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第 1章 緒 論

世界各国に広く栽培されている稲品種の多くは Oηza

sativa L.に属し， A ゲノム 1種からなる。これらの栽

培稲は形態的，生理的特徴，血清反応あるいは交雑親和

性等に基づいて日本型イネとインド型イネに大別され
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る18)。しかし，これらの群別は必ずしも不連続な形質変異

によるものではなく，研究者により種々の異なる基準を

設けると分類の異なる場合も報告されている61，28，26，38)。

例えば，岡44)は数種の形質を組合せた分類基準を設け，

さらに雑種 FIにおいて生ずる不稔性の類似性によ勺て

インド型と日本型の聞に種々の中間型の存在を認めたも

のの，大局的にはH本型とインド型の分類に相当するよ

うな島型と大陸型に 2分されることを指摘した。

日本型とインド型聞には，明確な染色体の構造的差異

を認め難い44)。たとえ，これらの問に‘Cryptic'な構造

的差異があったとしても，それは遺伝子と同様に行動す

る筈である56)。従って，イネの日本型とインド裂の分化

は遺伝子あるいはその系の分化に帰せられるので，日本

型とインド型における遺伝子レベルで、の差異は重要な意

義を有することになる。

日印間に介在する遺伝子レベルの差異については以下

にあげる 2点が考えられる。

1) 生殖的隔離機構に関与する遺伝子の分化

2) 生殖的隔離機構と関連しない遺伝子の分化

1)については，日印間交雑により生ずる雑種不稔性が知

られており，岡45，46)は雑種不稔性に関して重複遺伝子

あるいは補足遺伝子が目印間でそれぞれ分化のみられる

ことを明らかにした。また， 日印間交雑において遺伝

子頻度を変化させる配偶体遺伝子の分化は NAKAGA-

HRA35)，森ら30)により明らかにされた。他に，雑種不稔

性に細胞質と核遺伝子の相互作用が関係することも見出

され19，23，15，62，49，7ム21)，核遺伝子ばかりでなく，細胞質レ

ベルで、分化を生じていることが明らかとなった。

2)については以下の事例が報告されている。 a)複対
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立遺伝子の分化，手字先色に関与する C，A，P各遺伝子

座制，葉身着色分布遺伝子である Pl座58)，あるいは種皮

着色遺伝子，Rc座59)，さらにエステラーゼ同位酵素に関

する Est2座および Est3座36)などにそれぞれ複対立遺

伝子の分化が認められ，インド型において複雑な分化を

生じていた。 b)遺伝子の地理的偏在性; 日印間交雑 F1

にしばしば生ずる成熟穎黒色に関する 3種の優性遺伝

子，Bh1 13h2 Bh3 (=Ph)のうち Bh1 と Bh3(=Ph)は

インド型に多く ，Bh2 は日本型にもっぱら含まれてい

た招，20，22)。また，葉身着色抑制遺伝子 I-Pl1は日本型に

存在し，インド型にはこの他に I-Plzおよび I-P，んも存

在していた34)。かくの如く，少なくとも花青素着色につ

いてはインド型において形質表現が多様でかつ複雑な遺

伝子の分化を生じていることは明らかで5)，これに反し

て日本型ではより単純な遺伝子分化様式によって説明で

きる。

本研究では，まず対象形質として黒色穎を採り上げ，

それに関する遺伝子分析を行った。また交雑実験により

遺伝子型を明らかにした特定の系統を検定系統に用い

て，それらとの交雑によって作った F1の形質表現から

インド型および日本型に属する各系統における黒色穎遺

伝子型を調べた。かくして黒色頴に係わる遺伝子の地理

的分布を明らかにした。次いで，iChinsurah Boro IIJ 

由来の boro型l細胞質に対する弱稔性回復遺伝子につい

て遺伝子分析を行い，最後に，生殖的隔離機構の 1つに

あげられる配偶体遺伝子について日本型の中においても

インド型と同様に配偶体遺伝子の分化を生じていること

を指摘した。

これらの一連の研究から得られた知見は，日本型ある

いはインド型といった栽培稲の分化ばかりでなく，日本

型内の品種分化についても重要な手掛りを与えると考え

られる。また育種の実際面において新遺伝子の導入を計

る基礎としても役立つところが大きい。

木論文に入るに先立ち，研究全般に亘り御指導と御校

閲の労をとられた北海道大学名誉教授高橋万右衛門博

士，論文の御校閲を賜った同教授後藤寛治博士，論文の

御校閲と実験の遂行にあたり多大の便宜や有益な助言を

戴いた同教授木下俊郎博士の各位に謹んで感謝の意を表

する。また，実験闘場の提供と材料の育苗，管理に御高

配を賜った弘前大学農学部農場長森敏夫教授，農水省北

陸農業試験場森宏一博士ならびに岡山大学農業生物研究

所福山利範氏にも深謝する。さらに，多大の助言を戴い

た北海道大学農学部三上哲夫博士，同作物育種学教室大

学院諸兄および教室員諸氏に対して深謝する。

第 2章 黒色穎に関与する遺伝子の地理的分布

第 1節緒言

イネの内外穎色が黒変する遺伝形質4)には 1対24，16)，

2対4，幻，25)あるいは 3対3Z，47)の優性補足遺伝子の関与

するとし、う報告がある。栗山らZ5)は Ph(フェノーノレ

反応遺伝子)が黒色穎補足遺伝子の 1つであることを見

出した。一方，木下ら22)は， 3対の黒色穎関与遺伝子の

中，Bh1とBh2はそれぞれ日本型とイント型に分れて

存在しているため，多数の日印間交雑 F1を作ると両親

が無着色でも F1に黒色穎を生ずるとした。また，黒色

穎補足遺伝子の 1つである Phでは既に地理的分布が詳

しく調べられている38，Z5，13，12)が，Bh1とBh2について

は遺伝子分析により遺伝子型を決定せねばならないので

ほとんどの品種の遺伝子型について明らかでなL、。

本章では，まず黒色穎に関する遺伝子分析を行い，そ

の結巣，遺伝子型の明らかとなった特定の系統を検定親

に用いて国内外の多数の品種と交雑を行い，F1における

表現型から遺伝子型を効率よく推定する方法を確立し

た。これにより，約 333種の日・印型の品種・系統につ

いて黒色穎に関する遺伝子型を推定した。

第 2節材料および方法

供試材料は Table1 0こ示す 13系統である。この中，

H-478は黒色穎系統である。 A-58，1-32， 1-100および

1-102はそれぞれフヱノーノレによる着色反応を示すので

Phを有していると考えられる。

籾と玄米のフェノーノレ反応の調査は2%のフェノーノレ

水溶液に 24時間浸積した後，乾燥させた籾または玄米が

黒変するか否かによって判定した。

農業形質としては，出穂期，種子稔性，脱粒性， f長，

粒長，粒幅および粒形指数(一長/幅比)を調査した。種子

稔、性は 1個体あたり 3穂、を採り，稔実粒数/総粒数xl00

により Zで表示した。脱粒性はo(難)から 5(易)の 6

段階を設け，触感によって分けた。 t士長については 3穂

の全粒について測定し粒形調査は 1個体あたり 10粒宛

を用いた。

第3節実験結果

最初に交雑 F1が黒色穎となる組合せを用いて，F2と

B1 F1世代における黒色穎の分離を調査した (Table2)。

その結果， F2における黒色:非黒色の分離は H-21x

1-102を除きすべて 3因子分離比 (27:37)に適合した。

H-21xl-102 Fzでは 27:37に対する適合度は不良であ

ったものの，黒色穎個体数が非黒色穎個体数より少なし

3因子分離型に近かった。また， H-479を A-58あるい
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Table 1. List of the strains used in the experiment 

-同ー・-
Strain Name Hull color 

Phenol Origin 
reactlOn 

A- 1 Akage Non-black Hokkaido 

A-32 Furenbozu do do 

A-58 Kokushoku-to 2 do + do 

A-133 Nohrin-9-go do do 

A-133 MS Cytoplasmic male sterile line of A-133 do 

A-136 MS C‘Syhtioopklaarslm' 1c male sterile line of A-136， do 

H-21 Linkage marker do 

H-406 do do 

H-478 do Black + 

H-479 do Non-black + 
1 -32 Karalath do + India 

1 -100 Chinmen-Tuomen-hongmi do + China 

1 -102 Fully purple do + India 

Table 2. Segregation of black hull coloration in Bl F 1 and F 2 populations 

Cross combination 

百司T
color 
Phenol 
react. 

