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要 旨 

 

１ 背景と目的 

 温暖化をはじめとする気候変動は、農業生産にとって大きなリスク要因であり、世界各地

で作物の高温障害、干ばつ害、塩害などが頻繁に発生し、作物の生産性と品質に甚大な被害

を及ぼしている。気候変動下において、持続的な農業生産を確保することは、世界が共有す

る喫緊の課題である。 

 本提言は、気候変動に対応して育種学が取り組む課題と展開方向についての議論及びわ

が国の育種学における発展を踏まえ、今後の国際連携による育種学研究強化の必要性及び

育種学と環境農学の融合への展望を示すものである。 

 

２ 気候変動が農林業と畜産業に及ぼす影響 

 大気中のCO2濃度など気象要因の変化は作物の生産性を変動させる。気候変動に伴う作物

への影響の程度には作物種や栽培地域により差異がある。今後は、気候変動による作物収量

への影響評価について、遺伝学的、生理学的、作物学的研究を強化する必要がある。温暖化

は作物の品質にも大きな影響を及ぼす。わが国では夏季の高温により米品質の劣化が顕在

化し、高温耐性品種の開発が急ピッチで進められている。永年性の果樹類では、温暖化によ

る果実品質の低下が世界で問題になっている。また、気候変動により新規の病害虫の発生・

飛来や激発地帯の北上などが予測されることから、より広い地域を対象に国際共同研究の

強化が求められる。 

 気候変動により家畜の生産は負の影響を受ける一方、反芻家畜が温室効果ガスのメタン

を放出するため、畜産業は温暖化の原因にもなっている。そのため、家畜や飼料作物の生産

に及ぼす温暖化影響評価、環境負荷の低減化、メタン放出の抑制、気候変動に対応する家畜

育種などに関する研究と技術開発が進められている。 

 

３ 気候変動に対応する作物育種と遺伝育種研究 

 気候変動の中で、世界の作物生産にとっての最大の脅威は高温と干ばつ、集中豪雨などで

ある。特に、冷涼な環境を好み乾燥地で栽培されているコムギ、雨水のみに頼る天水田で栽

培されるイネなどでは、気候変動に伴う干ばつは深刻な問題である。そのため、干ばつなど

の気候変動への適応策としてストレス耐性品種の開発は重要な課題である。今後、世界にお

ける食料の安定生産を可能にするためには、育種研究の強化はもとより第二の緑の革命と

もいうべき画期的な農業生産技術開発のための研究の強化が必要である。 

 1960 年代にコムギやイネで推進された緑の革命において、育種学は半矮性品種などの開

発に貢献した。緑の革命の成果は世界中に普及したものの、収量増を達成するためには多大

の資源を投入する必要があることから、環境への負荷が大きい。第二の緑の革命では、気候

変動下における増収を目指すとともに、環境への負荷が小さく持続的な農業生産を目指す

ものでなければならない。 
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2000 年以降、作物のゲノム解読が急速に進展し、ゲノム情報を活用してストレス耐性機

構の解明や耐性品種の開発が進展している。本報告では、乾燥耐性、塩害耐性、高温耐性、

冠水耐性、洪水耐性及び湿害耐性に関する最近の研究を紹介し、気候変動に対応する遺伝育

種研究の今後の展望について論議している。 

これらの研究成果は、世界における気候変動下での食料問題の解決に貢献することが期

待される。今後、国際農業研究機関、海外の大学や研究所などとの国際連携による気候変動

に対応する遺伝育種研究の強化が必要である。 

 遺伝育種研究の成果を速やかに作物育種につなげるためには、ゲノム情報を利用して得

られたストレス耐性遺伝子やQTLの集積、DNAマーカーを利用した突然変異体選抜や組換え

個体選抜などのゲノム育種技術の開発が重要である。また、従来の遺伝子組換え技術に加え

て、任意の遺伝子に突然変異を起こさせることができるゲノム編集など新育種技術の開発

も重要な課題であり、今後の新育種技術の発展への期待も大きい。 

 

４ 育種学と多分野を融合する新たな環境農学により生産を守る取り組み 

 育種学は、多様な遺伝資源から有用形質を導入して、動植物の新たな品種・系統を開発す

ることを目的とする学問分野である。作物や家畜の生産環境に共存する微生物は、作物や家

畜の生育や生産性に大きく影響するにもかかわらず、作物と微生物との共生、寄生や相互作

用に関する基本情報はほとんど解析されていない。次世代シーケンサーによるメタゲノム

解析が可能になった今、育種学、土壌学、植物病理学などの生産農学分野と分子生物学やゲ

ノム科学を糾合し、新たな分野の融合研究を推進するための環境農学基盤を構築すること

は、今後の農学と環境科学にとって極めて重要である。 

 作物の生産環境には、作物に共生してストレス耐性や生産性の向上に寄与する微生物、作

物に感染して病気を発症させる微生物など、多様な微生物種が共存している。気候変動下に

おける微生物資源との相互作用を最大限に利用して作物の生育を最大化し、農業環境を改

良・保全するためには、まず微生物など微小生物の基本情報を収集し解析する必要がある。

これらの基本情報を解析することにより、植物と共生微生物との相互作用機構の解明に結

び付けることが可能になるとともに、作物の遺伝的改変への適用も可能になることが期待

される。  

 また、世界規模で進行中の土壌微生物のメタゲノム解析により生み出される成果は、耕作

地の効率的利用や保全、気候変動に伴う耕作不適地の改良や緑化などに役立つことが期待

される。動植物・微生物間相互作用を利用した農業環境基盤構築の研究には、国際連携によ

る共同研究体制の整備が不可欠である。
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１ 背景と目的 

 気候変動により人間の生存や生活が脅かされている。国連による人口推移予測によると、

現在70億の世界人口が2050年には96億人に達する。人口増加に伴うエネルギー消費とCO2

排出量の増加、生存環境の劣化及びそれらに伴う気候変動はますます激しさを増し、特に、

近年の温暖化による作物の生産性低下は、世界人口の増加に伴う食料の需給ギャップを拡

大させ、今後一層深刻な問題になると考えられる。 

地球規模での温暖化は乾燥地の砂漠化を進行させ、人間の生活圏が奪われるリスクがあ

る。一方、気候変動に伴う温暖化は、局地的に猛暑、豪雨、豪雪等の異常気象による災害を

起こし、時に人間の生存そのものが危険にさらされることになる。また、気候変動は農業生

産にとっても大きなリスク要因であり、特に近年、温暖化に伴って世界各地で作物の高温障

害、干害、水害、塩害等が頻繁に発生し、作物の生産性や品質に甚大な被害を及ぼしている。

したがって、気候変動下において持続的な農業生産を確保することは、食料安全保障の視点

から世界に共通する喫緊の課題である。また、農業生産者にとって、気候変動の農業への影

響は最大の関心事となっている。 

 

(1) 気候変動予測 

2013年９月に公表されたIPCC（Intergovernmental Panel on Climate Change、気候

変動に関する政府間パネル）第５次評価報告書によると、21 世紀末には地球の平均気温

は 0.3～4.8℃の範囲で上昇すると予測されている。温室効果ガスの排出削減対策が講じ

られない場合、21 世紀末には地球の平均気温は 2.6～4.8℃（平均 3.7℃）上昇すると予

測され、地球規模での温暖化は一層深刻化すると警告されている。 

2015年12月、第21回国連気候変動枠組み条約締約国会議（COP21）において、2020年

以降の地球温暖化防止の新たな枠組みとなるパリ協定が採択された。パリ協定は、全体目

標として世界の平均気温の上昇を産業革命前と比較して２℃未満に抑えること、長期目

標として今世紀後半には人間活動による温室効果ガスの排出量を実質的にゼロにするこ

となどを掲げている。目標達成のために国別の国内対策が義務付けられているものの、楽

観視できない。また、局地的変動はすでに始まっており、気候変動に対応する作物育種で

は、最大の気温上昇をも想定した目標と戦略を設定して取り組む必要がある。 

 

(2) 生物多様性への影響 

気候変動は生物種の多様性に対しても大きな影響を及ぼすことが懸念されている。温

暖化の影響は、最も早期に熱帯地域の生物多様性の変化に現れると予測されている［1］。

季節的な気候変動が小さい熱帯地域に生息する生物種は、特に温度変化に対する適応力

が弱く、温暖化の影響を最も受けやすいと考えられている。このような温暖化による生物

多様性影響が熱帯地域の作物やその近縁野生種にも早期に現れるかは不明であるが、将

来の育種における持続的利用の観点から、作物とその近縁野生種の賦存状況に関して定

期的にモニタリングすることは重要な課題である。 
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(3) 育種のターゲットとしての気候変動の問題点 

気候変動下の農業において、乾燥、高温、塩害は、作物に同時に影響することが多く、

これらの相互関係は複雑である。例えば乾燥に耐える性質については、耕作が降雨にのみ

依存するか、灌漑できるか、地下水位が高いか低いかなどによって、条件は全く異なる。

例えば夏雨型で地下水位が高い中国北部のコムギでは、より深根性で地下水位に達する

ことのできる遺伝子型が有利である。また、種子を深播きにして土壌深部の水分を利用し

て発芽させる必要があり、子葉鞘が長く伸長できる深播き耐性の遺伝子型が重要である。

これに対し、冬雨型で地下水位が低い地中海性気候地域のコムギでは、秋から冬の雨季に

土壌に蓄えられた水で春の成長を行わねばならないため、水を節約しながら最後まで生

育し子実を結ぶ性質が有利である。従って、この地域では、根圏の発達が旺盛で初期栄養

成長に優れた系統は、生育の途中で水切れを起こし十分に種子を生産できない可能性が

あり、全生育期間を通じて節水性は最重要形質である。その他に、乾燥に敏感に反応し、

大気湿度が低下する日中に気孔を閉鎖し葉を巻き上げる性質、葉の老化・枯死を遅延して

緑色を保つ能力（ステイグリーン）、さらには、生育初期に葉が土壌表面に広がり土壌水

分の蒸発を抑える形質も育種上重要と考えられる。 

これら形質には品種間差があり明らかに遺伝的なものであるが、それに関与する遺伝

子は主働遺伝子ではなく、多数の量的形質遺伝子座 (Quantitative Trait Loci, QTL) が

関与する。そのため、これらの性質を増強するためには、QTLを集積した系統を育成する

か、野生植物などの遠縁な遺伝資源から遺伝効果の高いQTLを探す必要がある。そのため

には、QTLに連鎖するDNAマーカーの開発や、大胆な遺伝資源開発が求められる。 

このような現在と将来の気候変動に対応して、日本学術会議農学委員会育種学分科会

では、第22期より気候変動に対応して育種学が取り組む課題と展開方向について論議を

積み重ねてきた。本報告は、育種学分科会における議論の結果を取りまとめたものであり、

わが国の育種学における発展を踏まえ、今後の国際連携による育種学研究の発展方向を

示すものである。  
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２ 気候変動が農林業と畜産業に及ぼす影響 

