００４山田穂／RY６７
２５（　３）４０（１６）６００-小計
５２（　７）７８（３１）９５０-合計

注１）RY２４， RY４１， RY６７は，レイホウ山田錦 F１由来の半数体倍加系統
　２）括弧内の数字は各世代のにおける選抜系統数
　３）F４での系統は F３での各選抜系統から，１～２株を選び系統とした．
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　図１に「レイホウ」と「山田錦」の F１由来半数体倍加

系統集団での SSRマーカー（RM２０６）近傍の株当たりの穂

数および玄米蛋白含有率に関するQTLにおける LOD値

（Log odds score）の分布を示した．LOD値は Yoshida et 

al．（２００２）１２）の結果を基にインターバルマッピングにより

算出した．穂数に関するQTL（以降 qPN-１１と呼ぶ）は，

LODの最高値が８．０１と高い値を示し，寄与率（R２値）は

０．３３と，表現型の遺伝的分散の約１/３を説明している．

株当たりの穂数に関するQTLとしては，Septingsih et al．

（２００３）１０）がRM２０６に比較的近いRM２５４近傍での存在を

報告しているが，そのLOD値は２．９２と小さい値となって

おり，qPN-１１と比較して遺伝的効果は小さい．一方，玄

米タンパク質含有率についてのQTL（以降 qBP-１１と呼

ぶ）は LODの最高値が３．５９を示し，qPN-１１と比較する

とその遺伝的な効果は小さいが，「レイホウ」と「山田錦」

の雑種集団で検出された玄米蛋白含有率に関するQTL

の中では，最も効果の大きいものであった１２）．玄米のタ

ンパク質含有率に関するQTLについてもAluko et al．

（２００４）１）が第１１染色体上での存在を報告しているが，こ

のQTLは RM２０９の近傍であることから，qBP-１１とは位

置的に異なっている．また，qPN-１１と qBP-１１の LOD値

におけるピークの位置は約１０cmの差を示した．しかし，

これらのQTLを挟み込む分子マーカーであるRM２０６と

RM２１の距離が３１．４cMも有ることから，これら２つの

QTLの間の正確な距離を明らかにするためには新たな

分子マーカーによる解析が必要である．

２　SSRマーカー（RM２０６）の品種間での多型性比較

　表２に，現在の酒米品種の育成系譜上の祖先となった

在来品種に関するRM２０６座でのマーカー型の種類を示

した．「山田錦」の雌性親である「山田穂」に近縁な品種

でも２種類，雄性親の「短稈渡船」に近縁と思われる品

種では，４種類のマーカー型が観察され，この遺伝子座

における変異性が高いことが示された．特に「渡船」に

近縁な系統では，「山田錦」と異なるマーカー型を示す系

統が多かった．それ以外の品種では「神力」や「旭」と

近縁な系統で「山田錦」と同じマーカー型を示すものが

多く，「愛国」，「大場」，「亀の尾」といった北陸や東北の

在来種では，西南暖地の品種と全く異なる多型を示した．

　一方，山田錦を育成系譜上の親に持つ酒米品種での

RM２０６における多型を調査した結果，調査１３品種中両親

のマーカー型が同じであるため由来が不明な「さがの華」

以外では「金紋錦」のみが「山田錦」と同じマーカー型

を示した（表３）．しかし，その他の品種では全て「山

田錦」と異なるマーカー型を示した．このことは，RM２０６

座の近傍に位置する「山田錦」対立遺伝子を持つ系統が

兵庫県立農林水産技術総合センター研究報告〔農業編〕第５５号（２００７）１２

表２　在来品種での SSRマーカー RM２０６におけるマーカー型
マーカー型品種名分類マーカー型品種名分類

０早生神力Ⅱ-a０山田錦Ⅰ-a

０器良能（農生研８２２３）Ⅱ-a０山田穂（京大１３２）Ⅰ-a

０三河錦Ⅱ-a０山田穂（九大１７１３）Ⅰ-a

０愛知三河錦３号Ⅱ-a０新山田穂１号（農生研１０４８０）Ⅰ-a