Black Non-black 
Goodness of fit 

βhl+Bh3 
一一一一-Total 
Bh1++  

十Bh2+ P 

A-133MSx'70-277F1* Obs. 
(+Bh2+) (Bh1Bh2Bh3/+ +十)

A-136MSx'70-277F1 Obs. 
(Bh1 + +) (Bh1Bh2Bh31 +十+)

+ 

Genotype Bh1 Bh2 Bh31) + Bh2Bh3 
++Bh3 +++ 

Ratio ;(2 

11 。。
噌

i巴ネキ巧

dヮ“
A
W
U
 

23 47 131** 

H-478x H-406 
(Bh1Bh2Bh3) (+ + + ) 

1 -32x A-133 
(Bh1+Bh3) (+Bh2+) 

H-479xA-133 
(Bh1+Bh3) (+Bh2+) 

1 -100x A-1 
(Bh1+Bh3) (+Bh2+) 

1 -102x A-32 
(Bh1 + Bh3)( + Bh2+) 

H-21x 1-102 
(+Bh2+) (Bh1+Bh3) 

H-479x A-58 
(Bh1 + Bh3) (+ Bh2Bh3) 

38 1: 1: 2 0.32 0.50-0.75 
1: 3 0.32 0.50-0.75 

154 1: 1: 2 8.75 0.01-0.025 
1: 3 8.32 0.001-0.005 

187** Ob5. 

Obs. 

154 

134 76 1AQ** 72 148* 

Ob5. 111 114 ネ 70184キ

Ob5. 97 65 1，¥1** 76 141* 

Obs. 71 103** 

Ob5 70 145キ*

Ob5 90 65 155 9・7 0.21 0.50-0.75 

*; '70-277 F 1 (H-478 x H-406). 

林 Totalnumber of non-black plants. 1) Bh3 (= Ph). 

341 27: 37 1.24 0.10-0.25 

282 27・21:16 4.88 0.05-0.10 
27: 37 3.29 0.05-0.10 

295 27: 21: 16 4.70 0.05-0.10 
27: 37 2.52 0.10-0.25 

238 27: 21: 16 6.89 0.025-0.05 
27:37 0.20 0.50-0.75 

174 27: 37 0.14 0.75-0.90 

215 27: 37 8.17 0.001-0.025 
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はA-133と交雑したところ， H-479 x A-133 F2では 27: 

37の3因子型分離を生じたのに対して， H-479xA-58 

F2では 9:7の2因子型分離を示した。これは H-479，

A-58が Bんを有しているのに対して， A-133はBんを

有していないためであった。 また F2で3因子型分離を

生じた交雑組合せ H-478(黒色穎)xH-406(非黒色穎)の

引を A-133MSとA-136MSにそれぞれ交雑したとこ

ろ， 2因子型分離(黒色穎:非黒色穎=1:3)を生じた。

従って， A-133 MSは黒色穎に関する遺伝子の 1つであ

るBh2を有しており，A-136MSは他の 1つ，すなわち

Bh1を有することが明らかとなった。 H-21x I-102や

A-136MSx(H-478xH-406) F1における分離において

は理論比からの歪みを生じたが，それは環境条件による

ためか，あるいは遠縁交雑に付随する他の遺伝的要因に

よるものと考えられる。

本実験において黒色穎を分離した交雑組合せでは，す

べて親系統の一方あるいは両方に Phを有し， F2や B1F1

では Phに関する分離を生じた。黒色穎と Phの分離を

組合せるならば， F2において黒色穎，フェノール+:非

黒色穎，フェノール十:非黒色穎，ブェノールーの分離

比が 3因子型では 27:21: 16，また2因子型では 9:3:4

の比によく適合した。 また， B1F1では 1:1:2なる分離

比に適合した。なお 2因子分離型を示した交雑組合せ

H-479xA-58においては両親は共にフェノーノレ反応が

+であり，Phに関する分離を生じなかった。以上の如き

遺伝子分析によって黒色穎に関与する 3種の優性補足遺

伝子 (Bh1Bh2Bh3)の中の 1種は Phと考えてよい。も

し，Bh3とPhは同一遺伝子であるならば， 全く組換型

を生じないが，完全に近い連鎖で、あれば組換型を生じる

こともあり得る。ここでは後者は未だ検出されていない

ので 13ん(=Ph)という表記法をとることとする。

H-479 x A-133とH-479x A-58では黒色穎の分離様

式が異なり， A-58とA-133はそれぞれ前述の如く遺伝

子型を異にしていた。 A-133x A-58 F1は非黒色穎とな

ることが確かめられたので，A-58， A-133はそれぞれ

+ 13h213h3， + 13h2 +なる遺伝子型を有し， H-479は 13"1

+13.んと判定できた。また， 1-32xA-133のF2分離か

ら 1-32は Bh1+Bんなる遺伝子型であった。

黒色穎に関する遺伝子型を調べるにあたっては，Bん

についてはプェノール反応により簡単に検定できるが，

Bh1と13h2については交雑実験を行って F1および F2

を用いて判定せねばならない。そこで，Table 3では両

親の一方に遺伝子型既知の適当な検定系統を用いること

によって F1のみを用いても遺伝子型を検定できる方法

Table 3. Test crossings for estimation 

of the genotypes on black hul1 
coloration of the strains pos司

sessing unknown genotypes 

Test crosses; 

A; Strain possessing unknown genotype X 

Tester-A (+ 13h2Bh3)→FIA 

B; Strain possessing unknown genotypeX 

Tester-B (13h1 + 13h3ドFIB

Genotypes estimated from the hull 

coloration in F1 plants 

Hull color 
Estimated genotype 

FIA FlB 

+ + 13hl13h2Bh3 or 13hj 

+ Bh1 + 13h3 or Bht 
十 +βh2Bh3 or 13hj 

+ + 13h3 or 13hj 

+; Black. 
Non-black. 

を案出した。すなわち，+Bh2Bh3なる遺伝子型を有す

る A系統と Bhl+13h3なる遺伝子型を有する B系統を

それぞれ遺伝子型未知の供試系統と交雑して，その F1を

それぞれ FIAとFIBとする。これらの F1における成熟

穎の表現型の組合せによって供試品種の遺伝子型は容易

に推定できる。前述の遺伝子分析によって遺伝子型の知

られている A-58(黒色稲の 2)を A系統に，また B系

統には I-32(Karalath)を用いたが，さらに遺伝子型の

分析がすすめば，これらの A，B系統には他の系統を用

いてもよし、。

かかる検定法により.日本型 96品種，それ以外の外国

稲 198系統および標識遺伝子型系統 39系統について黒

色穎に関する遺伝子型を推定した。栽培地域を便宜的に

9地域に分け，東から，日本，中国・韓国・台湾，イン

ドシナ・フィリッピン，インドネシア，インド・セイロ

ン・パキスタン・ビ、ノレマ，ネパール・ブータン， ソ連・

ルーマニア・ユーゴスラビ、ア・ブルガリア，アメリカお

よびその他(イラン等)とした。さらに，日本型は，北海

道司東北，関東・東海，北陸，近畿・中国の 6地域に分け，

九州、|の陸稲および標識遺伝子型系統も含めて計8群に分

割した。これらの各地域における各遺伝子裂の頻度を

Table 4に示した。 この表によると黒色穎型 (Bh1Bh2

13h3)系統は数が少ないがインドにみられ，ネパーノレとア

メリカにもそれぞれ1系統ずつ存在していた。 Bh1βh2十

は各地域にみられたもののその頻度は低かった。 13h1十
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Table 4. Geographical distribution of the genotypes on 