(1) 世界とわが国の農業への影響 

① 作物の生育と生産性への影響 

大気CO2濃度増加、気温上昇及び降水量など主要な気象要因の変化は、作物の生理機

能・生育に影響を及ぼし、結果として収量の変動をもたらす。温度上昇に対する主要作

物の収量応答については多くの解析研究がなされてきた。1980年から2008年の間の気

候変動が主要作物の収量に及ぼした影響を解析した結果では、世界平均収量はコムギ

では3.8%、トウモロコシでは5.5%低下した一方、イネとダイズでは増加した地域と低

下した地域が均衡し、世界全体では有意な変化はないとしている[2]。気象と作物収量

モデルを用いた将来の主要作物の収量変動のシミュレーション結果によると、CO2増加

による増収効果を見込んだ場合でも、イネ、コムギ、トウモロコシのいずれにおいても、

低緯度地帯では１℃以上の気温上昇により、高緯度地帯において３℃以上の気温上昇

により、いずれも収量が低下すると予測している[3]。わが国では、今後の気候変動が

イネの収量に及ぼす影響について、過去の収量変動と気象条件との関係から、あるいは

実験データを基礎とした収量予測モデルを用いて解析されている。いずれの解析方法

においても、収量の増減程度は異なるものの、温暖化によりイネ収量は西日本では大幅

に低下し、北日本では低下がみられないか、増加する地域もあるとの結果が示されてい

る。 

大気 CO2濃度は急激に上昇を続けており、ついに 400ppm に達した。大気 CO2は光合

成の素材であり、一般に濃度上昇により作物の光合成は促進される。促進程度はC3型

光合成回路を持つ作物（イネ、コムギ、ダイズ、寒地型牧草種など）で顕著であるが、

C4型作物（トウモロコシ、サトウキビ、暖地型牧草種など）では小さい。光合成促進程

度には、品種間差異も認められるが、その遺伝的・生理的機作は詳細には解明されてい

ない。CO2増加による光合成促進程度は、生育前半で大きいが、後半では低下する抑制

現象がみられる。抑制の主要な生理的要因は、葉内における光合成産物の過剰な蓄積に

よるソース能の低下、あるいはシンクの光合成産物受容能低下と推測されている[4]。 

気温上昇は、冷温地帯においては、低温障害の軽減、生理機能の昂進などによりバ

イオマスを増加させる。一方、熱帯・亜熱帯においては、適温域を超えた高温では生理

機能の抑制、呼吸量の増大、生育期間の短縮、水ストレスの増加など、バイオマス生産

に負の影響を与える。イネでは開花期の気温が約 35℃以上で花粉の活性低下を主因と

した受精障害による不稔増加により収量低下の危険性が高まること、登熟期の高温は

シンク能の低下などにより粒の肥大を抑制することが明らかになっている。ムギ類な

ど越冬性の作物では、冬期の温暖化は幼穂の成長を早め、生殖成長時の低温遭遇の危険

性を増し、登熟期の高温は品質低下と病害発生につながる。マメ科作物では地温上昇は

根粒活性低下を引き起こし、窒素吸収ひいては成長抑制を招くことが報告されている。

これら高温に伴う諸障害への遺伝的耐性強化と栽培システムの改良が求められる。高

CO2条件では複合要因の影響が考えられるが、不明な点が多く、多要因の影響を包括し

た総合的な解明は今後の研究に依存する。 
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降雨量は畑作物の生育に大きく影響し、極端な降雨量の変化は干ばつや洪水を引き

起こし、作物の生産性を低下させる。特に近年、世界各地で干ばつと洪水が頻発してお

り、作物生産に大きな被害をもたらしている。乾燥耐性や冠水耐性は遺伝的形質でもあ

り、育種による耐性強化が期待できる。 

果樹は多様な種や品種で構成され、かつ多年性であり、気候変動の影響は種により

多様である。落葉果樹では、越冬時の気温上昇は果樹の休眠覚醒の低温要求量を満たす

ことを妨げ、休眠打破が不十分になる可能性が懸念される。低温要求量と休眠打破の関

係に関してはいくつかの予測モデルが提唱されており、冬期の気温上昇により休眠打

破が強く影響されるとするモデル（Chilling Hours Model, Utah Model）と、影響は小

さいとするモデル（Dynamic Model）とがあり、見解は分かれている[5]。正確な対応法

を知るため、早期の評価法開発と評価結果を説明するための遺伝的・生理的研究が必要

である。 

 

② 作物の品質への影響 

気候変動、特に温暖化による作物品質への影響の問題も顕在化している。イネでは、

近年、夏期の高温年においては温度依存的な不稔籾、未熟米、白未熟粒、胴割粒などの

発生が頻発している。これらは高温により受精、初期細胞分裂、デンプンの合成、転流、

蓄積などに障害が起こることで発生することが知られており、未熟粒発生などのより

詳細な機構解明により、耐性品種育成が加速されることが期待される[6]。 

果樹での様々な高温障害も報告されている。アントシアニンなどの色素合成には一

定の低温や日較差が必要であるため、ブドウでは着色系品種において着色不良が発生

している。ヨーロッパのワイン用品種栽培地においても、高温による品質低下が見られ

ている。ウンシュウミカンでは生育期の高温により浮き皮の発生が問題となっている。

野菜では作物種により影響の出方は多様である。果菜類では、夏期高温による着果不良、

果実肥大不良、着色不良、日焼け果・尻腐れ果の発生、花芽分化の遅れなどの障害が発

生している。葉根菜類では、抽だい、葉の先端部の枯れ、軟弱・徒長化、結球不良など

が問題となっている[5]。 

 

③ 生産環境への影響 

気候変動は、作物生産地の病原体や害虫の生息動向にも影響している。作物の有害生

物 612 種類について、1960 年以降約 50 年間の発生データを解析した結果、年平均約

2.7km の速度で極域へ発生が拡大していることが指摘された[7]。イネの重要病害であ

るいもち病は平均気温 20～21℃、湿潤条件下で発症するが、より高温で日照時間が長

くなると病気の進展は抑制される。このことから、高温化により、激発地帯は現在の東

北地方から北海道に移行すると予測されている。イネ紋枯病やイネ白葉枯病も高温・多

湿で多発することから、温暖化に伴い多発地帯の移動や拡大が予測される。コムギの赤

かび病菌はかび毒を産出することから、赤かび病に罹病したコムギは食用に利用でき

ない。この病原菌は収穫期の湿潤条件で多発するので、降雨量が増加すると予測される
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地帯で発生増加が危惧される。気候変動により、土着の病原菌から新規の病原菌系統が

出現する可能性が指摘されている。 

わが国で発生が認められるイネミズゾウムシ、イモゾウムシ、ウリミバエ、数種のカ

メムシなどの害虫は、温暖化に伴い低緯度地帯からわが国に進入したものと推定され

る。ウンカ類は東南アジアや中国本土から日本に飛来してイネに吸汁害を与えるとと

もに、イネ縞葉枯病などの病原菌を媒介する。カンキツグリーニング病はミカンキジラ

ミによって媒介されて発生する。これら広域移動性害虫に関しては、発生源での発生状

況や使用農薬に対する抵抗性獲得の有無がわが国における発生や防除対策に影響する

[8]。今後、温暖化の進行に伴い、これらの害虫発生地帯の北上と、新たな害虫の進入

が危惧される。このように、気候変動に伴い病虫害の発生動向は変動することから、従

来よりも広域な地帯を視野に入れた国際的な共同研究と対応策が求められる。 

 

(2) 世界とわが国の林業への影響 

森林分野と地球温暖化などの気候変動との関係は、林業へのネガティブな影響という

よりも、森林・林業・木材利用という流れのなかで、森林による吸収・蓄積と木材利用に

よる排出削減という両面から地球温暖化などへの貢献という方向で検討されている。 

京都議定書の温室効果ガス削減目標は、2008～2012年において、基準年（1990年）と比

較して6%の削減である。このうち、3.8%を間伐などの森林管理、木材の有効利用などに

よる森林吸収量で達成することとしていたが、2011年度には森林吸収量が4.0%に達し、

約束期間の５年間で６%の削減目標を達成した。その後、政府は2013年11月に2020年まで

の新たな削減目標を3.8%とし、そのうち2.5%を森林吸収量により達成することとしてお

り、森林分野への期待は依然として大きい。 

短期的対応に加えて森林吸収量の中長期的な対策を検討するために、モデルを使って

炭素吸収量の予測を行った結果、2050年まで人工林は吸収源であり続けるが、徐々に減

少していくと予測された。また、木材製品の炭素について、ベースラインシナリオでは

中期的に排出源になるが、利用促進シナリオでは吸収源となることが予測された。この

ような予測から、積極的な伐採・更新、成長の良い新品種の導入、木材利用の促進が森林

分野での効果的な温暖化緩和策と考えられている[9]。 

森林の更新のために、温暖化に強くCO2吸収能力の高い品種の育成も進められている。

北海道での利用を念頭に、生育の最適温度がグイマツより高いカラマツとグイマツのF1

雑種「クリーンラーチ」の実用化を目指す技術開発や、人工林の４割を占めるスギを対

象に従来よりも成長に優れた「新世代林業種苗」を短期間で作出する技術開発などが進

められている。 

 

(3) 世界とわが国の畜産業への影響 

地球温暖化による気候変動は、家畜・家禽（以下、家畜）の生産に対しても負の影響

を及ぼす。一方で、反芻家畜は地球温暖化ガスのメタンを放出するため、温暖化の原因

でもある。そこで、温暖化が家畜生産や牧草・飼料作物生産に及ぼす影響評価に加えて、
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環境負荷の低減化対策、メタン放出の抑制などに関する研究と技術開発に精力が注がれ

ているほか、気候変動に対応する家畜の育種に関連した研究も推進されている。 

 

① 気候変動が家畜生産に及ぼす影響 

 これまでの地球温暖化の影響評価では、熱中症による斃死（へいし）や暑熱ストレス・

酸化ストレスの進行などによる繁殖障害の増加、受胎率の低下、飼料摂取量の減少、乳

用牛の産乳量の減少と乳成分量への影響、肉用牛や豚での増体量・肉質の低下、家禽で

の産肉量の低下などが認められている。また、マダニやワクモのような外部寄生虫、ハ

エのような衛生害虫の増加の傾向なども認められているほか、飼料作物では夏枯れなど

による減収や害虫の増加が報告されている。今後は、その地域に存在しなかった病原菌

や病原菌媒介生物が増加し、家畜に新たな疾病がもたらされるケースも想定され得る

[10]。 

 

② 気候変動の時代における家畜育種の方向性 

 世界の食料生産は、今世紀の半ばには現在の水準の 70 %の増産が必要となる[11]。

したがって、これからの家畜生産とその拡大が今後の食料問題の克服において果たすべ

き役割は極めて大きい[12]。しかし、一方では、地球温暖化による気候 

変動の悪影響の進行や種々の環境変化の到来が想定される。このような背景の下で、21

世紀においては、環境への負荷の低減を図りつつ、家畜の生産効率、強健性及び畜産物

の品質の向上を図るための育種の推進が重要と考えられる。家畜の生産効率の改良を図

る上では、生産形質のみならず、繁殖性、健全性、長命性、強健性などの改良による生

涯生産性の改良が必要である。家畜の強健性とは、気候変化や様々な環境変動の下でも

等しく高い能力を発揮できる特性のことであり、強健性の優れた家畜の育種は、今後の

世界的な課題の一つと考えられる。畜産物の品質の向上は、食品の食味や安全性の観点

のみならず、アニマルウェルフェアと生命倫理の観点からも育種と関連した課題である。 

 

③ 気候変動に対応した乳牛の育種（わが国における動向） 

 わが国の乳用牛はその 99%がホルスタイン種であり、残りの１%はジャージー種やブ

ラウンスイス種などである。ホルスタイン種は、他の乳用種よりも乳生産量が高い一方、

相対的に暑熱に弱いことが欠点とされている。わが国のホルスタイン種では、2010 年

のような猛暑の年には乳生産が低迷し、飲用乳やバターなどが不足に陥る状況である。 

 北米を中心としたこれまでの研究報告[13]によると、乳用牛における暑熱ストレスの

大きさは、温度と湿度から算出する温湿度指数（Temperature-Humidity Index：THI）

で表すことが可能であり、THIが72を超えたあたりから乳量が低下する。Hagiyaら[14]

は、海外の文献において示された暑熱ストレス区分を日本の８月の平均 THI に応用し、

北海道（暑熱ストレスなし）、東日本（軽度）、西日本（中程度）に３区分して、それ

らの間の季節効果の大きさを比較した。その結果、乳量は冬から春分娩で高く、秋分娩

で低いものの、暑熱ストレス区分間の差は小さかった。一方、雌牛の健全性の指標であ
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る体細胞スコアは、夏季に上昇し、その変化の大きさは西日本で特に顕著であった。繁