０白千本Ⅱ-a２新山田穂２号（九大１３８４）Ⅰ-a

１８黄笹Ⅱ-a０白玉（農生研７８４６）Ⅰ-a

０朝日Ⅱ-b０都（農生研８２１８）Ⅰ-a

０京都旭Ⅱ-b０殻良都Ⅰ-a

０早生旭Ⅱ-b２伊勢錦Ⅰ-a

０辨慶（九大１０８）Ⅱ-b０強力２号Ⅰ-a

４十石Ⅱ-b０但馬強力Ⅰ-a

１６竹成（農生研８０４３）Ⅱ-c２八反１０号Ⅰ-a

-６愛国Ⅲ４竹田早生Ⅰ-a

-８銀坊主（農生研７５７２）Ⅲ２雄町Ⅰ-b

-２０大場Ⅲ２機内雄町Ⅰ-b

-１８巾着Ⅲ２船木雄町（農生研１０９１９）Ⅰ-b

２０上州Ⅲ０渡船（九大１６８１）Ⅰ-b

８房吉Ⅳ０野条穂Ⅰ-b

４亀の尾（農生研６５２１）Ⅳ２祝Ⅰ-b

１２亀の尾４号（農生研６１５６）Ⅳ２渡船２号（農生研１０４８４）Ⅰ-c

８森田早生Ⅳ-４滋賀渡船２号（京大８５５）Ⅰ-d

１２万石Ⅳ-２八反草（京６８）Ⅰ-e

８万歳（農生研７７０９）Ⅳ２神力（農生研９９１６）Ⅱ-a

-６撰一（農生研８１４０）Ⅴ２神力（京大２４５）Ⅱ-a

注）分類は吉田ら（２００５）におけるクラスター解析結果に基づく．
　　マーカー型は，「山田錦」を標準（０）として，塩基配列の増減数を示した．
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育成に当たって何らかの不利な特性を有していた可能性

のあることを示唆する．

３　「山田錦」，「レイホウ」ならびに「山田穂」（京大１３２）

を交配親とする育成系統での草型特性の選抜効果

　短稈の酒米新系統の育成に当たって，雄性親とした

RY２４，　RY４１および RY６１は，「レイホウ」に「山田錦」

を交配したF１の葯を培養して得られた半数体倍加個体の

後代で，短稈で酒米としての玄米特性に優れた系統であ

る．また，雌性親の一つとして用いた「山田穂」（京大１３２）

は「山田錦」と比較しても玄米タンパク含有率が低い事

から選定した．立毛での選抜では短稈で比較的穂数が多

い個体および系統を選んだ．これは，穂数を増加させる

qPN-１１　の「山田錦」対立遺伝子を持つ系統を選抜する

ことで，それに連鎖する玄米タンパク質含有率に関わる

qBP-１１の「山田錦」対立遺伝子による玄米タンパク質含

有率の低い系統の育成を目標としたことによる．　草型

並びに玄米特性に基づいて選抜されたF２個体とその後代

F３系統群の稈長並びに穂数の分布を図２に示した．稈長，

穂数ともにそれぞれ世代間で一定の相関関係が認められ

るが，雌性親の違いにより分布にやや偏りが見られた．

すなわち，「山田穂（京大１３２）」は，「山田錦」と比較し

て長稈で比較的穂数が少ないという特性をそれぞれの交

配後代系統に反映した分布となっている．

　さらに，こうした相関を詳しく知るため，「山田錦」と

「山田穂」の交配後代集団別に，稈長および穂数におけ

表３　育成品種におけるRM２０６マーカー型の由来
山田錦との
比較＊

RM２０６のマーカー型来歴
育成品種名

雄性親雌性親育成品種雄性親雌性親

+不明不明０短稈渡船山田穂山田錦

-不明不明２東北１４０号山田錦東北１４０号蔵の華

--２００４美山錦山田錦美郷錦

-０不明-２２山田錦山田錦月の光サケピカリ

+０-２００山田錦たかね錦金紋錦

-不明０-２中部４４号山田錦夢山水

-２０-２雄町山田錦山雄６７号

--８０-８IM-１０６山田錦兵系酒１８号

-不明０-２２中国３１号山田錦灘錦

-不明０-２２兵系２３号菊栄山田錦兵庫夢錦

-０１４１４山田錦オオセト兵系カ５６号

-２０２ヒノヒカリ山田錦吟の夢

不明０００山田錦若水さがの華

-０-２-２山田錦シラヌイ西海１３４号

注）山田錦との比較は育成品種のマーカー型が「山田錦」由来と考えられるものを＋，そうでない場合をーとした．
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る，世代間の相関係数を計算した（表４）．稈長に関し