black hul1 coloration 

Genotype 

District in the world 
β'hj 13hj 13hj 13hj + + + 十

Total 
Bh2 13h2 + + 13h2 13h2 + + 
βh3 + 13h3 + 13h3 + 13h3 + 

Japan 4 2 48 1 48 32 135 

China， Korea & Taiwan 3 27 11 1 1 43 

lndochina & Philippines l 12 1 14 

lndonesia 5 16 2 23 

lnclia， Ceylon， Pakistan & 8 4 25 25 62 
Burma 

Nepal & Bhutan 1 1 5 9 16 

U.S.S.R.， Roumania， 3 5 1 9 
Yugoslavia & Bulgaria 
U.S.A. 1 2 13 9 25 

Others 1 5 6 

Total 10 18 65 146 1 50 45 333 

Genotype 

Locality in Japan 
13h1 13hj 13h1 + + 十

Total 
13h2 + + 13h2 13h2 + 
+ Bh3 + Bh3 + + 

Hokkaido 3 2 1 13 3 22 

Tohoku 13 2 15 

Kanto & Tokai 1 9 2 7 19 

Hokuriku 12 8 20 

Kinki & Chugoku 2 5 7 

Kyushu 8 4 12 

Upland rice in Kyushu 1 1 

Tester 1 2 33 3 39 

Total 4 2 48 1 48 32 135 

13んはイント地域と中国地域に多く，ネパール，インド 伝子型を有する系統は未発見に終わり，+++なる遺伝

ネシアおよびイントシナ地域にもそれぞれ存在した。 子型は日本とアメリカに比較的多く認められた。

日本では2系統認められたが，それらは陸稲の「凱旋嬬J 13hjは日本の稲品種中にも存在することが判明したの

と標識系統 H-479であった。 Iまんを単独に有する系統 で，日本の地域別に遺伝子型の分布を調べたところ，

は，インドからアメリカにわたる 8地域のすべてで見出 Bhj13h2+および、+Bh2+なる遺伝子型が北海道品種あ

され，さらに日本でも従来ほとんど存在しないと考えら るいは系統と関東・東海，特に愛知からの3品種に限られ，

れていたが，全系統の 35.6%は明らかに 13hj++であっ 北海道だけに多い点が特異的で、あった。逆に東北から九

た。+13h2B.んなる遺伝子型は A-58(黒色稲の 2)だけ 外|にかけては 13h1++と+++がほぼ同頻度で含まれ

で， βんを単独に有する系統は， 日本の外，斡国とユー ていた。すなわち，日本の中で 13hj と13h2に関して地理

コスラピアにも 1系統ずつ見出された。 ++13h3なる造 的偏在性が認められるようで 13h2は北海道に多かった。



Table 5. Combined segregations between the genes for black hull coloration 

and the marker genes in F2 populations 

sSinegglre egationof 
character F2 segregation Goodness of五t

Phase of R.C.V.* Hull color Black Non-black Total 
Black linkage 
hull Marker (A) Ratio χ2 P 

五在arker A a A a 

Ur (Undulate rachis)同
Obs. 55 16 72 31 174 81:27:111:37 1.82 0.50-0.75 

27:37 (3・1)
Coup. 38.7::1::0.81 Cal. 58.13 15.27 72.37 28.23 0.48 0.90く 民4

事前

bc (brittle culm) 
Obs. 85 26 130 54 295 do 4.65 0.10-0.25 ぷ立桝泌内

do 一』…寸~
(3:1) 

Rep. 59.0土0.85 Cal. 97.41 27.04 123.84 46.71 3.07 0.25-0.50 71 
ぢ?
ご平

g (long em-p1t1 y glume) 
Obs. 79 32 145 39 295 do 4.82 0.10-0.25 u' 

do 
組ヌ長l (3 

Rep. 34.0::1::1.52 Cal. 87.76 36.69 133.49 37.06 2.57 0.25-0.50 
2j: 

Obs. 76 13 35 12 136 27: 9: 21・7 10.64 0.01-0.025 同*
〉畑

9: 7 do ーfでt 

Coup 35.1::1::0.60 Cal. 61.74 14.76 40.26 19.24 6.91 0.05-0.10 湿

Obs. 94 35 75 31 235 do 1.53 0.50-0.75 が

do 
d1 (daikoku dwarf) 王事

(3:1) 
Rep. 52.5土0.73 Cal. 100.27 31.92 75.98 26.83 1.35 0.50-0.75 

百官

Aη10r An21() AWEed) 
Obs. 93 4 130 11 238 405:27:555:37 1.52 0.50-0.75 

27:37 (15: 
Coup. 28.9::1::0.87 Cal. 96.27 4.14 126.86 10.74 0.20 0.90< 

*; Recon二billat](，コ value.

林 Na... e Jf character. 

UVド-“
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Bhlが外国品種中や日本の木州、l尻t種に多く存在し，Bhz