殖性にも同様の傾向が認められたことから、乳用牛における暑熱ストレスの大きさは、

乳量よりも健全性や繁殖性において明確に現れることが明らかとなった。これらのこと

から、個体間の耐暑性の違いは、乳量の変化よりもむしろ、健全性を指標にした数値化

により明確になると考えられる。 

 暑熱ストレスは、乳量に加え、雌牛の健全性や繁殖性に対してより大きな影響を及ぼ

すことから、これまで考えられてきた以上に乳用牛へのダメージが大きいと推察される。

今後、耐暑性の個体差を適切に評価できる指標を開発し、暑熱環境への耐性を遺伝的に

高めるための準備を進める必要がある。また、ホルスタイン種における暑熱ストレスは、

わが国と同様に湿潤気候の東アジアやより過酷な環境にある東南アジアの諸国にも共

通の課題である。したがって、ホルスタイン種の暑熱耐性を遺伝的に改良する方法を確

立させることは、その方法の応用により、東・東南アジア地域における乳生産能力の向

上にも寄与すると考えられる。 

 

④ 環境負荷の低減のための家畜育種の追求 

 ウシのような反芻家畜が排出するメタンの地球温暖化に対する影響は、CO2の20倍以

上も大きく、家畜生産は地球温暖化ガスの発生に相当に関わっている。しかし、家畜か

らのメタン発生量を多数の個体について正確に測定し、家畜の選抜に利用することは現

段階では未だ難しい状況であり、育種的応用には間接的な測定値や指標が必要である。 

 これまでのライフサイクル・アセスメントやバイオ-エコノミックモデルなどによる

検討により、家畜からのメタン発生量は、個体当たりではなく、生産物当たりの単位で

評価すべきとされていることから、家畜の飼料利用効率や生産効率を向上させ、生産物

単位当たりのメタン発生量を低減させることが重要である[15]。繁殖性や長命性のより

一層の遺伝的改良も、更新率を低減させ、生産に寄与しない若齢の個体数を減らすこと

で、生産物当たりのメタン発生量の低減に寄与すると期待できる。 

 今後、ゲノムと環境との相互作用に関するエピジェネティクス研究や、メタゲノム解

析により反芻家畜の反芻胃におけるマイクロバイオームの遺伝的ダイナミクスの解明

が進展すれば、それらの研究成果とゲノムデータとの総合的な利用により、反芻家畜に

おけるメタンの発生量を低減させるための育種も現実味を帯びてくる。 
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３ 気候変動に対応する作物育種と遺伝育種研究 

(1) 気候変動への適応性強化のための育種学研究の視点 

① 今後の食料生産 

今後、発生が予測される気候変動のうち、作物生産に深刻に影響を及ぼすのは、高温

及び降水量の極端現象に伴う干ばつである。これらは冷涼な環境を好み乾燥地に多く作

られるコムギなどの作物では特に深刻であり、既に気候変動による負の影響が見られて

いる。今後、地球温暖化の防止策をとらなければ、例えば地中海周辺やアフリカのサハ

ラ砂漠の南などで穀物の生産が半減すると予想されており、特にサハラ以南のアフリカ

は1980年比で2080年には栄養不足人口が３倍になるとされる[16]。これらを抑えるた

めに、気候変動に適応できる品種の開発はきわめて重要であり、育種にかかる期間を考

えると今から実施する必要がある。人口の純増と経済発展による肉食化に伴う家畜の増

加により、2050年には食用と飼料用を合わせ、現在の1.6～1.7倍の穀物が必要とされ

る。必要な生産ができなければ、穀物は投機の対象になり価格が高騰する。必要な食料

の安定生産を可能にするため、第二の緑の革命の必要性が提唱されている。 

 

② 緑の革命との比較 

1960 年代に顕著になった緑の革命は、様々な農業技術を含む技術パッケージであっ

た。これにより、1960 年から 2010 年の 50 年間に、穀物生産は約３倍になり、人口増

（2.4倍）を上回った。この緑の革命の中で、育種の役割は圃場に投入される灌漑水や

化学肥料に敏感に反応して収量を上げることのできる半矮性品種や雑種品種の開発で

あった。つまり、緑の革命のコンセプトはハイインプット・ハイアウトプットであり、

耕地面積を増やさずに行う集約的農業である。この時のハイインプットは人為的で予測

可能な資源の投入である。緑の革命の成果は世界中に普及したものの穀物生産増は頭打

ちである。これを打開する第二の緑の革命では、気候変動下における増収を目指す一方、

温室効果ガスの抑制など環境への負荷が低く持続的な生産を目指すものでなければな

らない。第二の緑の革命の難しさは、対象とする因子が気候という変動する自然現象の

中で行わねばならない点である。気候は、長期的には予測できても、毎年の温度や降水

量を事前に予想できない。また、気候に関わる因子が複雑で、それらが互いに関係して

いる点にある。そのために、緑の革命において取られた、半矮性遺伝子の利用による育

種のように、単純な遺伝資源の利用だけでは解決できない。 

 

(2) 気候変動への適応に関する遺伝育種研究  

① 育種学研究の過去10年の動き 

2000 年以降、イネをはじめとして作物のゲノム解読が急速に進展し、品種改良に有

用遺伝子の研究成果が即座に適用され、ゲノム情報を活用した画期的品種の育成が作物

の安定生産や品質維持に大きく貢献すると期待されている[17]。特にこの 10 年では、

作物の安定生産に貢献する環境ストレス耐性のメカニズム解明が進展している[18]。作

物の品種や系統、特に在来品種や近縁野生種から見いだされた乾燥耐性、塩害耐性、高
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温障害耐性（品質、稔性）ならびに異常気象によって生じる局地的な冠水や洪水に関す

る耐性に焦点をあてた研究で、多様な遺伝子の関与が解明されている。それらの遺伝子

の利用により、ストレス耐性の付与やストレス回避への効果が実験的に証明されている。 

 

② 気候変動適応へのストレス耐性植物科学と遺伝育種学研究 

 耐性植物の開発には、２つの代表的研究手法がある。一つ目の手法は、まず植物のス

トレス応答を分子レベルで詳細に調べ、その理論に基づいて耐性作物を開発する方法、

もう一つは、多様な遺伝資源の中から耐性系統を見出し、交配実験から QTL を特定し、

育種に利用して新規品種を開発する方法である。前者についての研究としては、細胞内

の適合溶質の産生を増加させ、あるいは抗酸化酵素の活性を高めて光合成を保護するも

のである。耐性関連遺伝子の発現を誘導するタンパク質 DREB による乾燥耐性植物の開

発もその例である。この研究手法の場合、耐性植物の開発には関与する遺伝子の遺伝子

組換えによる強発現系統やゲノム編集による遺伝子の機能欠損系統などが利用できる。

一方、後者については、イネのQTL解析による遺伝子発見の貢献は大きく、以下のよう

な乾燥耐性、塩害耐性、高温耐性、冠水耐性、湿害耐性 などのストレス耐性遺伝子が

発見され、利用が進められている。これらの耐性遺伝子と系統開発については、詳細を

参考資料４で紹介する。 

 

ア 乾燥耐性 

近年、フィリピンの古い陸稲品種を利用して、イネの深根性に関与する遺伝子DRO1 

(DEPPER ROOTING 1)が単離された[19]。DRO1は、オーキシンによって転写が抑制さ

れ細胞伸長を促進する遺伝子である。DRO1 をマーカー選抜で導入した系統は実験的

な乾燥条件下において、深根になり、乾燥による収量低下を著しく改善できることが

明らかとなった[19]。  

 

イ 塩害耐性 

イネには耐塩性が極めて強い在来品種‘NonaBokra’や‘Pokkali’の存在が古くか

ら知られている。‘NonaBokra’の塩害耐性に関与する QTL 解析により、複数の QTL

が見いだされ、そのうち第１染色体のQTL SKC1はナトリウムトランスポーターをコ

ードし、地上部のK，Na濃度の制御によって塩害耐性を高めていることが明らかにな

った[20]。SKC1 単独では，十分な耐性を付与できないことから、さらに複数の遺伝

子の関与が想定される。コムギにおいてもナトリウムトランスポーターが塩害耐性

に関与していることが明らかにされ、コムギの近縁種ヒトツブコムギのナトリウム

トランスポーターTmHKT1;5-A をデュラムコムギに導入した系統では、顕著な収量増

加が観察されている[21,22]。 

アズキは Vigna 属に分類されるマメ科作物であるが、Vigna 属の近縁野生種 V. 

marina は海岸沿いの砂浜に生育する種で、特に強い塩害耐性を示し、効果の大きな

塩害耐性関連QTLが見出されている[23]。 
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ウ 高温耐性 

高温によるストレスは作物の生育ステージよって様々な障害を引き起こす。イネ

の生育初期、開花期及び登熟期の高温障害に関与する遺伝子について解析が進んで

いる。 

生育初期の高温障害耐性：イネは苗の時期に高温を受けると枯死する。アフリカの

栽培種Oryza glaberrimaが障害耐性を持つ。アジア栽培種O. sativaは弱く、この

高温耐性の違いを決定している効果の大きなQTLとしてTTI1が単離された[24]。グ

ラベリマからTTI1をアジア栽培種に導入すると、高温障害耐性は著しく改善するこ

とが明らかとなった[24]。 

高温による種子不稔及び外観品質低下：イネの開花期の高温は葯の裂開や花粉の

受粉能力に影響し、種子不稔を引き起こす。また登熟時期の高温は，澱粉合成や転流

への影響により、未熟種子等の玄米品質の低下を引き起こす。種子不稔を引き起こす

開花時期の高温障害耐性QTLが、インド型品種‘N22’で複数見いだされ[25]、効果

の大きな qHTSF4.1領域をアジア広域栽培イネ‘IR64’に導入した系統は、高温時の

種子不稔を減少させることが証明された[26]。さらに、登熟期の高温は、デンプン合

成の低下や分解の促進など、登熟障害を引き起こす。この障害は玄米の外観品質を著

しく低下させ、心白や背白種子が顕著になる。外観品質の維持に効果が確認されてい

るQTLは、４か所の染色体上で見いだされている[27]。 

 

エ 冠水耐性・洪水耐性 

局所的な大雨や洪水によって一定期間植物体が水没すると、一般に作物は酸素不

足で枯死する。冠水は一時的な水没であるが、この冠水条件に耐えることができるイ

ネの在来インド型品種の解析によって、冠水抵抗性遺伝子SUB1Aが単離された[28]。

SUB1Aはエチレン応答性因子で、冠水条件になると生育抑制を引き起こし、２週間程

度の冠水時のエネルギーロスを最小限に抑えることで、消耗に耐えて生き残る。この

遺伝子は、アジアとアフリカの大規模栽培品種群に導入されている。 

一方、長期間洪水状態が継続する条件では、急速に茎を伸長させて、水面上から

酸素を得ることで枯死を回避する浮きイネ性をもつイネも存在する。 浮きイネ性に

関与する QTL 解析から、エチレン応答性の２つの遺伝子 SNORKEL1 (SK1)及び

SNORKEL2 (SK2)が見つかった[29]。 洪水条件になると、嫌気的条件で発生するエチ

レンが SK1 及び SK2 の発現を誘導し、ジベレリンの生成を介した節間伸長を引き起

こすことによって、水没を回避すると考えられている[30]。 

これらのSUB1AとSK遺伝子は冠水や深水依存的な条件で生成するエチレンを介し

た遺伝子発現制御によって、生育を停止あるいは促進することによって、ストレスを

回避する戦略をとっているため、嫌気的ストレスがない条件での生育への影響は最

小限にとどめられている。このことが育種で問題になるトレードオフを回避でき、他

の形質への負の影響が最小限に抑えられ、育種上利用価値が高い。 
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オ 酸素漏出バリアによる湿害耐性  

湿性条件で生育する植物は、還元状態になる根の活性を保って生育するために、根

の通気性組織の発達、還元耐性及び根からの酸素の水中への拡散を防ぐスベリン化

された皮下組織（ROLバリア）を作物に導入して、湿害耐性を強化する試みが進めら

れている。トウモロコシは湿害耐性に弱く、我が国の局地的な降雨による冠水や湿潤

状況での生産性の安定化は今後の飼料作物生産において重要な目標である。QTL解析

を用いて、トウモロコシへの野生種で湛水低地に生育するテオシントの耐湿性の導

入・育成や、コムギへのオオムギ属雑草のROLバリアの導入などが進んでいる。 

 