ては「山田錦」，「山田穂」の双方の交配系統で世代間で

の相関が高かった．これは主に，「レイホウ」由来の半矮

性遺伝子が不完全な劣性遺伝子であるため，比較的連続

的な分布となったことによると考えられるが，半矮性遺

伝子以外の微動遺伝子による相加的な効果も想定される．

　一方，穂数に関しては，「山田錦」を親とする集団の世

代間には５%水準で有意な相関が見られたが，「山田穂」を

親とする集団では相関が見られなかった．このことは，

この集団では穂数に関して遺伝的変異がなかったことを

示唆している．

　そこで，F３個体集団での qPN-１１に隣接する SSRマー

カーである RM２０６についての遺伝子型の調査を行った．

なお，RM２０６における「山田穂」（京大１３２）　のマーカー

型は，「山田錦」と同じであるが，雄性親となった系統の

全てが「レイホウ」と同じマーカー型を示すため，「山田

穂」交配集団で「山田錦」と同じ遺伝子型を示す個体は，

RM２０６座に関しては「山田穂」由来と考えられる．その

結果，「山田錦」交配集団では，RM２０６座におけるマー

カー型の分離比が期待値（３：２：３）から大きく外れ，

山田錦型ホモ個体が非常に多く，選抜による偏りが認め

られたのに対して，「山田穂」交配集団では，マーカー型

の分離比がほぼ３：２：３に適合した（表５）．このことは，

「山田錦」交配集団では穂数に関する選抜効果が qPN-１１

座の対立遺伝子に対して働いたのに対して，「山田穂」交

配集団ではqPN-１１座に対し，選抜効果が無かったことを

示している．これらのマーカー型と株当たり穂数との関

係を図３に示した．「山田錦」交配集団における山田錦型ホ

モ個体とレイホウ型ホモ個体では，穂数の分布が明確に

異なった．しかし，両集団ともに２つのピークが認めら

れた．このことは，qPN-１１座とは別の穂数に関わる遺伝

子の存在を示唆する．一方，ヘテロ型集団では，レイホ

ウ型ホモ個体集団とほぼ同じ範囲に分布を示し，穂数が

少なくなる方向が優性であった．一方，「山田穂」交配集

団では，RM２０６のマーカー型の違いによる穂数分布の差

は小さかった．このことから，qPN-１１における「山田

穂」の対立遺伝子は，「山田錦」の持つ対立遺伝子と異な

り，穂数に対する効果が「レイホウ」の持つ対立遺伝子

と同じであることを示している．

　また，これらの観察結果は，品種間でのRM２０６座の多

型調査において「山田錦」と同じマーカー型を示す系統

が「山田穂」の近縁系統で多いという事と一致しない．

それ故に，RM２０６座は在来品種群内で多様性が高かった

ことからも，在来品種においてはRM２０６座の多型とそれ

に連鎖する遺伝子との関係を論ずるのは，現段階の判断

材料では難しいと思われる．

４　育成系統における玄米タンパク質含有率の選抜効果

　「山田錦」の交配集団では株当たり穂数が多い個体を選

抜することにより，qPN-１１の「山田錦」対立遺伝子を効

果的に選抜することができた．そこで，この qPN-１１に

隣接する玄米でのタンパク質含有率を低くする qBP-１１

表５　F３選抜個体集団における SSR多型（RM２０６）の分離

χ２値
レイホウ
型ホモ

ヘテロ
山田錦
型ホモ

個体数

３１．７５３６４５１０２実測値
１８３山田錦交配集団

６８．６４５．８　６８．６期待値

<χ２（２， ０．０５）=５．９９０．４１７２４８　７９実測値
１９９山田穂交配集団

７４．６４９．８　７４．６期待値

表４　F２と F３世代間での稈長並びに穂数の相関

平均値個体又は

相関係数F３系統群F２個体群系統の数

 **０．８４８８５．６ cm８６．６ cm３８山田錦交配集団

稈長  **０．７８０８８．２ cm９２．４ cm４０山田穂交配集団

 **０．７９７８６．９ cm８９．６ cm７８全体

 *０．３５４１４．６ 本 / 株１５．２ 本 / 株３８山田錦交配集団

穂数 ０．１６５１２．５ 本 / 株１１．５ 本 / 株４０山田穂交配集団

 **０．４８３１３．５ 本 / 株１３．３ 本 / 株７８全体

注）*，** は，それぞれ，５%および１%水準での有意性を示す．

兵庫県立農林水産技術総合センター研究報告〔農業編〕第５５号（２００７）
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の「山田錦」対立遺伝子の効果を見るため，F３個体にお