が北海道品種のみに多いというような地理的偏在性を如

何なる機構によって説明できるかは非常にむずかしい問

題である。黒色穎は BhJ， Bhzおよび Bh3(=Ph)の3

遺伝子の補足作用によって発現するものであるが，Bh3 

(=Ph)以外の 2種，すなわち BhlとRんがそれぞれ単

独あるいは2種の存在だけでは形質発現を生じないた

め，これらについて自然淘汰あるいは人為選抜の直接の

対象とはならなかったと考えてよい。しかし Bh]やBh2

と連鎖するか何らかの相関関係を有する遺伝子に伴って

淘沙を受けたのではないかと推察される。そこで，まず

Fz集団を用いて黒色穎と標識遺伝子との連鎖関係を調

べた (Table5)。用いた標識遺伝子は， Ur:;伎梗わん曲

(第I群)， hc:鎌不要(第 XI群)， g:長護穎(第 IV群)，

dl:大黒倭性(第VI群)と Anlまたは An2:主性(第

XIまたは第XII群)の 5種である。明らかな連鎖関係

の認められた場合は，黒色穎遺伝子の 1っと Ur，g， Alll 

または A1l2 であり，黒色穎についてはいずれも 2因子

あるいは 3因子型の分離を示したため，算出された組換

価の誤差も大きい上に 3個の Bhの内のいずれに当る

かを定めることもむずかしかった。しかし 2因子分離

(15: 1)を生じた芭性との問に認められた連鎖関係につい

ては KUANGet al.24)も先に認めており，かつ組換価

も相似していることから，BhJ， Bh2のいずれか一方が芭

性と連鎖している可能性は高い。

つぎに，黒色穎と各種の農業形質との関の相関関係を

1-32 x A-133のF2集団を用いて調査した。農業形質と

しては種子稔性，さ性，脱粒性，粒長，粒幅，粒形指数

(長/幅比)および出穂性の 7種を採りあげたが，いずれの

形質に関しても黒色穎型と非黒色穎型間でそれぞれの平

均値聞に統計的な有意差を認めなかった。出穂性に関し

ては[ilij型の平均値問に顕著な差異を認め難かったが，む

から早生と晩生個体についてそれぞれ選抜を行った後

に，それらをまとめてれ集団を作り， F3集団でも同様

に早生群についてはより早生個体を，晩生群については

より晩生の個体を選抜して日集団を作って早生群と晩

生群における黒色穎個体の頻度を調査した (Table6)。

もし，出穂性に係わる遺伝子と黒色穎遺伝子とが全く独

立の関係を有していれば，選放によって黒色穎に関する

遺伝子頻度が変らないはずである。 3対の補足遺伝子に

よって発現する黒色穎型の分離頻度は (1/2+1/2官)3なる

式で表わされることが期待されるから，日世代における

黒色穎型の理論頻度は (9/16戸=0.178となるはずである。

Table 6に示される如く早生選抜集団における黒色穎型

個体の頻度は 16.3%で、理論値によく適合した。しかし

晩生選抜集団で、は黒色穎型の頻度は 28.2%となり，理論

頻度よりもかなり多く残存した。かかる事実から黒色穎

遺伝子と出穂性との問には何らかの遺伝的関連性のある

ことが示唆される。

さらに，黒色穎に関する遺伝子型の明らかとなった内

外品種について農業形質を調べて，遺伝子型と農業形質

との関係を検討した。調査形質は，出穂日 (7月 1日から

の出穂日数)，粒長，粒幅，長/幅比，穂長および穂数の 7

種であった。なお，遺伝子型については Bh3(=Ph)と

Bhj (=Ph+)の区別をせずに，Bhj 群と Bh2群につい

てのみ日本稲と外厨稲に分けて検討した。 Table7に示

す如く，外国稲では出穂性に関して群問に明瞭な差異を

認め，Bh2を有する品種が Bh]を有する品種より 10日

程度早生であった。しかし日本稲間ではむしろ逆の結

果となり， βんを有する品種は Bh1を有する品種よりも

Table 6. Segregation of black hull coloration in earliness and lateness 

population (F4) which were produced from F2 population of 

the cross， 1-32x A-133 by successive selections 

Hull color Goodness of五t
Group Total 

Black Non-black χ2 P 

Ob8. No. 113 581 694 
Earliness (16.3) 5 (83.7) (100.0) 

Exp. No. 23.53 70.47 1.09 0.25-0.50 

Ob8. No. 77 196 273 
Lateness (4288 .2) (71.8) (100.0) 

Exp. No. 59 224.41 20.20 <0.001 

Theor. Freq. (%) 17.8 82.2 100.0 

Parenthesis means percentage 
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Table 7. Relationship between the genotypes of black hull coloration and 

seven agronomic characters in Japanese and foreign varieties 

He，ading G Grain Grain Culm Panicle chJ f 
(Nof) Locality Genotype (v~山?es(O/d1a2f+length width shape length length of  

ind日ex**ホ
pall1CleS 

ys) (mm) (mm) (cm) (cm) 

Bhl (35) 38.97 5.24 2.92 1.79 81.54 19.71 17.29 
土11.93* 土0.17 土0.08 ::f::0.07 土7.74 ::f::1.34 ::f::2.40 

Japan 
52.67 5.40 2.93 1.84 80.67 18.00 18.67 Bh2 ( 3) 
土5.13 土0.10 ::f::0.06 ::f::0.02 土7.57 ::f::1.00 ::f::1.53 

Bh1 (98) 38.06 8.03 3.03 2.70 111.18 23.94 11.22 
土13.43 土0.78 土0.36 土0.46 土24.89 ::f::4.29 土4.20

Foreign 
28.31 7.58 3.18 2.41 102.31 20.54 12.92 sh2 (13) 
::f::12.22** ::f::0.69** ::f::0.32 ::f::0.33料 土10.55 ::f::1.71紳士5.81

*; Mean土Standarddeviation 林 Signi五cantat 5% level. ***; lengthjwidth. 

晩生の傾向にあった。ただし.Bh2群はわずか 3品種

でしかもいずれも愛知の中生または晩生品種(愛知旭，

8.26，中生新千本 8.23，峰光;8.16)であったため， 日

本稲についてはさらに多数の品種について比較する必要

があった。その外，外面稲間では，粒長，粒形指数およ

ひ穏長に関して βhj とBh2群聞で有意差が認められ，

Bh2群がいずれも Bh1群より小となった。穂長および

粒形と出穂性との聞には相関関係のみられるとL、う報告

もあり 1)，Bh2が粒形および出穂性と遺伝的相関関係を

有する可能性も考えられる。

第 4節 考察

黒色穎の発現について，栗山ら25)はフェノール反応に

関する遺伝子 Iコ1lが必要であると報告した。本実験でも

遺伝子分析から 2因子型と 3因子型の分離を生じ，し

かもらでは Phの分離を同時に伴っていた。しかし，

黒色穎の発現に Phが直接的に作用するか否か，また

βんと Phの座位がきわめて近接していて組換型が生じ

にくいのかは未だ明らかで、なL、。オオムギにおける黒色

穎色素はメラニン様物質と考えられており 63)，イネも

同様な色素による可能性が高い。黒色穎発現に関与する

色素や酵素の関係について化学的根拠を明らかにした上

で遺伝子記号の決定や Bんと Phの両遺伝子の同定を

検討する必要があろう。そこで，ここで、は仮に黒色穎の

遺伝子型を BhlBh2Bh3(=Ph)と表記することとする。

Ph (=Bh3)の地理的偏在性については古くからかな

り詳しく調べられている38，13，12)が，Bh1とβんについ

ては長尾・高橋32)および木下・高橋22)によりそれぞれが

日本型とインド型の各々に分れて存在することを報告し

ているに過ぎず，遺伝子型別に地理的分布を検討した成

績はない。これは両遺伝子の判定が l弘と異なりもっぱ

らうた雑実験によらねばならないためであった。そこで，

十Bh2Bh3とBhl+Bんなる遺伝子型を有する系統を検

定親 A およびBに用いて遺伝子型未知の系統と交雑し，

2種の Fhすなわち FIAおよび FIBを作成し，それらの

FIの穎色により 4種の遺伝子型を推定した。+sh2Bh3 

なる遺伝子型を有する A系統としては A-58を，Bhl十

Bh3なる遺伝子型を有する B系統としては 1-32や他の

インド型系統を主用した。

かかる FI利用の検定法により， 333系統について遺伝

子型を推定した結果， βh1十Bんと Bhl++なる遺伝子

型はインド，東南アジアや中国に多く ，+Bh2+は日本

(北海道)に多く存在していた。また，+十十なる遺伝子

型は日本とアメリカに存在した。しかし，日本の品種中

でも，+sh2+は北海道品種に多く，愛知に 3系統認

められたに過ぎなかった。これに反して，北海道には

Bhl++が少なし本州|には Bh1++と+++が多か

った。 Bh1が日本品種にも見出されたのはこれまで不明

であった事実であり，Bh2はむしろ北海道に限られてい

て，Bh1+十や+++なる遺伝子型が本州に多いとい

う地理的偏在性が新たに明らかとなった。

βh2を有していることが判明した品種は北海道の在

来種や古い育成品種で道内の比較的新しい品種には，

Bhl++や+++なる遺伝子型も含まれていた。 本実

験に用いられた本州品種はし、ずれも交雑育種によって育

成されたものであり，在来種については遺伝子型をあま

り調べていない。北海道の在来種や古い品種がいずれも

βんを有することは明らかとなり ，Bh2が何か北海道の

特殊な環境条件に適応する可能性があるのではなし、かと

考えられる。

交雑F2集団を用いて黒色穎と他の標識遺伝子との連

鎖関係を調べたところ，信頼性のやや低いデータであっ

たが芭性に関する遺伝子 (All1または A1l2) とBh1また
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は Bh2との間に 28.5%なる組換価が得られ， KUANGet 

al列による両形質問の連鎖関係 (20.8%)と一致してい

た。他に黒色穎形質は長護穎 (g)や枝梗わん曲性 (Ur)