③ 気候変動への適応性を強化した作物開発戦略と世界の食料生産 

上記で紹介した多くの例は、現在、広く栽培されている品種に、遺伝的に遠縁な遺伝

資源の特性を取り込んで、育種に利用しようとするものである。今後、世界のジーンバ

ンクにある多様な在来品種や近縁野生種の遺伝資源がもつ有用遺伝子を積極的に見出

すための技術開発も必要である。作物の近縁野生種のなかには、きわめて強い乾燥条件

下や塩類土壌で自生している種があり、ストレス耐性育種のための有望な遺伝資源で

ある。しかし、野生種の形態は栽培品種と大きく異なり、特にストレス耐性のような量

的形質の場合は、野生種の特性が栽培品種の育種に利用可能であるとの確証を得るの

は容易でない。そこで、野生種の染色体の一部分のみを栽培品種の遺伝的背景に導入し、

目的形質以外は栽培品種に均質化した系統の開発が必要である。この場合、野生種の１

系統を扱うのでなく、ジーンバンクの中に存在する多様な野生種遺伝資源の中から有

用遺伝子を見つけ出す方法が必要である。イネではすでに複数の野生種から栽培品種

への導入が進み、染色体断片置換系統や組換え自殖系統群が作出されている。また、こ

れらの系統を利用してストレス耐性遺伝子の発見と利用が進んでいる。パンコムギに

おいても多数の野生種の交配による混系集団が開発され、高温に対して応答性の異な

る系統が選抜されている[31]。 

イネやコムギのような自殖性作物であっても、在来品種は純系が混合された集団で

あり、品種内に多様性を保持している。在来品種は環境変動に最も適合度を上げる比率

で混合されている集団と考えることもできるので、在来品種に内在する多様性を利用す

る育種は、自殖性作物の環境変動に対する適応策として有効である。近代育種は在来品

種の純系混系集団の中から、優れた純系を選抜するところから始まったが、環境変動に

強い品種開発では在来品種が混系であることの意味を再評価してもよい。 

わが国は、気候変動による影響が比較的少ない地域に位置している。しかし、既に白

未熟米の発生や果樹の着色障害など高温障害が大きな問題になっている。また、世界で

は干ばつが毎年発生しているが、わが国はコムギやトウモロコシなど多くの穀物を気候

変動の影響を大きく受ける地域より輸入している。わが国は先進国の一員として、農学

や植物科学分野でこれまで世界をリードする存在であったが、これらの技術力を、国内

の問題とともに国外での食料生産にも積極的に結び付け、世界的な食料問題の解決に貢
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献することが期待される。そのためには、気候変動への対応体制を強化し、育種を大規

模に実施している国際農業研究機関などとの強い連携による情報の共有が欠かせない。 

 

(3) 植物育種研究における技術の進展と利用 

① 従来の育種技術の利用と展開 

古くから行われ、現在も多くの品種の育成に利用されているのは、品種や系統の間で

交雑し、その子孫から両親の優れた特性を併せ持つ品種を育成する交雑育種法である。

異なる品種・系統間で交雑し、F2世代で個体選抜し、次世代以後を系統として選抜する

系統育種法や、最初の個体選抜を F4 世代以後から行う集団育種法が多く利用される。

遺伝的にある程度均一になった段階で、各地域における適応性や、環境ストレス耐性な

どの特性が評価され、F10 世代程度で新品種となる。古い品種や海外の品種などの遺伝

資源が持つ一点だけ優れた特性を主要品種に導入するために、遺伝資源を一回親とし、

主要品種を反復親として連続戻し交雑を行う戻し交雑育種法も用いられる。交雑育種

法により、耐冷性が強いイネ品種が多数育成されてきた。交雑育種では、通常、品種育

成に８〜10年程度必要となる。 

交雑育種法では、雑種作成が可能な植物が持つ遺伝変異しか、育種に利用することが

出来ないため、新たな遺伝子の変異を人為的に作成して育種に利用する突然変異育種

法もよく利用されている。放射線や化学変異剤等の変異原の処理によって突然変異を

誘発し、突然変異体を選抜して、直接品種とする、あるいは、主要品種に交雑して突然

変異遺伝子を育種に利用する。変異原処理では、狙った特定の遺伝子に突然変異を誘発

することが出来ず、突然変異はゲノム上で無作為に起こるため、目的とした突然変異形

質を持つ個体を大規模な集団から選抜する必要がある。わが国では、塩害耐性が強いイ

ネ[32]や、カドミウム低吸収性のイネ[33]などが作出され、その突然変異形質が育種に

利用されている。 

1990 年代に遺伝子組換え技術を用いた育種が実際に行われるようになり、既にダイ

ズやワタでは、世界における遺伝子組換え品種の比率が非遺伝子組換え品種より高く

なっている。遺伝子組換え品種は、トウモロコシやセイヨウナタネでも広く利用され、

除草剤耐性と耐虫性の遺伝子を利用したものが多い。微生物やウイルスの DNA が育種

に利用でき、人為的に合成した遺伝子でも利用できるため、育種技術としてのポテンシ

ャルは極めて高い。遺伝子組換え育種はその可能性が大きい反面、その危険性について

の懸念もあるため、食品安全性評価や生物多様性影響評価が求められる。グリシンベタ

インなどの適合溶質の合成酵素の遺伝子を高発現させること[34]や、乾燥条件での遺

伝子発現誘導に関与する遺伝子を高発現[35]させることにより、多くの植物種で乾燥

耐性や塩害耐性が向上することがわかっている。 

 

② ゲノム情報を利用した育種の効率化と短縮 

 日本が先導して行ったイネゲノム塩基配列の解読[36]の後、多くの作物種で全ゲノム

解読の成果[37,38,39]が得られている。ゲノム塩基配列の解読は、その種が持つ遺伝子
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の同定を大きく促進し、現在では、イネをはじめ多くの作物種で多数の形質に関連する

遺伝子が同定されている。育種目標の特性に関連する遺伝子に連鎖したDNAマーカーに

よる選抜（Marker-assisted selection）は、検定に多大の労力を必要とする特性の選

抜には極めて有用である。形質変異をもたらす塩基配列変異は、一塩基の置換や欠失な

どの一塩基多型（SNP）である場合が多いので、低コスト簡易 SNP 分析技術[40]を利用

すれば、DNAマーカーと原因遺伝子との間の組換えによる選抜ミスがなく、より精度の

高い選抜を行うことが可能となる。このようなゲノム情報を利用した育種がゲノム育種

と呼ばれる。環境ストレス耐性は多数のQTLに制御される場合が多いので、一つのQTL

では効果が不十分であっても、それを集積することによって、明確な差をもたらすこと

ができる。DNAマーカーを用いてQTLを集積することはQTLピラミッディング[41]と呼

ばれ、イネの耐冷性育種にも利用されている[42]。 

 突然変異育種においても、ゲノム育種の手法が発展している。ミスマッチ部位を切断

する酵素を用いたSNP分析で突然変異体を選抜する方法がTILLING[43]と呼ばれ、世界

中で突然変異体作出に利用されている。国内でも、高オレイン酸ダイズなどが作出され

ている[44]。この方法では、遺伝子の塩基配列情報から突然変異体を獲得するので、環

境ストレス耐性などの効果が小さいQTLによる突然変異体でも、耐性個体の選抜が可能

である。次世代シーケンサーを用いた逆遺伝学的突然変異体選抜法[45]も開発されてお

り、育種利用が期待される。 

 

③ ゲノム編集の重要性と今後の展開 

 ゲノム上の特定の塩基配列を認識して切断する方法の開発が、近年急激に進歩し、

zinc finger nucleases (ZFNs) [46]や TAL effecter nucleases (TALEN) [47]、

CRISPR/Cas9[48]を用いた方法がある。特に CRISPR/Cas9 では、切断したい塩基配列に

相補的なRNAとDNA切断タンパク質の複合体を細胞に入れるだけなので、容易に任意の

塩基配列を切断できるようになった。DNAの二本鎖切断が起こると、それと相同な塩基

配列を用いて修復されるが、修復ミスも起こり、突然変異遺伝子となる。特定の遺伝子

を狙って突然変異を起こさせるのは、従来の突然変異誘発法では不可能であったが、こ

れらの方法では可能となった。さらには、切断した位置に、遺伝子を挿入することも可

能となる[49]。これは、従来の形質転換技術では染色体上に挿入する遺伝子の位置を限

定できず、形質転換体ごとに導入した遺伝子の発現レベルが異なるという問題を解決で

きる手段となることが期待される。このような部位特異的ヌクレアーゼを用いて任意の

ゲノム塩基配列を改変する技術はゲノム編集技術と呼ばれ、作物の育種にも利用されよ

うとしている。特定の塩基配列に任意の塩基置換を起こさせる手段として、

oligonucleotide-directed mutagenesis (ODM)という方法[50]も開発されている。また、

ゲノム配列に直接変更を加えず、RNAなどで遺伝子の発現だけを制御する方法なども開

発されている。このように、従来の形質転換技術より後に開発された種々の遺伝子改変

技術はnew breeding techniques (NBT)と呼ばれ、その技術を利用したことの検知が難

しく、遺伝子組換え作物としては認識されなくとも、慎重な取り扱いが論議されている
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ところである。ゲノム編集技術やODMなどは、その開発者により多くの特許が申請され

ており、日本はこれらの技術の開発においては遅れを取ったことから、日本ですぐに育

種技術として利用するには、解決すべき問題も存在する。しかしながら、ゲノム編集技

術は、その扱いやすさ、組み入れた変異の選抜マーカーを簡便に除去できること、自然

変異と同等の変異を作出できるという点において、今後広く展開すべき育種学の方法論

となることが期待される。 

 なお、育種技術の進展と利用についての詳細を参考資料５で紹介する。 

 

４ 育種学と多分野を融合する新たな環境農学により生産を守る取り組み 

(1) これからの育種学に必要な多分野を融合する新たな環境農学基盤 

 育種学は、動植物に各種遺伝資質からより良い形質を導入し、新たな品種や系統を開発

することを目的に展開されている。作物を改良するため、これまで育種学は作物や家畜の

みをターゲットに改良・選抜を行ってきた。一方、環境農学は、食料を通して行われるヒ

トの栄養、機能性成分、微生物などの摂取や、農業生産の環境整備に向けた作物栽培にお

ける方法論まで、多様かつ多分野が関与する研究分野である。、近年、ヒトの健康医療の

分野においては、急速に次世代シーケンサーによるメタゲノム解析が進み、腸内細菌、各

種臓器や皮膚に存在する常在細菌が網羅的に解析されている。共存細菌なくしては、ヒト

や動物の生存は極めて困難であること、共存細菌の移植などにより、健康が大きく左右さ

れることが明らかにされつつある[51]。同様に、植物も土壌細菌や植物内外の共生及び共

存細菌の有無によってその生育が大きく影響を受ける。経験的には土壌環境などの重要

性は認識されてはいたものの、ほとんどの微生物の単離・培養が極めて困難なこともあり、

植物と微生物との共生・寄生や相互作用についての、微生物の種類や存在比、動態などの

基本情報はほとんど得られていない。次世代シークエンサーによる包括的解析が可能に

なった今、 栽培学、作物学、育種学、微生物学、土壌科学、植物生理学、植物病理学、

昆虫学、分子生物学などを糾合して、このような新たな環境農学の基盤を形成し、育種学

との融合研究を推進することが、今後の農学や環境科学にとって極めて重要であり、農学

の使命であると思われる。研究構想については、育種学のみならず農学の総力をあげて取

り組むべき研究課題として、すでに大型研究計画で提案しているが、「農業環境の持続的

な保持と安定的な生産の両者を同時に達成できるような農業基盤の確立」の重要性に関

して、ここで重ねて気候変動に対応するこの提案の意義と育種学の役割を述べる。 

 