いて，qPN-１１に隣接する分子マーカーRM２０６のマーカー

型がホモ型であった個体の後代（F４系統）に稔実した玄

米のタンパク質含有率を調査した（図４）．その結果，「山

田錦」交配集団ではRM２０６のマーカー型の違いによって

は顕著な差が認められなかった．このことは，当初の目

標とは異なる結果を示している．qPN-１１と qBP-１１の染

色体上での位置については，戻し交配集団や新たな分子

マーカーを用いてさらに精密なQTL解析を実施しない

と明確にすることはできないが，一つの可能性として，

雄性親として選抜した「レイホウ」と「山田錦」F１由来

の半数体倍加系統は，玄米タンパク質含有率が低い系統

として選定したことから，すでにこれらの系統では

RM２０６アリルとqBP-１１との間で，組換えが起こっていた

のではないかと考えられる．一方，「山田穂」交配集団で

はタンパク質含有率の分布幅は「山田錦」交配集団以上

に大きいかった．このことは「山田錦」より玄米タンパ

ク質含有率が低い「山田穂」が有する遺伝子の効果によ

るものと想定され，玄米のタンパク質含有率の低減化の

ための育種素材として「山田穂」（京大１３２）が有効であ

ると考えられる．

５　「山田錦」における qPN-１１対立遺伝子の由来と育種

的意義

　「山田錦」の両親である「山田穂」と「短稈渡船」は

育成当時の系統が保存されていないため，それらの特性

については京都大学，九州大学および（独）農業生物資

源研究所に保存されている系統の特性比較から推定する

必要がある．池上ら（２００３）４）は特性調査の結果から

「山田穂」および「渡船」の保存系統の中で，（独）農業

生物資源研究所に保存されている「渡船２号」のみが株

当たりの穂数が「山田錦」並の偏穂数型であることから，

「山田錦」の親となった「短稈渡船」は，この「渡船２

号」であろうと推定している．今回の短稈酒米系統の育

成過程で明らかになった qPN-１１座における「山田錦」

と「山田穂」との対立遺伝子間での穂数への効果の違い

から，「山田錦」の有する対立遺伝子は「短稈渡船」に由

来するものと思われる．一方，qPN-１１座における「山田

錦」対立遺伝子での穂数増加効果が劣性であり，qPN-１１

座での突然変異であると考えられることから，「渡船」に

おいて生じた変異であったと推定される．しかし，qPN-

１１座に連鎖する RM２０６における「渡船２号」マーカー型

は「山田錦」のそれと異なることから，「山田錦」におけ

る同遺伝子の由来を明確化するには「渡船２号」と「山

田錦」との間でqPN-１１座における相補性検定を行う必要

がある．

　「山田錦」の育成に当たって，池上ら（２００５）３）の調査

によると，昭和８年の兵庫県立農業試験場業務功程におけ

る記述で，後の「山田錦」となった系統である「山渡５０-

７」は短稈多げつで収量が多いと評価されており，qPN-

１１座による株当たり穂数の増加は「山田錦」が育成され

るに当たって重要な特性であったと想像される．しかし，

２の項で示した様に「山田錦」を交配母本としたその後

の育成品種では，qPN-１１座において「山田錦」対立遺伝

子を受け継ぐ品種がほとんどないことから，この「山田

錦」の持つ穂数に関する特性は，その後の他品種からの

A 山田錦型ホモ

ヘテロ

レイホウ型ホモ

山田錦

B 山田穂型ホモ

ヘテロ

レイホウ型ホモ

山田穂
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図3 F3選抜集団におけるSSRマーカーRM206のマーカー型に

基づく穂数に関する個体頻度の分布
A:山田錦交配集団，B:山田穂交配集団

穂数（ 本/株）

吉田晋弥・池上　勝・塩飽邦子：「山田錦」の持つ穂数に関する遺伝子の育種的考察
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短稈化遺伝子の導入や化学肥料の発達による耐肥性との

関連でかならずしも有利でなかったと想像される．すな

わち，今回，酒米短稈系統の育成母本として利用した

「レイホウ」の qPN-１１座における対立遺伝子は，「山田

錦」のそれと比較すれば，穂数を少なくするが，「レイホ

ウ」の品種特性としては，短稈穂数型品種である９）．sd１

座における半矮性遺伝子は株当たり穂数の増加にも影響

することが準同質遺伝子系統を使った調査で明らかに

なっており８），半矮性遺伝子と qPN-１１座の「山田錦」対

立遺伝子の組合せは，遺伝的に過繁茂の原因となる可能

性も想定される．

　近年，一般食用米において気候温暖化に伴う高温登熟

での白未熟米等の発生による玄米品質の低下が問題と

なっている．この原因の一つとして，分げつ期における

高温が茎数過多を招き，シンクとソースのバランスが崩

れることも一因と考えられている６）．「山田錦」の場合も

１９９８年を境に検査等級において特等比率の低下が顕著と

なっている．その一因は生育前半の高温により穂数が増

加し，籾数過多となって，これが粒の充実度へ悪影響を

及ぼしたことであると考えられている．今後の水稲育種

においては気候温暖化への対応が避けて通れない課題と

なっており，そうした観点から，穂数に関する特性は育

種上非常に重要な特性であると考えられる．それ故に，

現在育成中の酒米短稈系統でのqPN-１１座における「山田

錦」対立遺伝子の有無による生育並びに玄米特性の違い

に関する詳細な解析が待たれる所である．さらに，現在

qPN-１１座の「レイホウ」対立遺伝子を「山田錦」に導入

した準同質遺伝子系統を育成中であり，そうした系統を

用いることにより，将来qPN-１１座の分子レベルでの機能

解明が可能になると考えている．
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