との問にもそれぞれ連鎖、関係が見出された。

次に， 1-32 x A-133の F2集団を用いて 7種の量的形

質と黒色穎型との関係を調べたところ，明らかな相関関

係は得られなかった。 しかし，出穂性に関して F2集団

から早生と晩生型への選抜を行い，F3代でも繰り返して

日代で早・晩の 2群に分けて集団栽培したところ，早生

群では黒色頴の頻度が理論頻度に適合したものの，晩生

群では黒色穎の頻度が理論頻度よりかなり高くなった。

これは Bんあるいは Bh2が出穂晩生に偏ることと関連

がある可能性を示唆している。一方，黒色穎遺伝子型を

異にする日本稲および外国稲品種を用いて Bh1や Bh2

と量的形質との関係を検討したところ，外国稲では出穂

性に関して Bh2群が Bh1群より早生となり，粒長や粒

形指数(長/幅比)も有意に短縮していた。従って，Bh2 

は出穂性と相関関係がみられるようであった。このこと

は標識遺伝子型系統に βんが圧倒的に多いことからも

うかがえる。すなわち，標識遺伝子型系統は元来，国内

および国外から遺伝子源を蒐集し，北海道の早生系統と

の交雑により標識遺伝子を採り入れたものである。従っ

て，早生化を計る途次に Bh2が伴って入った可能性は高

いと考えられる。

本実験で明らかにされた黒色穎に関与する遺伝子 βh1

および 13んの分化において，Bh2が北海道81'1種に多く存

在していることは特記すべきことであろう。日本稲内に

も遺伝子分化が生じたことは新たな発見で，その機構は

北海道の稲作における特殊な環境条件への適応とも関係

を有すると推察される。本研究では，出穂性と Bh2の聞

に追ー伝的関係がみられ，Bh2の局在性の一因とも関係が

あるのではなし、かと考えられた。

第3章 7Jo]'o型細胞質の花粉稔性回復に

関与する補足遺伝子

第 1節緒言

O. perennisの細胞質とインド型あるいは日本型の核と

の組合せや19，53.)，日本型イネの細胞質と O.glabcrrima 

の核との組合せによっても雄性不稔性を生ずることが認

められた64)。一方，これらの不稔細胞質に稔性回復効果

を有する花粉稔性回復遺伝子としては，boro型細胞質

(cms-boTo)に対する1(1152)や R}254)があり， I~ 本品種

「アケボノ」の細胞質に対しては Rんがある64)。これら

の稔性回復遺伝子は主働遺伝子であり，その作用性は

RJiおよび Rんにおいては配f肉体的であり ，Rよ1では胞

子体的である。しかし，boro型細胞質に稔性回復効果を

有する系統の中には，R11ゃRj2より作用力の弱い稔性

回復遺伝子を有する日本品種やインド型品種のあること

が報告されている50，51)0 KINOSHITA et al.21)も標識遺

伝子系統中に花粉稔性回復遺伝子を含む2系統を見出

し，それらの稔性回復様式は l切による場合より稔性回

復効果の劣ることを明らかにした。

著者もこれらの材料を用い稔性回復の機構を検討し，

特に花粉稔性の示す連続変異があたかも雑種不稔性にお

ける場合に類似していることから両者の関係を説明でき

るような遺伝子仮説を案出することを試みた。遺伝子分

析にあたっては環境条件に恵まれた 1978年において F1

から九世代までを同時に供試しそれらについて一貫

した分析を行うことにより稔性回復に関する新しい稔性

回復機構を提示した。

第2節材料および方法

供試材料は Table8に示した5系統である。 H-I03

とH-406はそれぞれ外国稲の IGarumbalayj， IPiru-

rutongjから標識遺伝子を導入して育成した検定系統で

あり， KINOSHITA et al.21)によって boro型細胞質に

対する稔性回復効果を有することが明らかとなった。 1-

127MSと1-130はいずれも新城が育成した雄性不稔稲

とその花粉稔性回復遺伝子 (Rji)をホモに有する系統で

あり，細胞質はし、ずれもインド型品種 iChinsurahBoro 

IIj由来の (cms-boro)であり核ゲノムは「台中 65号」

(1-128)により置換されている。花粉稔性の調査にあた

っては，翌日開花する頴花を採取し，約を 1%1K1溶液

イネの細胞質雄性不稔性は，異種の細胞質の置換によ で染色した。花粉稔性については， 300-500粒の花粉を

つて生ずることが明らかとなった。かかる異質細胞質的 検鏡して大きさと濃染度により稔実と不稔花粉とにわ

(al1oplasmic)8)な例として以下の報告がある。インド型 け，健全花粉粒数/全花粉粒数の百分率で表示した。日

イネの細胞質を日本品種の核と組合せたり 62，49，21，60)，ア 以降の選抜実験については， 1975年より開始したが，毎

メリカ品種の核と組合せることによって生起させう 世代の種子を保存しておき， 1978年に F1からむまで

る7)。また， I台中在来 1号」の細胞質を同じインド型の を同時に栽植して，同一環境条件下で各世代の花粉稔性

IPankhari 203jの核と組合せた場合にも雄性不稔と を比較した。

なった2)。さらに，野生稲である Oryzaspontaneaや
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Table 8. List of the strains used in this experiment 

Strain Name 
Type of cytoplasm 

and genotype 
Source 

H-103 

H-406 

Progeny selected from the cross， 
H-69xGarumbalay 

Progeny selected from the cross， 
A-5xH-121 (linkage marker bred 
true from the cross， A-13XPiru-
rutong) 

1 -127 MS Taichung-65-go 
(male sterile line) 

(cms-horo) rJi rJi (Chin~urah Boro II x Taichung-65-
go)xTaichung-65-go BllFl 

1 -128 活 rJi

1 -130 

Taichug-65-go(maintainer) 

Taichung-65・go
(pollen fertility restorer) 

(cms-horo) RJiRfl (Chinsurah Boro IIXTaichung-65-
go)xTaichung-65-go B9F3 

Table 9. Pollen fertility of F1 plants of the crosses between 1-127 MS 

and the tester strains and between 1-130 and the tester strains 

Cross combination 

1 -127 MSx H-103 

1 -127 MS x H -406 

1 -127 MS x 1 -130 

1 -130 X H-103 

1 -130 X H-406 

第 3節実 験 結 果

1977年から 1979年の 3年聞にわたり供試系統の花粉

稔性を調べたところ， 1-127 MSは年次によっては若干

の健全花粉を生ずることがあったが，おは常に不裂開で

あった。一方，他の正常型系統は 1978年には良好な天

候条件に恵まれ 97%以上の稔性を示した。次に， 1-127 

MSと各検定系統聞で交雑を行った 3種の F1の花粉

稔性を互いに比較したところ，花粉稔性回復能力は 1-

130> H-406> H-103のI1固となり，この順位は天候の不順

な年においても変化しなかった (Table9)。また， 1-130 

は配偶体的に作用する Rjiを有し， 1-127 MS x 1-130の

F1は (cms-horo)RJi rfiとなるため理論的には花粉稔

性が 50%52)の筈で， 1978年には環境条件が良好なため

50%に近い値を示した。いま仮りに， 1-130の有する

RJiとH-103および H-406の有する花粉稔性回復遺伝

子が対立関係にあるものとすれば， 1-130 x H-103ある

いは 1-130x H-406の各交雑 F1では，ヴを有する雄性

配偶子を生じないであろうから 100%に近い花粉稔性

が得られてもよい。 しかし実際には Table9の如く

58.7%乃至67.7%にとどまり， H-103とH-406にはそ

1977 

0.53土1.77

9.06::!::9.02 

Pollen fertili ty (%) 

1978 

36.60土 9.49

43.43土11.00

56.10::!:: 5.49 

1979 

23.06::!::7.77 

37.87土7.58

47.34::!::4.70 

58.68土7.39

67.70::!::2.07 

れぞれ RJiと対立関係を有さない新たな花粉稔性回復

遺伝子の含まれている可能性が考えられた。そこで，

H-103とH-406は RJiと独立関係にある花粉稔性回復

遺伝子を有すると考え，あわせて RJiによる稔性回復能

力と H-103や H-406に含まれる遺伝子の稔性回復能力

とが互いに相加性を有するものとすれば，交雑 1-130x 

H-103の F1や交雑 1-130xH-406の F1における花粉

稔性は，Rji単独による花粉稔性と H-103や H-406に

おける花粉稔性の作用カの半分を加算して次式により理

論値を求めることができる。これらは実測値によく一致

した。

-Fl(l~130 x H-103) (58.68)F1 (I-127MS x 1ヨ萄了

+~1(1-1幻 YS × H-lmL = 47.34 

23.06 

十一一2 = 58.87 

F1(1-130 x H-406) (67.70)FJl1← 127 MS x 1-130) 