(2) 農学の多分野を融合する環境農学基盤としての共生微生物研究の展開 

 植物と微小生物との共生及び相互共存関係は、直接、間接を問わず多義にわたる。植物

体内に共生するエンドファイトの中には、その産物により植物を壮健にし、病害虫などの

環境ストレスから植物を守り、作物の生産を支える微生物が存在する[52]。これとは逆に、

植物病原菌や昆虫の幾つかは作物に甚大な被害をもたらすものがあり、これらと共生あ

るいは対抗するための作物側の遺伝子の探索は、育種学上の大きな課題の一つでもある。

また、植物を食害する昆虫では、その昆虫に共生する微生物の種類が変わることで植物の
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嗜好性を変える場合があることも明らかにされている[53]。土壌中では、植物の根に共生

する多様な菌根菌が、植物の合成する炭素化合物を養分として利用することにより地球

上の多量の二酸化炭素を消費し、代わりに土壌中のリンや窒素を分解し植物に養分を供

給している[54]。また、マメ科植物への共生に限られるものの、根粒菌は古くから窒素固

定を行う微生物として知られており、共生メカニズム等の研究も進んでいる。その他にも、

有用物質生産菌や、間接的に植物との相互作用を支える多様な土壌細菌が存在する。微生

物以外にも線虫やミミズ、アリ、モグラなどの多種類の小動物も土壌中に存在し、植物を

含んだ土壌中の食物連鎖を構成している。線虫は、多様な作物生産に甚大な被害をもたら

すことが知られている土壌微生物の捕食者〔55〕でもあるが、植物への寄生害虫としての

限られた一面しか知られていない。土壌中の菌根菌や他の有用及び有害微生物全体の存

在量や比率のみならず、微生物、小生物相互の関係、植物や作物と微小生物との共生、寄

生、相互作用などの基盤的情報は、現在殆ど無いに等しい。これらの生物資源の存在と相

互作用を最大限に利用して、作物の生育を最大化し、農業環境を改良、保全するためには、

まずこれらの基本情報を収集、解析する必要がある。植物と植物体内、地上・地下の植物

表層、植物根圏における微小生物などの種類、存在量、存在比、季節や作物生育と連動し

た変動、生育環境ごとの構成などの基本情報は不可欠である。 

 これらの情報を分析することで、有用な微生物を用いた生物肥料や生物による病害虫

の防除・軽減法などの開発が可能になる。すでに試行的解析で、土壌微生物の種類や存在

比が変わると作物の生育が大きく変わるという証拠も得られている[56]。それらの情報

から、植物と有用共生微生物との相互作用メカニズムを知り、共生相互作用に必要な植物

側の受容反応系を育種的に強化することも可能となる。また、病害虫の侵入・拡散メカニ

ズムや病害虫に対抗できる植物表層や体内の微生物の存在などを解明することにより、

植物側としてどのような育種が可能かについて新たな視点が供給される。さらに一歩進

めて、植物側の情報を利用することで、植物との相互作用に必要な新たな機能を昆虫や微

生物に付加したり、欠落させたりするような育種改変も可能になると期待される。もちろ

ん生物多様性の観点から、環境への影響評価は必須であることは言うまでもない。 

 

(3) 共生研究の環境農学への適用と育種学の役割 

一方、土壌微生物のメタゲノム解析自体は、2012年から地球微生物プロジェクト（Earth 

Microbiome Project）として世界規模で進行中であり[57]、世界各国における土壌微生物

の種類が明らかになると思われる。しかしながら、土壌微生物の種類の解析のみでは情報

は限定的で、植物や微小生物との関係性の全体像を炙り出すような、より基盤的かつ包括

的な相互作用や存在動態などの解析を進めるべきである。このような取り組みの成果は、

日本でだけでなく、また通常耕作地の高効率利用や保全に利用するのみならず、世界に広

がる高温、乾燥、低温、高濃度塩などの荒廃耕作地の改良や緑化、栽培適地化にも役立つ

ことが期待される。この意味で、動植物・微生物間相互作用を利用した農業環境基盤構築

の研究は、国内のみならず海外に展開できるものとして、その意義は大きい。CGIAR（国

際農業研究協議グループ）下の国際農業研究機関や特にアジア地域における連携可能な
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大学、研究所などとの共同研究を通じて、様々な地域と条件下での栽培環境の保全及び作

物の改良を実現するための実証実験が必要である。 

 このためには、速やかに国内外で広範な農学、基礎生物学における研究領域が形成され、

栽培環境に存在する全生物のゲノム、発現遺伝子、プロテオーム・メタボロームなどの生

物学的データ、さらに土壌成分、気象条件などの物理・化学的データが包括的に収集され、

多様な見地からの大規模データ解析により基盤形成が行われる必要がある。さらに重要

な問題は、有用微生物が検出された場合、いかにして培養・増殖させるかを解決しなくて

はならないことである。ほとんどが難培養性である環境微生物を産業レベルで増殖させ

る技術は必須となるが、単純な単離・培養では解決できない場合、適切な組み合わせによ

る共培養や土壌成分や植物成分の添加など、個別の解決策が必要となり、これもまた重要

な研究テーマとなる。 

 これらの基盤データが形成され、有用微生物の培養が確立されることが、そこからの大

きな飛躍に繋がると期待する。第一の目標は、微生物大量培養による生物肥料や生物防除

剤としての利用、その結果としての環境保全型農業の展開である。次には、基盤データを

利用した個別研究、例えば植物—微生物相互作用メカニズムの多様性、それぞれのメカニ

ズムを用いた植物や昆虫、微生物の嗜好性の改変など、研究及び育種目的別の改変を様々

な組み合わせで試すことができ、基礎研究も応用研究も多様な展開が可能になる。この課

題は、現代社会に突きつけられた問題の解決のため早急に取り組む必要があり、気候変動

への対策として必須のものである。 
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＜参考資料１＞ 育種学分科会審議経過 

 

平成27年  

７月２日 第２回分科会 

 第23期における分科会提言について検討 

平成28年  

３月７日 第３回分科会 

 分科会提言の内容とスケジュールについて検討 

６月９日 第４回分科会 

 分科会提言案の項目について検討 

11月11日 第５回分科会 

 分科会提言たたき台の検討 

 シンポジウム「気候変動に打ち克つ育種戦略」の開催 

平成29年  

○月○日 日本学術会議幹事会（第○○○回） 

 報告「気候変動に対応する育種学の課題と展開」について承認 
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＜参考資料２＞用語解説 

 

アニマルウェルフェア (AW)： 

AWとは、動物（アニマル）が望みに沿って（ウェル）生活する（フェア）ことであり、動物

愛護とは異なる。AW では、飼育者の配慮が、動物が望みに沿った生活を送るうえで貢献で

きたか否かの評価が必要とされる。 

 

エピジェネティクス： 

DNAの塩基配列の変化を伴わず、DNAやヒストンへの後天的な化学修飾によって遺伝子発現

が制御・伝達されるシステム（およびその機能を研究する学術分野）。 

 

エンドファイト： 

エンドファイト（endophyte）は、「endo=内部の」と「phyte=植物」をつなぎ合わせた「植

物内部」という意味の合成語で、植物の体内に共生する多数の微生物を表す総称である。エ

ンドファイトとしては、性質が異なる糸状菌(かび)とバクテリア（細菌）が知られており、

植物に様々な病害抵抗性などを付与するものもある。 

 

温湿度指数 (THI)： 

THI=0.8×T+0.01×H×(T‐14.4)+46.4、ここでTは気温（℃）、Hは相対湿度（％）と定義

されており、乳牛では気温と湿度とを勘案したこのような指数が暑熱ストレスの評価に活

用されている。 

 

逆遺伝学的突然変異体選抜： 

表現形質に基づく突然変異体の選抜ではなく、突然変異形質の原因となる遺伝子の DNA 分

析により突然変異体を選抜する方法。 

 

共生・寄生： 

２種類あるいはそれ以上の生物が、互いに相手から利益を受けつつ、同所的に生活すること

を共生という。これらの関係性の中で、双方の生物種が互いに利益を得る場合を相利共生と

いい、片方のみが利益を得て、相手側が被害を受ける場合を寄生という 

 

ゲノム編集：  

部位特異的ヌクレアーゼを用いて任意のゲノム塩基配列を改変すること。 

 

抗酸化酵素： 

活性酸素種による細胞傷害を抑制する酵素の総称。 

 

在来品種： 
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古くから特定の地域で栽培されてきた作物品種の総称。生産性は低いが、それぞれの地域の

環境や食文化に密接に関連した特徴ある品種が含まれる。 

 

次世代シーケンサー： 

Illuminaシーケンサー、454シーケンサーなど、多数の短いDNA断片の塩基配列を一度に決

定できるDNAシーケンサー。従来のSanger法に基づくDNAシーケンサーの次の世代のシー

ケンサー。 

 

主働遺伝子： 

ショウジョウバエの目の色のように、おもに質的形質に関与し、１つの遺伝子で形質に大き

い影響を及ぼす遺伝子。 

 

深根性： 

根が長い性質。 

 

体細胞スコア： 

乳汁中の体細胞（大部分が白血球）の数は、多くの場合1ml 当たりの細胞数によって表示

されるが、集計上の扱いやすさから、この体細胞数を対数変換してスコア化した値。体細胞

スコアは、乳房炎リスクと関連している。 

 

抽だい： 

植物の生長点で花芽が分化し、その花芽をつけた（花茎）が伸長する現象。 

 

適合溶質： 

細胞内の浸透圧調節作用がある物質で、乾燥や塩ストレスがあると細胞内に蓄積する。 

 

天水田： 

灌漑システムがない、雨水だけでイネの生育を維持する水田。 

 

登熟期： 

開花期（出穂期）から成熟期までの期間。イネでは、受精後、胚と胚乳の形成が開始され、

胚乳では澱粉やタンパク質が蓄積されて、水分が減少して成熟期を迎える期間。気温により

登熟期間長さは異なるが、品種では開花後約40日程度。 

 

バイオ－エコノミックモデル： 

生物生産のバイオ、物質循環（肥料や農薬など）などの物的な情報と農家の経済行動を説明

する経済学とを統合的に結びつけたモデル。 

 



20 

 

反芻家畜： 

一度飲み込んで胃の中にある内容物を再び口腔に戻して再そしゃくし、唾液と混合させて

再び飲み込む行為を繰り返すことを反芻と呼び、この反芻を行うウシ、ヒツジ、ヤギなどの

偶蹄類の家畜を反芻家畜という。反芻家畜の胃（反芻胃）は、四つ（第一胃、第二胃、第三

胃、第四胃）に分かれており、第一胃内には細菌やプロトゾア（原虫）などの微生物が多く

生息し、重要な役割を果たしている。 

 

半矮性品種： 

イネやコムギにおいて、成熟期に草丈あるいは稈長が通常の品種に比較して半分程度の品

種。稈長が低いことから、倒伏に強く、多肥条件での収量の向上が期待できる。緑の革命に

寄与したイネやコムギ品種は先駆的な半矮性品種。 

 

不稔籾、未熟米、白未熟粒、胴割粒： 

不稔籾は受精障害により胚や胚乳が発達しないため発芽・生育できない種子。未熟米は胚乳

の発達が不良な米粒。白未熟粒は澱粉蓄積が不完全で胚乳の一部が白濁する米粒、白濁する

部位により心白、腹白、背白、乳白に分けられる。胴割粒は胚乳に亀裂が生じている米粒。 

 

プロテオーム： 

ゲノム解析の中で、特定の時期や種類の生物の細胞内で発現しているタンパク質の種類（セ

ット）、あるいはある生物が発現するすべてのタンパク質のセットをさす。例えば、植物と

微生物の共生で特異的に発現するようなタンパクを調べ（プロテオーム解析し）、共生に有

利な植物側の因子を同定し、育種利用することも可能となる。 

 

マイクロバイオーム： 

体内に棲息している微生物（マイクローブ）の集合体（オーム）のこと。 

 

マーカー選抜： 

有用な遺伝子に連鎖する、あるいはその遺伝子のもののDNAマーカーを指標として、育種過

程の個体選抜を行うこと。形質評価を行うことなく、目的の個体を種子から成熟個体のどの

ステージでも選抜できる手法。 

 

ミスマッチ部位： 

二本鎖DNAではグアニンはシトシン、アデニンはチミンと対になっているが、対になるべき

塩基とは異なる塩基と対になっている部位。 

 