十日(1一山ザxH-406L= 47.34 

37.87 
+ーョー=66.2 
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Table 10. Frequency distributions of pollen fertility in F2 populations of the 

crosses， 1-127 MS x H-103， 1-127 MS x H-406 and 1-127 MS x 1-130 

Cross Pollen fertility::(%) 
Total Mean:l:S.D combination -10 -20 -30 -40 -50 -60 -70 -80 -90 -100 

1 -127 MSx H-103 8 6 14 36 72 

1 -127 MSx H-406 5 7 26 

1 -127 MSx 1 -130 4 56 

因みに， Flの示す花粉稔性回復能力に相加性が認められ

たことは， H-I03や H-406の有する花粉稔性回復遺伝

子も Rfiと同様に配偶体的作用を有していることを示

唆する。

環境条件の良好な 1978年に 1-127MS x H-103およ

び 1-127MS x H-406の F2における花粉稔性変異を調

べたところ，Table 10の成績を得た。 1-127MS x 1-130 

らでは Rfiによる分離が考えられ，稔:部分稔=1:1 

の比が期待された。。いま 81%以上を稔性型，それ未満

を部分稔型として分け，稔性型 (81-100%):部分稔 (30-

80%)=141: 122 (X2=1.37， d.f.=1， 0.1O<P<0.25)なる

分離を示し，ほぼ理論値に一致した。しかし，他の 2交

雑における花粉稔性変異はいずれも連続変異を示し 3

交雑聞での分離型にも不均一性が認められた (Homo-

geneity X2=185.65， d.f.=18， P<0.005)0 3種の交雑のF2

を通して完全不稔個体は見出されなかったので，H-103 

とH-406の有する稔性回復遺伝子は，Rfiと同様に配

偶体的作用を示すと推定された。 Flの花粉稔性が 50%

以下で，かつらにおける花粉稔性が連続変異を示した

ことから， H-103とH-406にはそれぞれ複数の稔性回

復遺伝子の含まれることが推定された。そこで Flとむ

の花粉稔性変異を説明できる新たな遺伝子仮定を設定し

た。すなわち，稔性回復遺伝子の作用が配偶体的であれ

ば， Flの花粉稔性は雄性配偶子の遺伝子型に規定される

から， 1-127MSxH-103と1-127MS x H-406の各 Fl

の花粉稔性を説明するためには以下の 3種の場合を想定

することが可能である。

1) 配偶体的作用を有する複数組の重複遺伝子による

場合(重複遺伝子 A，Bを考えるとめなる遺伝子

型を有する配偶子が退化する)0 Fl花粉稔性は 3組

の遺伝子では (3/4)3=0.4219(42.2%)，また4組で

(3/4)4=0.3164 (31.6%)となる。

2) 配偶体的作用を有する 2種の遺伝子の補足作用に

よる場合(遺伝子 A，Bの如き 2種の優性遺伝子の

補足作用により正常花粉となる)。

32 

46 

52 

7 6 16 120 317 65.27土28.69

34 27 21 178 344 80.15土21.52

9 1 1 140 263 76.73:1:24.81 

a) 3種の遺伝子 A，B，Cが関与し，AB，ACの

各遺伝子型を有する雄性配偶子が正常花粉となる

場合には Flの花粉稔性は 3/8=00.375(37.5%)と

なる。

b) 4種の遺伝子 A，B，C，Dが関与し，Aβ，AC， 

ADの各遺伝子型を有する雄性配偶子が正常花

粉となる場合には Flの花粉稔性は 7/16=0.4375

(43.8%)となる。

c) 4種の遺伝子 A，s，C，Dが関与し，As，CD 

なる各遺伝子型の雄性配偶子のみが正常花粉とな

る場合には Flの花粉稔性は 7/16=0.4375(43.8%) 

となる。

1)の仮定は，伺42)が雑種不稔性に関して提示した重

複配偶子発育遺伝子と同様な考え方に基づいている。配

偶体的作用を有する重複遺伝子 (51)52)が k組ある場合

には， Flの花粉稔性は (3/4)kで表わされる。これを不

稔細胞質と稔性回復遺伝子との相互作用に適用するなら

ば， 1-127 MS x H-103の場合にはほぼ4組 (8遺伝子)

を， 1-127 MS x H-406の場合にはほぼ3組 (6遺伝子)

の重複遺伝子を必要とする。しかし，この仮定では中間

程度の花粉稔性を示す個体の頻度が高くて実際の F2頻

度分布を説明することが不可能であった。

2-b)の仮定では， 1-127MS x H-406 Flの場合， Flの

花粉稔性にはよく適合したが，この仮説でも F2におい

ては理論的に中間程度の花粉稔性を示す個体の頻度が高

くなり，実際の頻度分布を説明するには不十分であった。

従って，1-127 MS x H-I03の場合には 2-a)の仮説を採

り， 1-127 MS x H-406の場合には 2-c)の仮説を採るこ

とにより F2以降の花粉稔性変異を説明した。すなわち，

H-103 との交雑では Rj~ R.β Rjd仮称)なる 3遺伝子

を仮定し，Rf.αRjb あるいは Rj~Rj~ の遺伝子型を有す

る配偶子が稔性花粉に発育すること，また H-406との交

雑の場合には，Rf~Rj{， Rj(， Rfd (仮称)なる 4遺伝子を

仮定して，Rf~ R.があるいは Rfi， Rfd の補足作用で稔性

花粉が得られることとした (Table11)。次に，配偶子発
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育遺伝子仙の場合に仮定される如く，遺伝子型の相違

により受精力に差を生ずるとして， F2の頻度分布から受

精能力 (s)を算出した。 1-127MS x H-103では s=0.774，

1-127 MS x H-406では s=24.529となり，いずれも優性

遺伝子がすべて揃う場合に高い受精能力を有するものと

して九分離が高稔性に偏ることを説明した。 このよう

な仮定の下に，両交雑の F2における各種の遺伝子型に

ついて期待される理論的花粉稔性ならびにそれらの理論

頻度を求めた (Table12)，。もし環境変異により花粉稔

性が正規分布型を示すものと仮定すれば， SOKAL and 

ROHLF55)の方法により F2における花粉稔性の理論的

頻度分布を求めることができる (Table13)。花粉稔性を

高・中・低の 3段階に分類して理論値と実説Ij値の適合度

を検定したところ， 1-127 MS x H-103 F2では適合度が

低〈実測値が理論値より高稔性に偏ったものの，1-127 

MSx H-406 F2においてはほぼ適合するとしてよい結

Table 11. Genic hypothesis of the pollen fertility restoration; genotype 

of fertile pollens， theoretical estimates of pollen fertilities 

and relative fertilizing capacities in Fl s 

Cross 
combination 

1 -127 MSx H-103 

1 -127 MSx H-406 

Genotype of 
fertile pollen 

Rf.αRfbR/c 

Rf.αRjいプ占

RfarfbR/c 

Rf~Rffßf~RfiJ. 

Rf~RARßrfiJ. 

Rf~Rfbrf6Rfd 

Rf~Rfbrf~ヴJ

Rf~ヴJ， RßRfiJ.

ヴ""(.Rf{，Rj官RfiJ.

rf~ヴ!， RßRf/t

*; Recombination value between R.βand Rfi. 