メタゲノム解析： 

メタゲノムとは，生物の遺伝情報全体を意味する「ゲノム」と、個を超えることを意味する

「メタ」とを重ね合わせてできた言葉である。ある環境中の微生物群集のゲノムを、培養と
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いう過程を経ずにすべて抽出、収集し、これらの構造(塩基配列)を網羅的に調べる手法をメ

タゲノム解析という。 

 

メタボローム： 

生体内の低分子化合物の総体をいい数千種におよぶ。一次代謝産物と二次代謝産物に分類

できる。一次代謝産物は糖、有機酸、アミノ酸などの、生体の基本成長、発達などに必要な

もので、二次代謝産物は、特に植物や微生物においては、生態学的に生存力に寄与する機能

物質などが含まれる。植物の感染防御や種間防御、繁殖力などに重要な物質が知られている。 

 

緑の革命： 

高収量品種や化学肥料の投入などにより穀物の生産が大幅に向上した農業革命の一つ。緑

の革命の効果は1960年代に顕著になり、世界の食糧不足を解決した。これを指揮した育種

家、ノーマン・ボーローグはノーベル平和賞を受賞した。 

 

ライフサイクル・アセスメント (LCA)： 

当該の製品や生産物に関わる資源の採取から製造、使用、廃棄、輸送などのすべての段階を

通して、投入資源あるいは排出環境負荷およびそれらによる地球や生態系への環境影響を

定量的・客観的に評価する手法。 

 

量的形質遺伝子座（Quantitative trait loci, QTL）： 

量的な特性の差をもたらす遺伝子が座乗する染色体上の位置。 

 

量的形質遺伝子座のピラミディング： 

作物の収量やストレス耐性などは、複数の遺伝子の効果の総和によって決定されている

（QTL：用語解説参照）。そのような形質の改良には、複数の遺伝子を組み合わせることが

必要で、DNAマーカー選抜を利用して、組み合わせたいQTLを特定の品種に集積することを

示す。 

 

CRISPR/Cas9： 

特定のDNAの塩基配列に特異的に結合するRNAにDNA分解酵素のCas9を結合するように設

計し、そのRNAとCas9タンパク質を細胞内で同時に発現させることで目的遺伝子のDNAを

特異的に切断する技術。 

 

DNAマーカー： 

交雑育種に用いる両親間で塩基配列に差がある場合に、その差を分析することによって、両

親間の特性の差をもたらす遺伝子の遺伝子型が判定（あるいは推定）できるDNA。 

 

F1雑種： 



22 

 

一代雑種ともいう。遺伝的に異なる品種間の交配により得られた第一代の雑種。両親より優

れた特徴（雑種強勢）を示すことが多く、農作物、家畜、林木などの品種育成に用いられて

いる。 

 

Oligonucleotide-directed mutagenesis： 

目標とした遺伝子の塩基配列を一部改変した合成オリゴヌクレオチドを細胞に直接導入し、

組換えにより塩基配列を改変する技術。合成オリゴヌクレオチドが細胞内で分解されにく

いように環状にして、また直鎖状のオリゴヌクレオチドでは末端を修飾して用いられる。 

 

TAL effecter nucleases： 

DNA の１塩基をそれぞれ認識するポリペプチドを組み合わせて特定の塩基配列に結合する

タンパク質を設計し、その末端にDNA分解酵素を結合させることで、特定の塩基配列のDNA

を特異的に切断するようにした酵素。 

 

Zinc finger nucleases： 

DNA の３塩基を認識するポリペプチドを組み合わせて特定の塩基配列に結合するタンパク

質を設計し、その末端にDNA分解酵素を結合させることで、特定の塩基配列のDNAを特異的

に切断するようにした酵素。 
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＜参考資料４＞ストレス耐性遺伝子研究現状の解説 

  （本文３(2)②気候変動適応へのストレス耐性植物科学と遺伝育種学研究：補足資料） 

（育種学分科会作成） 

 

気候変動にともなう気温上昇、乾燥、洪水、病虫害の増加などによって作物生産は今後

不安定になると予想され、世界的な食料安全保障における大きな問題となる。作物の品種

改良はこのような劣悪な生産環境おける作物生産の安定化を図るための有効な適応策の一

つである。2000年以降、イネをはじめとして作物のゲノム解読が急速に進展し、品種改良

に有用な遺伝子の研究が加速され、ゲノム情報を活用した画期的品種の育成が作物の安定

生産や品質維持に大きく貢献すると期待されている[1]。特にこの10年では、作物の安定

生産に貢献する環境ストレス耐性のメカニズム解明が進展している[2]。ここでは、作物の

品種や系統、特に在来品種や近縁野生種から見いだされた乾燥耐性、塩害耐性、高温障害

耐性（品質、稔性）ならびに異常気象によって生じる局地的な冠水や洪水に関する耐性に

焦点をあてて、ストレス耐性や回避への効果が実験的に証明されている遺伝子について紹

介する。 

 

１ 乾燥耐性 

乾燥ストレス条件下でも、一定の生育を確保し、収量の低下を最小限に抑えることが、乾

燥回避として重要となる。作物は、地上部からの水分漏出を最小限にすることで、根からの

水分吸収を増加させて乾燥ストレスに耐える戦略が必要となる。土壌からの水分吸収につ

いては、地下のより深層にある水分を利用するために、より深根にすることが望ましいと考

えられる。近年、フィリピンの古い陸稲品種を利用して、イネの深根性に関与する遺伝子

DRO1 (DEPPER ROOTING 1)が単離された[3]。DRO1は、詳細な生化学的機能は明らかになっ

ていないが、オーキシンによって転写が抑制され細胞伸長を促進する遺伝子であることが

判明した。アジアで広く栽培されているインド型品種‘IR64’はこのDRO1の機能を欠損し

ており、より水平に根が伸長することで、浅根になるが、‘IR64’に機能があるDRO1をマ

ーカー選抜で導入した同質遺伝子系統は実験的な乾燥条件下において、深根になり、乾燥に

よる収量低下を著しく改善できることが明らかとなった[3]。根量の増加による吸水能力の

向上も、乾燥回避の一つの戦略であるが、根量の増加はしばしば地上部の乾物量とのトレー

ドオフの関係があり、短期間の乾燥の回避のための戦略としては効果的ではない。DRO1 は

根の伸長角度を変えることで深根化させており、根量を増やして水分吸収量を増加させて

いるのではないことから、地上部への影響もほとんどなく、水田条件での研究から，肥料吸

収能の向上から、収量の増大にも寄与することが実験的に示されている[4]。 

IR64は機能欠損型のDOR1遺伝子をもつことから、極端に浅根になること特徴をもつことか

ら、機能型のDOR1遺伝子の導入によって深根型に改変できるが、一般に多くのインド型や

日本型品種は機能型DRO1遺伝子を持つことから、有効な遺伝子とはならない。深根性に関

与するQTLは、DRO1遺伝子以外にも複数検出されており、第4染色体上にDRO2遺伝子が見

いだされて、遺伝子の単離が進行している[5]。 
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２ 塩害耐性 

イネには塩害耐性が極めて強い在来系統‘NonaBokra’や‘Pokkali’の存在が古くから知

られている。‘NonaBokra’を用いて塩害耐性に関与するQTL解析により、複数のQTLが見

いだされ、そのうち第１染色体のQTL SKC1はナトリウムトランスポーターをコードし、地

上部のK，Na濃度の制御によって塩害耐性を高めていることが明らかになった[6]。また第

７染色体上にも効果の大きなQTLが見いだされ、地上部のNa＋濃度の制御に関わっているこ

とが示唆されている。‘Pokkali’の耐塩性についても、研究が進み第１染色体Sltol1が見

いだされているが、この遺伝子座は SKC1 と同じだと考えられている[7]。SKC1 単独では，

十分な耐性を付与できないことから、さらに複数の遺伝子の関与が想定される。コムギにお

いてもナトリウムトランスポーターが塩害耐性に関与していることが明らかにされている。

コムギの近縁種であるヒトツブコムギのナトリウムトランスポーターTmHKT1;5-A をコード

するNax2 座をデュラムコムギに導入した同質遺伝子系統では、葉のNa + が低下し、Nax2 

座を持たない準同質遺伝子系統と比較して顕著な収量増加が観察されている[8,9]。 

アズキはVigna属に分類されるマメ科作物であるが、Vigna属の近縁野生種は多様性に富

んでおり、通常、作物が栽培できない厳しい環境に適応している種が存在する[10]。中でも

V. marinaは海岸沿いの砂浜に生育する種で、特に強い塩害耐性を示したことから、耐塩性

に弱い種との種間交雑後代を用いて、効果の大きな塩害耐性関連QTLを見出している[11]。

この遺伝子はまだ単離されてはいないが、Vigna属のゲノム解読も進展しており、見出した

QTLの単離が進められている。 

 

３ 高温耐性 

高温によるストレスは作物の生育ステージよって様々な障害を引き起こす。ここではイ

ネの研究から、生育初期、開花期及び登熟期の高温障害に関与する遺伝子について紹介する。 

 

(1) 生育初期の高温障害耐性 

イネは苗の時期に高温を受けると枯死する。この高温障害耐性については、イネのアフ

リカの栽培種Oryza glaberrimaが障害耐性を持つことが知られている。生育途中の苗を

45℃で52時間栽培し、その後常温の28℃にもどした場合の枯死の程度が、グラベリマで

は極端に強く、アジア栽培種 O. sativa では弱い。この高温耐性の違いを決定している

QTL のうち効果大きな QTL として TTI1 が単離され、TTI1 は 26S プロテアソームのαサ

ブユニットをコードしていることが明らかとなった[12]。高温耐性の強いグラベリマは

機能型のアリルをもち、弱いアジア栽培種は機能が低下したアリルをもつ。グラベリマか

らTTI1をマーカー選抜によってアジア栽培種に導入すると、高温障害耐性は著しく改善

することが明らかとなっている[12]。 

 

(2) 高温による種子不稔及び外観品質低下 

高温ストレスは様々な生育障害を引き起こすが、イネの開花期の高温は葯の裂開や花

粉の受粉能力に影響し、不稔を引き起こす。また登熟時期の高温は，澱粉合成や転流など
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への影響により、未熟種子や心白･背白などの玄米品質の低下を引き起こす。これらの高

温障害は、収量の低下や、低品質による米の販売価格の低下をまねき、経済的な影響が甚

大である。 

種子不稔を引き起こす開花時期の高温障害回避に有効な QTL が、高温障害に耐性があ

るインド型品種‘N22’を利用して複数見いだされており[13]、そのうち効果の大きな第

４染色体のqHTSF4.1領域をアジアで広域に栽培されている‘IR64’に導入した準同質遺

伝子系統は、高温時の種子不稔を減少させることが証明され、遺伝子単離が進められてい

る[14]。一方、気温が上昇しない早朝に開花させて、葯の裂開と受粉を安定化させること

も、高温不稔を回避する一つの戦略として検討されている。イネの近縁野生種のひとつO. 

officinarisは早朝に開花する特徴を持つ。この性質に関与するQTLを検出し、栽培品種

に導入することで，早朝開花性を付与し，その結果として不稔の程度を軽減することに成

功している[15,16]。 

登熟期の高温は、デンプン合成の低下や分解の促進など、登熟障害を引き起こす。この

障害は不稔を引き起こさないまでも、玄米の外観品質を著しく低下させる。心白や背白は、

通常の登熟条件でも、しばしば生じることがある。また心白や背白は種子の大きさにも大

きく影響をうけるが、高温によって障害が顕著になる。これまで登熟期の高温によって生

じる種子の白濁（心白、背白など）に関与するQTLが報告されている。一般に、日本のジ

ャポニカ品種は高温による品質の低下は、インド型品種と比較して、耐性レベルは高いが、

日本の品種間においてもその品質低下の程度は異なる。これまでに、粒大には大きく影響

せずに、その外観品質の維持に効果が確認されているQTLとしては、背白型白濁に関して

第６染色体上にqWB6、第１染色体上にqWK1-1及びqWK1-2、第７染色体上にApq1が見い

だされている[17]。また種子休眠性を高め、穂発芽を抑制する第７染色体上の遺伝子Sdr4

は、背白型白濁を軽減できることが報告されている[17]。種子の白濁は、種子の大きさや

出穂期などにも大きく影響を受けることから、見出された効果の大きなQTLが、どの品種

においても有効に利用できるとは限らない点は留意する必要がある。 

登熟期間の高温で変化する種子内の遺伝子発現や代謝産物を網羅的に解析した結果、

デンプン合成関連酵素の発現低下とともにデンプン分解に関与する α-アミラーゼの発

現上昇が観察され[18]、α-アミラーゼの発現を抑制することで、乳白粒の発生を抑える

ことができた[19]。α-アミラーゼ遺伝子の発現は発芽などの作物の生育にも大きく影響

を与えることから、現在、複数のα-アミラーゼ遺伝子の発現が低下した突然変異を作出

し、その生育への影響や乳白粒の発生への効果を確認中である。 

 