Theoretical pollen 
fertility in Fl 

(1+p)x 100/4 ==36.60 

p=0.464* 

7x 100/16=43.75 

Relative fertilizing 
capacity (s) 

1 

0.774 

0.774 

24.529 

1 

1 

1 

1 

1 

1 

Table 12. Theoretical frequency of di任erentgenotypes on pollen fertility res-

toration in F2 s of the crosses， 1-127 MS x H-103 and 1-127 MS x H-406 

1-127 MSxH-103 

Theoretical pollen Genotype Frequency 
fertility 

(タ)
R.ん Rfb Rjも p=0.464 s==0.774 

(1) 100 ++  (t十件)** ++  
1ーが+2sp 0.2994 

(2) 76.8 ++  +ー十一 2 sp2 0.0669 

(3) 73.2 ++  +ー十一 (1-p戸 0.0573 

十+(:::一一一)一十一
1ーが+4sp-2 Sp2 (4) 50 0.3758 

+(++料)**十+
(5) 38.4 +一+ー十 2 sp2 0.0669 

(6) 36.6 + 十一十一 (1-p戸 0.0573 

(7) 25 +-(:::一一一)一一十 2 sp(1-p) 0.0764 
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Table 12. (continued) 

1-127 MSxH-406 

Theoretical pollen Genotype Frequency 
fertility 

(70) 
Rf~ Rf{， Rf~ Rfd s=24.529 

(1) 100 
** ** ++  ++  

24+7 s 0.4007 

(2) 75 (tー++)(+一++)
++  +-) ¥++ +一 8+4 s 0.2172 

(tー++) +- +ー
(3) 62.5 

++  +一
16+4 s 0.2336 

+- +一 (+++一)十一 +十
(t ー t~) (一一村)
++  +一 ** 一一(4) 50 28 0.0573 

(一一件)(+++一)** 一一 +- ++  

(5) 43.75 +ー十一 十一 +ー 6+s 0.0625 

十一 +一 (一一料)** 一一(6) 25 14 0.0287 

(一一件) +- +一** 一一
*; Dominant or recessive gene. 

+; Dominant gene. 

Recessive gene. 

Table 13. Theoretical and observed distributions of pollen fertility 

in F2 populations of the crosses， 1-127 MSxH-103 and 
1-127 MSx H-406 

1-127 MSxH-103 

Theoretical 
Pollen fertility (%) 

fperotllllein ty Total 

(%) 
-10 20 -30 -40 -50 60 -70 -80 -90 -100 

(1) 100 0.41 5.01 89.49 94.91 

(2) 76.8 0.01 0.22 2.05 6.73 8.07 4.13 21.21 

(3) 73.2 0.03 0.47 3.04 6.91 5.76 1.95 18.16 

(4) 50 0.51 6.29 28.71 48.10 28.71 6.29 0.51 119.12 

(5) 38.4 0.14 1.54 5.94 8.45 4.28 0.80 0.06 21.21 

(6) 36.6 0.01 0.20 1.81 5.84 6.92 2.92 0.45 0.03 18.18 

(7) 25 0.42 3.14 8.55 8.55 3.14 0.40 0.02 24.22 

Total 0.43 3.48 12.41 26.62 47.26 56.39 35.07 20.43 19.35 95.57 317.01 
calculated -. '‘ . 

V 

numbers 16.32 130.27 170.42 

Observed 
8 6 14 36 72 32 7 6 16 120 317 

numbers 
、ーー・-園、p・--- 、f

28 140 149 

χ2=11.77， d.f.=2， P<0.005. 
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Table 13. (continued) 

1-127 MSxH-406 

Theoretical Pollen fertility (%) pol1en 
Total ferti1ity -10 -20 -30 -40 -50 -60 -70 -80 -90 -100 

(%) 

(1) 100 0.10 1.50 10.38 125.86 137.84 

(2) 75 0.01 0.23 2.33 10.98 23.80 23.80 13.55 74.70 

(3) 62.5 0.02 0.47 3.99 15.46 27.54 22.65 8.59 1.62 80.34 

(4) 50 0.01 0.21 1.48 4.72 6.84 4.72 1.48 0.21 0.01 19.68 

(5) 43.75 0.10 0.86 3.60 7.14 6.50 2.73 0.53 0.05 21.51 

(6) 25 0.34 1.45 3.15 3.15 1.45 0.31 0.03 9.88 

Total 0.34 1.56 4.24 8.71 17.53 31.44 46.10 49.96 43.03 141.u4 343.95 
calculated 

、
‘ A・

numbers 14.85 95.07 234.03 

Observed 
5 7 26 46 34 27 21 178 344 

numbers 
、-、ノ・ーー~ 一 、ーーーーーーー、-ーーーー

12 106 226 

;(2=2.13， d.f.=2， 0.25<P<0.50. 

Table 14. Variation of pollen ferti1ity in F3 lines of the cross， 
1-127 MS x H-I03 

Pollen Pollen fertility (%) 
Line fertilitFyz (%) Tolal Mean C.V.* 

III -10 -20 -30 -40 -50 -60 -70 -80 -90 -100 

7 90 1 2 2 1 3 1 9 19 78.95 29.97 

9 90 19 19 g8.03 3.58 

13 90 1 2 4 2 11 20 77.90 31.78 

1 80 1 19 20 98.34 2.94 

2 80 20 20 99.58 0.85 

3 80 1 7 2 9 19 76.31 30.69 

4 80 5 5 9 19 73.92 34.26 

5 80 19 19 98.66 2.28 

6 80 1 17 18 97.52 7.14 

10 80 1 1 1 1 15 19 89.81 25.03 

11 80 20 20 99.89 0.38 

14 80 1 19 20 98.69 3.38 

15 80 4 4 2 1 8 19 74.66 30.74. 

16 80 3 4 4 2 7 20 73.32 28.46 

18 80 1 16 17 98.94 2.89 

19 80 19 19 99.73 0.81 

20 80 19 19 98.45 2.34 

8 70 19 19 98.18 2.37 

17 70 3 7 4 3 17 55.17 38..22 

12 60 19 19 99.08 2.29 

*; Coe伍cientof variation. 
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Table 15. Variation of pollen fertility in F 3 lines of the cross， 
1-127 MS x H-406 

Pollen pollen fertility (%) 
Line fertility (%) Total Mean C.V.* 

in F2 -10 -20 -30 -40 -50 -60 ー 70 -8ゆ -90ー 100
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18 94.62 6.25 

20 89.23 14.35 

17 51.22 54.19 

13 77.69 29.68 

15 91.88 6.73 

16 81.08 20.08 

20 45.65 74.28 

17 93.41 3.31 

17 46.07 62.87 

20 74.13 29.05 

20 65.43 34.14 

11 80.84 27.61 

20 76.50 24.10 

16 75.84 25.44 

19 75.37 36.07 

20 93.09 7.46 

20 83.17 16.51 

10 66.73 35.92 

20 68.29 34.56 

15 67.61 30.20 

*; Coe伍cientof variation. 