４ 冠水耐性・洪水耐性 

局所的な大雨や洪水によって一定期間植物体が水没すると、一般に作物は酸素不足で枯

死する。冠水は一時的な水没であるが、この冠水条件に耐えることができるイネの在来イン

ド型品種の解析によって、冠水抵抗性遺伝子SUB1Aが単離されている[20]。SUB1AはAP2/ERF

ドメインをもつエチレン応答性因子で、冠水条件になると、α-アミラーゼや細胞伸長に関

与する遺伝子の発現を一時的に抑制することで、生育抑制を引き起こし、2週間程度の冠水
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時のエネルギーロスを最小限に抑えることで、冠水後の消耗に耐えて、枯死を回避する。ま

たSUBA1遺伝子は、ジベレリンの情報伝達を負に制御するSLR1遺伝子の発現を高めて、結

果として、ジベレリンの作用を抑制することで、成長を抑制していることが明らかとなって

いる。SUB1A遺伝子は、マーカー選抜育種により，アジアのアフリカの大規模に栽培されて

いる品種群に導入されている。 

一方、長期間、洪水状態が継続する条件では、イネは急速に茎を伸長させて、水面上から

酸素を得ることで枯死を回避する浮きイネ性と呼ばれる特徴をもつ。浮きイネ性をもつ栽

培種あるいは近縁野生種を用いて、浮きイネ性に関与するQTL解析が行われ、複数のQTLが

検出されている。その中でも、第12染色体に座乗するSNORKEL1 (SK1)及びSNORKEL2 (SK2)

はエチレン応答性の AP2/ERF ドメインを保持した転写因子をコードしていることを明らか

となった[21]。洪水条件になると、嫌気的に条件で発生するエチレンがSK1及びSK2の発現

を誘導し、最終的にはジベレリンの生成を介した節間伸長を引き起こすことによって、水没

を回避すると考えられている[22]。 

これらのSUB1AやSK遺伝子はいずれも冠水や深水依存的な条件で生成するエチレンを介

した遺伝子発現制御によって，生育を停止したり、促進したりすることによって、ストレス

回避をする戦略をとっているため、嫌気的ストレスがない条件での、生育への影響は最小限

にとどめられている。このことが育種で問題になるトレードオフを回避でき、他の形質への

負の影響が最小限に抑えられ、育種上利用価値が高い。 

 

５ 酸素漏出バリアによる湿害耐性  

湿性条件で生育する植物が還元状態になる根の活性を保って生育するために、根の通気

性組織の発達、還元耐性及び根からの酸素の水中への拡散を防ぐスベリン化された皮下組

織（ROLバリア）を作物に導入して、湿害耐性を強化する試みが進められている。 

トウモロコシは湿害に弱く、我が国の局地的な降雨による冠水や湿潤状況での生産性の

安定化は今後の飼料作物生産の安定化において重要な目標である。この湿害耐性を改善す

る上で、ニカラグアの水浸しの低地に自生するニカラグアテオシント(Zea nicaraguensis) 

が注目されている[23]。このテオシントは根系の耐性関連形質として、恒常的な通気組織形

成能、湛水・還元状態耐性及び地表根形成能を保有している[24]。また最近、イネで解析が

進んでいる根での酸素の漏出を抑える ROL バリアを形成できる性質をこのテオシントが保

有することが明らかとなった[25,26]。これらの湿害耐性関連形質については、トウモロコ

シにテオシントの染色体の位置を置換した置換系統群[27]の利用により、関与する量的形

質遺伝子座が明らかにされ、それらの QTL を集積した耐湿性トウモロコシが育成されつつ

ある。特に浅根性の QTL を導入した実用 F1品種も育成されている。形成に関与する遺伝子

はまだ単離されていないが、関与する染色体の導入による耐湿性の獲得は、コムギでも試み

られている。オオムギ属の雑草ハマムギクサ Hordeum marinum は根の通気組織の発達がよ

く、ROLバリアが形成される特徴があり、ハマムギクサとコムギの交雑によって得られた複

倍数体がROLバリアを形成することが確認されている[28]。 
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＜参考資料５＞ 育種技術の詳細解説 

（本文３(3)植物育種研究における技術の進展と利用：補足資料）（育種学分科会作成） 

 

 最も古くから行われ、多くの品種の育成に貢献した育種技術は、交雑育種法である。優れ

た品種、あるいは品種になる前の系統の間で交雑し、その子孫から両親の優れた特性を併せ

持つ品種を育成することが古くから行われた交雑育種であり、現在も広く利用されている。

イネ、ムギ類やダイズなどの自殖性作物では、ほとんどの品種は自殖を続けて作成した純系

であり、異なる品種を交雑した場合、F2世代において特性の分離が見られるようになる。F2

世代で優良個体を選抜し、選抜個体ごとに採種したF3世代をそれぞれの系統として選抜し、

F4世代以後も同様に選抜する系統育種法が広く利用される。イネやコムギでは、F2世代から

F4世代までを集団で維持し、最初の個体選抜を F4世代、系統選抜を F5世代から行う集団育

種法がより多く利用されるようになった。選抜された系統が、自殖が進んで遺伝的にほぼ均

一になった（固定した）F7世代程度の段階で、各地域における適応性検定や、耐病性や環境

ストレス耐性などの特性検定で評価され、品種として優れていることがわかれば、F10 世代

程度で新品種となるので、最初の交雑から品種になるまで、10年程度必要となる。 

 このような従来の技術を使った育種であっても、環境ストレス耐性を強化する育種が成

功している。そこで最も重要となるのは、精度の高い検定技術である。夏期の低温によって

イネが不稔となる障害型冷害に対する耐冷性の検定技術は、古くから様々な方法が提案さ

れてきたが、水深20〜30 cmで水温19℃以下に制御して夏期の長期間にわたって低温処理

をする恒温深水法が開発され[1]、日本国内のみでなく、海外でもこの検定技術が使われて

いる。この方法で、‘コシヒカリ’は耐冷性が強いことがわかり、‘コシヒカリ’の耐冷性

を持ち早生化した‘ひとめぼれ’が育成された[2]。その後も耐冷性が更に強化された品種

が育成されている。近年、イネの高温障害が問題となっており、登熟期の高温によって、デ

ンプンの蓄積が不十分となり、米の品質が低下する[3]。検定技術が確立できていないため、

評価の年次変動が大きいが、高温障害が出にくいイネ品種が複数育成されている[4]。 

 品種同士の交雑による育種では、育種目標が既存の品種に含まれる遺伝的特性に限定さ

れてしまう。古い品種や海外の品種、あるいは同種の野生植物が持つ一点だけ優れた特性を

その地域に適した主要品種に導入するために、それらを親とした交雑育種も行われるよう

になり、在来品種や海外品種等が遺伝資源として利用されるようになった。そのため、多数

の品種や野生系統が収集され、ジーンバンクに保存されている。優れた特性が一遺伝子によ

って支配される場合は、その特性を持つ遺伝資源を一回親とし、主要品種を反復親として連

続戻し交雑を行う戻し交雑育種法が用いられる。一般に、４～５回程度の戻し交雑が行われ

る。５回程度の戻し交雑では、目的とした一遺伝子だけでなく、多数の遺伝子が一回親由来

となってしまうため、得られた系統は、適応性検定や特性検定が必要であり、この育種法で

も新品種の育成に８年程度はかかる。環境ストレス耐性などのように多数の微働遺伝子に

支配される特性の導入には、この育種法は利用しにくいが、耐冷性が極めて強い海外のイネ

品種から耐冷性を導入したイネ系統が既に多数育成されている[5]。 
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 戻し交雑育種法に用いる一回親には、別の種を用いることも出来る。異種の間でも、通常

の交雑で雑種種子が得られることがある。このような遠縁交雑で雑種が得られない場合は、

胚培養などの雑種胚を無菌的に培養する方法が雑種作成に有効に利用されている。異種間

の雑種では、多くの場合、両親のゲノムが異なるので、減数分裂時の染色体対合が正常に起

こらず、不稔となる。この雑種不稔を解消するには、コルヒチンなどを用いて染色体倍加を

行い、二つのゲノムを２組ずつ持つ複二倍体（異質倍数体）とすることによって可稔とし、

それに主要品種を戻し交雑する方法が、コムギ等の耐病虫性育種に有効に利用されてきた。

遠縁交雑の場合、一回親が品種として不良な遺伝子を同種の遺伝資源よりも多く持つので、

より多くの戻し交雑が必要となり、育種に年数がかかる。体細胞からプロトプラストを作成

し、異種間で融合して培養し、植物体にする細胞融合法は、胚培養法よりも遠縁の組合せの

雑種作出を可能とすることから期待されるが、遠縁種の特定の遺伝子を主要品種に導入す

る技術としてはまだあまり利用されていない。 

 交雑育種では、純系にするための固定に年数がかかることから、半数体を作出して染色体

倍加し、全ての遺伝子をホモ接合とする半数体育種法が利用されている。染色体倍加の方法

は古くから確立されているが、半数体作出法が、植物種によって適した方法が異なる。葯を

無菌的に培養して、小胞子から植物体を作出する葯培養法は、イネやアブラナ科野菜などで

よく用いられている方法である[6]が、半数体作出効率が低く適用できない植物種も多い。

セイヨウナタネなどでは、小胞子を取り出して細胞培養する単離小胞子培養も用いられる

[7]。異種の花粉やガンマ線照射した花粉を交配して、半数体の種子を得る、あるいは胚培

養して半数体を得る方法も、オオムギやコムギ、タマネギなどで用いられる[8,9]。無菌培

養技術を用いず、栽培方法を工夫して、小さく育てて短期間に世代を進める世代促進法も、

イネで広く利用されている。高温短日条件で育てることで、１年に３世代以上進めることが

できる。集団育種法において、無選抜で世代を進める F2から F4世代の栽培に利用されてい

る。これらの技術の利用により、交雑育種に必要な期間を２，３年短くすることが出来る。 

 育種技術として作物の収量向上に最も貢献した方法は、一代雑種育種法である。多数の自

殖系統を育成し、それらの間で交雑して、最も優れた F1 を作る両親を選抜し、両親系統を

増殖して一代雑種種子を農家に提供するものである。F1では雑種強勢が強く表れ、均一性も

高い。これは他殖性作物のトウモロコシの育種法として発達したものであるが、セイヨウナ

タネやテンサイ、多くの野菜の育種にも利用されている。自殖性作物であるイネでも、中国

において一代雑種品種が広く利用されている。この育種法では、一代雑種種子の生産が効率

よく行えることが必要である。雌雄同株のトウモロコシでは、雄花を切り取ることによって

雑種種子が生産できるが、両性花を持つものでは、自殖を防ぐ手段が必要である。タマネギ

やイネなどでは、細胞質雄性不稔性が利用されている。ハクサイなどのアブラナ科野菜では、

自家不和合性が利用される。一代雑種品種は、生育旺盛であることから、不良環境にも一般

的に強い。 

 以上のような交雑育種法では、雑種作成が可能な植物が持つ遺伝変異しか、育種に利用す

ることが出来ない。新たな遺伝子の変異を人為的に作成して、育種に利用するのが突然変異

育種法である。放射線や化学変異剤等の変異原の処理によって突然変異を誘発し、突然変異
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体を選抜して、直接品種とする、あるいは、主要品種に交雑して突然変異遺伝子を育種に利

用する。変異原処理では、狙った特定の遺伝子に突然変異を誘発することが出来ず、突然変

異はゲノム上で無作為に起こる。また、多くの場合、遺伝子の機能を失わせるあるいは低下

させる突然変異となるため、突然変異遺伝子は劣性となる。そのため、目標とした特性を持

った突然変異体を作出するには、数千個体以上の多数の個体に変異原処理を行い、自殖次代

で劣性対立遺伝子がホモ接合となって表れた突然変異形質を持つ個体を選抜する必要があ

る。大規模な集団での選抜が必要なため、形態特性などの突然変異体作成は容易であるが、

成分特性の突然変異体作出は容易ではない。対立遺伝子がホモ接合となりにくい他殖性植

物や、同一機能の遺伝子を複数持つ倍数性植物では、突然変異形質が表れにくく、突然変異

育種が困難である。環境ストレス耐性は、大規模に精度の高い選抜を行うことが困難なこと

から、突然変異体作出の成果があまり多くないが、耐塩性が強いイネ系統は得られており、

その原因遺伝子も同定されている[10]。イネでは、カドミウム低吸収性の突然変異体が得ら

れており、その突然変異形質が育種に利用され、注目されている[11]。不良環境下で品質が

低下しないものも環境ストレス耐性があるものと見なせば、カドミウム低吸収性も環境ス

トレス耐性に含めることができる。 

 1980年代に種々の作物の形質転換技術が開発され、1990年代に遺伝子組換え技術を用い

た育種が実際に行われるようになり、既にダイズやワタでは、世界における遺伝子組換え品

種の比率が非遺伝子組換え品種より高くなっている。遺伝子組換え品種は、トウモロコシや

セイヨウナタネでも広く利用されており、除草剤耐性と耐虫性の遺伝子を利用したものが

多い。イネなどの直接食用とする作物では、実用品種ではなく研究段階のものが多い。微生

物やウイルスのDNAが育種に利用できることから、遺伝子組換え育種における遺伝資源は、

動物や微生物を含めあらゆる生物とウイルスにまで広がる。更には、人為的に合成した遺伝

子まで育種に利用できる。そのため、育種技術としてのポテンシャルは極めて高い。まだ、

作物の育種に利用されている遺伝子の種類は多くないが、科学の進歩によって、今後、作物

育種に有用性がある遺伝子が多数見出されると考えられる。 

 遺伝子組換え育種技術は、その可能性が大きい反面、その危険性についての懸念も大きい。

そのため、遺伝子組換え作物の食品としての利用には、食品安全性評価が求められる。また、

遺伝子組換え作物が生態系に影響を及ぼす可能性が懸念されることから、その栽培には生

物多様性影響評価が求められる。現在利用されている植物の形質転換法では、DNA断片を植

物の染色体のどこかに挿入するものであり、挿入する位置を限定することが出来ない。挿入

される位置によって導入した遺伝子の発現レベルに差が出る。そのため、食品安全性評価と

生物多様性影響評価は、同じ作物に同じ遺伝子を入れた品種であっても、その形質転換イベ

ントごとに行われる。微生物や動物の遺伝子を用いると、安全性に不安が持たれやすいので、

交雑可能な植物、あるいは同種の遺伝子のみを用いた遺伝子組換え育種が国内でよく行わ

れている10。同種の遺伝子による遺伝子組換えはシスジェネシスと呼ばれるが、これらも食

品安全性評価と生物多様性影響評価が求められる。また、播種から開花までの時間がかかる

果樹などで、育種の過程で早く開花させるために花成ホルモン遺伝子FTを導入し、早く開

花させて交雑育種を行い、最終的には導入した遺伝子が残っていない個体（ヌルセグリガン
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ト）を作出しても、現在は食品安全性評価と生物多様性影響評価が求められる。従来の形質

転換法で FT 遺伝子を植物に導入するのではなく、ウイルスに FT 遺伝子を挿入して植物に

感染させ、早く開花させて交雑育種に利用する方法も開発されている[12]。 

 遺伝子組換え育種で環境ストレス耐性を強化するために利用できる遺伝子はいくつか知

られている。マンニトールやプロリン、グリシンベタインなどの適合溶質と呼ばれる物質は、

細胞機能の保護作用を持ち、高濃度に蓄積することによって浸透圧ストレスに耐性をもた

らす。適合溶質の合成酵素の遺伝子を高発現あるいは条件的に発現させることにより、耐乾

性、耐塩性、耐凍性などの耐性植物が得られることが知られている[13]。乾燥条件での遺伝

子発現誘導に関与するタンパク質であるDREBの遺伝子を高発現あるいは条件的に発現させ

ることにより、耐乾性や耐塩性が多くの植物種で高まることがわかっている。DREB による

環境ストレス耐性強化は日本の研究成果であり[14]、その作物育種における普及が期待さ

れる。しかし、遺伝子組換えにより環境ストレス耐性を強化した植物は、競合における優位

性があることから生物多様性影響があると評価される可能性が高いため、栽培する地域に

近縁の野生植物がないことなどを考慮して、育種計画を立てる必要がある。 

 日本が先導して行ったイネゲノム塩基配列の解読は、農作物のゲノム研究として最初の

成果である[15]。その後、多くの作物種で全ゲノム解読の成果が得られている[16,17,18]。

ゲノム塩基配列の解読は、連鎖地図上にマッピングされた遺伝子の同定を効率化し、その種

が持つ遺伝子の同定を大きく促進する。植物でゲノム解読が最初に行われたシロイヌナズ

ナだけでなく、現在では、イネをはじめ多くの作物種で多くの特性の遺伝子が同定されてい

る。育種目標とする特性の遺伝子が連鎖地図上にマッピングされておれば、交雑育種におけ

る集団での個体選抜において、その遺伝子に連鎖した DNA マーカーによる選抜（MAS, 

marker-assisted selection）が可能で、耐病性などのように検定に労力がかかる特性の選

抜には極めて有用である。しかし、その特性に関わる遺伝子とDNAマーカーとの間で、減数

分裂時に組換えが起これば、そのDNAマーカーによる選抜は誤選抜をもたらす。また、異な

る交雑組合せでは、同じDNAマーカーが使えるかどうかわからない。その特性の変異をもた

らす原因遺伝子の塩基配列変異を同定し、そのDNA多型を選抜マーカーと出来れば、以上の

ような問題はない。ただし、特性の変異をもたらす塩基配列変異は、一塩基の置換や欠失な

どの一塩基多型（SNP）である場合が多いので、育種で使える低コスト簡易SNP分析技術が

必要であり、いくつかの方法が開発されている[19]。このようなゲノム情報を使った育種が

ゲノム育種と呼ばれる。 

 環境ストレス耐性は量的形質であるため、QTL解析がその遺伝子の解析に用いられ、イネ

の耐冷性などでは、多数の QTL が見出されている[20]。QTL 解析で見出される遺伝子座は、

染色体上の広い領域であり、それからQTLの原因遺伝子を同定するのは時間がかかる。次世

代シーケンサーの普及によって、多数の品種について多数の SNP の遺伝子型分析が短時間

で出来るようになり、各品種の特性と対応づけるゲノムワイドアソーシエーション解析

（GWAS）も広く行われている[21]。GWASの方がQTL解析よりも、QTLを狭い領域に絞り込む

ことが出来るとされる。QTLは効果の大きいものから小さなものまで様々であり、一つのQTL

では効果が不十分であっても、それを集積することによって、はっきりした差をもたらすこ
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とができる。DNA マーカーを用いて QTL を集積することは QTL ピラミッディングと呼ばれ

[22]、イネの耐冷性育種にも利用されている。 

 突然変異育種においても、ゲノム育種の手法が発展している。ミスマッチ部位を切断する

酵素でDNAのヘテロ二本鎖を処理して分析し、突然変異体が含まれる個体集団を見出して、

突然変異の塩基配列を決定して突然変異体を選抜する方法が TILLING と呼ばれ、世界中で

突然変異体作出に利用されている[23]。国内でも、高オレイン酸ダイズなどが作出されてい

る[24]。この方法では、遺伝子の塩基配列情報から突然変異体をとるので、逆遺伝学的方法

であり、表現型によって突然変異体を選抜する従来の突然変異育種法では不可能であった

突然変異体選抜も可能となる。例えば、分析が煩雑なため多数個体のスクリーニングが行え

ない成分の突然変異体や、環境ストレス耐性などの効果が小さい QTL の遺伝子の突然変異

体は、この方法であれば選抜可能である。また、倍数性植物などで重複遺伝子がある特性の

突然変異体作出にも有効である[25]。次世代シーケンサーを用いた逆遺伝学的突然変異体

選抜法も開発されている[26]。このように、突然変異育種において最も困難であった突然変

異体の選抜が効率的に行えるようになり、今後の活発な育種利用が期待される。 

 ゲノム上の特定の塩基配列を認識して切断する方法が、近年、急激に進歩した。zinc 

finger nucleases (ZFNs)は比較的古くから研究されてきたが[27]、一つのzinc fingerモ

チーフが3塩基を認識するので、任意の塩基配列に利用する場合、多種類のモチーフが必要

で、その酵素遺伝子の構築が容易ではない。その後、一塩基ごとに認識するモチーフを組み

合わせるTAL effecter nucleases (TALEN)が開発され[28]、任意の塩基配列を切断する酵

素の遺伝子の設計が容易に行えるようになった。しかし、TALENでは、一塩基ごとに認識す

るモチーフが34アミノ酸であり、その塩基長に応じて構築する必要があり、まだ技術的に

難しかった。しかし、2012 年に CRISPR/Cas9 が発表され[29]、この方法では、切断したい

塩基配列に相補的な RNA と DNA 切断タンパク質の複合体を細胞に入れるだけなので、容易

に任意の塩基配列を切断できるようになった。植物の場合は、これらの酵素を細胞内で構築

するための遺伝子を染色体に導入して、遺伝子発現させ、塩基配列切断を行うが[30]、タン

パク質やRNAを植物細胞に導入することでも行えるようになった[31]。DNAの二本鎖切断が

起こると、それと相同な塩基配列を用いて修復されるが、修復ミスも起こり、突然変異遺伝

子となる。特定の遺伝子を狙って突然変異を起こさせるのは、従来の突然変異誘発法では不

可能であったが、これらの方法では可能となった。さらには、切断した位置に、遺伝子を挿

入することも可能となる[32]。これは、従来の形質転換技術では染色体上に挿入する遺伝子

の位置を限定できず、形質転換体ごとに導入した遺伝子の発現レベルが異なるという問題

を解決できる手段となることが期待される。このような部位特異的ヌクレアーゼを用いて

任意のゲノム塩基配列を改変する技術はゲノム編集技術と呼ばれ、作物の育種にも活発に

利用されている。特定の塩基配列に任意の塩基置換を起こさせる手段として、

oligonucleotide-directed mutagenesis (ODM)という方法も開発されている。普通のオリ

ゴヌクレオチドを細胞に導入すると両端から分解されるので、この方法では両端を修飾す

る、あるいは環状にして導入する[33]。small RNAを発現するDNAを導入して特定遺伝子を

サイレンシングする方法はエピゲノム編集と呼ばれ、small RNAの遺伝子組換え植物に非遺
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伝子組換え植物を接ぎ木し、small RNAの篩管輸送により非遺伝子組換え植物の遺伝子にメ

チル化を起こさせて遺伝子発現を抑制した植物の作出も行われている[34]。このように、従

来の形質転換技術より後に開発された種々の遺伝子改変技術は new breeding techniques 

(NBT)と呼ばれ、その技術を利用したことの検知が難しく、遺伝子組換え作物として扱うべ

きか論議があるところである。現在は、その栽培や食品としての利用について遺伝子組換え

作物として審査を受ける必要がある。ゲノムへ編集技術やODMなどは、その開発者により多

くの特許が申請されており、日本はこれらの技術の開発においては遅れを取ったことから、

日本ですぐに育種技術として利用するには、解決すべき問題が多い。 
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