果を得た。環境変異のために必ずしも満足した結果とは

ならなかったものの，遺伝子仮説の妥当性はほぼ支持さ

れたといってよい。

次に， Flおよび F2で設定した遺伝子仮説を検定する

ため F2から Fs代まで高稔性個体の選抜を繰り返した。

F3代の稔性変異は Tables14， 15に示す如く低稔性個

体を分離した系統もあった。岡(2)によれば，不稔性に関

与する遺伝子が配偶体的作用を有する場合，集団の不稔

性は世代の経過と共に急速に消失し，日系統では少なく

ともその親である F2個体より平均稔性が高くなると考

えられる。しかしながら，1-127 MS x H-103および I

127 MS x H -406のむと日の親子相関はそれぞれ r=

-0.0348とr=-0.0423で有意にならなかった。これは，

高稔性個体を選抜した年が 1975年であり， F2の花粉稔

性が不良な環境条件により大きく影響されたためと推定

される。従って.F3系統の花粉稔性の頻度分布から直接

にら個体の遺伝子型を推定することは極めて困難で

あった。しかし，日系統の花粉稔性の頻度分布からむ

の遺伝子型を確率論的に類推することは可能であろう。

すなわち， F3各系統の花粉稔性の頻度分布から岡(0)が

配偶子発育遺伝子について各遺伝子型の確率を算出した

ような方法に従い，各 F2個体の遺伝子型の確率を算出

した (Tables16， 17)。なおむ選抜個体における各種の遺

伝子型の確率は両交雑とも 50%以上の花粉稔性を示し

た遺伝子型の頗度より算出した。 1-127MS x H-103 F3 

の場合には (Table16)， (1)の遺伝子型， すなわち高稔

性を示す遺伝子型を有する確率は期待値よりやや高かっ

たものの，ほぼ適合した。一方， 1ー127MS x H-406 F 3 

では Table17の如く， (1)， (2)， (3)の遺伝子型を有する

確率が低く，逆に F2で低稔性を示す遺伝子型を有する

確率が高かったため期待値と適合しなかった。これは

む系統において高稔性選抜個体からかなりの頻度で低

稔性個体を分離したためであり，これが環境変異による

のか，あるいは遺伝的変異によるものかは，今後の検討
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Table 16. Probability to obtain the dif圃

f eren t genotypes in the F 3 lines 

of the cross， I-127 MSxH-103 

F31ine 
Genotype* 

(1) (2) (3) (4) (5) (6) (7) 

巧

d

Q

d

q

U

1

ょっ“

q
d

唱
よ

0.17 0.18 0.38 0.16 0.11 

1.00 

1.00 

1.00 

1.00 

1.00 

oo 
qδ 

-
A
U
 

っ“po 
• nリ

ハu
n
U
 

τ
i
 

n

U

A
リ

ハ

リ

ハリ

A

H

V

A

り

••• 唱

i

噌

よ

唱

i

a
A
τ
F
h
u
c
o
n
U

句ム

句

i

噌

A

14 

15 

1.00 

0.99 

16 0.98 0.01 0.01 

18 1.00 

19 1.00 

20 1.00 

8 1.00 

17 0.28 0.38 0.25 0.08 

12 1.00 

r~~~，L.\ 12.00 0.17 0.18 5.63 1.170.750.08 (19.98) 
(probability) 

Theoretical ratio 8.371871.607370.450.30 0.04(2000) 

χ2=6.62， d.f.=6， 0.25<Pく0.50.

キ Estimatesdue to the genic hypothesis in F2・

にまたねばならなし、。

次に，F3代から F4代へ，F4代から Fs代への選抜を

試みた (Table18)0 I-127 MS x H-103では日代で，

I-127 MS x H-406では Fs代において 1系統を除きす

べて高稔性に固定した。選抜系統数は少なかったが，両

交雑闘で固定に至るまでの世代数に差を生じたのは，お

そらく関与遺伝子数が相違しているためで，それと関連

した遺伝的変異によるものと考えられる。

以上の結果から，H-103とH-406によって生ずる花

粉稔性回復には，それぞれ配偶体的作用を有し， しかも

互いに補足関係を有するような 3乃至4対の稔性回復遺

伝子が関与するとみられる。

Table 17. Probability to obtain the dif・

ferent genotypes in the F3 lines 

of the cross， I -127 MS x H -406 

F31ine 
Genotype* 

(1) (2) (3) (4) (5) (6) 

2 0.92 0.08 

4 1.00 

7 1.00 

9 0.53 0.47 

12 0.30 0.70 

13 0.83 0.17 

14 1.00 

16 1.00 

17 1.00 

19 0.02 0.43 0.55 

8 0.82 0.16 0.02 

11 0.16 0.80 0.04 

15 0.29 0.71 

18 0.21 0.02 0.77 

20 1.00 

1 1.00 

3 0.96 0.04 

5 0.08 0.91 

6 0.30 0.69 0.01 

10 0.70 0.30 0.01 

Total 3.22 0 4.86 4.07 4.80 3.04 (20.00) 
(probability) 

Theoretical 8.85 4.78 4.87 0.85 0.63 0.02 (20.00) 
ratlO 

;(2=504.31， d.f.=5， P<0.005. 
*; Estimates due to the genic hypothesis in F2・

Table 18. Selection experiments for high 

pollen fertility up to F4 or Fs 
generatlOn 

Cross 
combination 

Number of lines 
Fixed in 

high segregated 
fertility 

Generation 

I -127乱1S F4 5 O 
× 

H-103 Fs 7 1 

I-127 MS F4 5 4 
× 

H-406 Fs 7 1 
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第 4節考察

インド型品種 IChinsurahBoro lIJから由来した

boro型細胞質 (cms-boro)に対する稔性回復遺伝子と

して Iり1あるいは Rfzが単遺伝子として作用すること

が知られている52，51)。一方， SHlNJ050，51)は Rjiや Rん

より作用力の弱し、稔性回復遺伝子 (weakrestorer)が，

日本稲中に 19系統 (12，7%)，外国稲中に 28系統 (18，3%)

含まれていることを明らかにした。本実験に供試した

H-103とH-405はいずれも外国稲より標識形質を導入

した検定系統であるが， 1-130を交雑した FIと比較し

て FIにおける稔性回復力が劣り， KINOSHITA et al.zl) 

による分析では，複数の遺伝子による稔性回復であるこ

とが示唆された。本研究において 1-127MS x H-103 

の FIではRfuRβ とRんRjもなる遺伝子型を有する配

偶子が稔性花粉を生ずるとし、う仮定を樹て，一方，I-127 

MSxH-406 FI では Rf~Rf(， や Rf~Rj危なる遺伝子型

を有する配偶子が稔性花粉となるとし、う仮定を設けて交

雑実験を行ったが， 1-127 MS x H-103の場合には FI代

からむ代に至るまで上記の遺伝子仮説がほぼ満足さ

れ， 1-127 MS x H-405ではなお後代検定を繰り返す必

要があるものの，かかる補足作用を有する複数種の Rf

(花粉稔性回復遺伝子)が存在するということについては，

ほぼ満足される結果を得たといってよし、。かかる補足遺

伝子がもともと外国稲品種に含まれていたものか，配偶

子発育遺伝子のように日本稲と外国稲に分れて存在して

いるものかは今の所不明であるが，少なくとも H-103

および H-405がかかる補足遺伝子の一部あるいはすべ

てを保有していたことは確かである。 1-127MS x H-103 

や 1-127MS x H-406の各交雑組合せにおける日の花

粉稔性分布は連続的となり，いわゆる雑種不稔性を示す

目印間交雑 F2における花粉稔性分布と同じ型を示し

た。 H-103や H-406の有する花粉稔性回復遺伝子と

阿40)による配偶子発育遺伝子とは何らかの関連性を有

する可能性も考えられる。元来，雑種不稔、性の遺伝機構

中にも細胞質要因と稔性回復遺伝子の相互作用による場

合が含まれる可能性が指摘されており， }ENNINGSI5)の

行った日印間 181交雑のうちには 11例の相反交雑にお

ける稔性差の顕著な交雑組合せがあり，その他の日印交

雑や野生稲との交雑 FIでも同様に細胞質の関与する不

稔性についての報告例がある19，23，62，7，2，21，60)。雑種不稔

性に係わる核遺伝子の機構は OKA岨)により提示されて

いるが，細胞質が関係する場合の稔性回復遺伝子と雑種

不稔性についての関係は未だ解明されていなし、。本研究

において明らかとなった稔性回復に関する補足遺伝子の

存在は，雑種不稔性におけるl河川の配偶子発育遺伝子

の性状と一致するところがかなり多いので，細胞質雄性

不稔性と雑種不稔性の巡伝的関係を明らかにするための

端緒となるであろう。

最後に，RjjとH-103や H-406の有する稔性回復遺

伝子との聞に相力11的効果がみられたことは，もしこれら

の稔性回復遺伝子を 1つに集積するならば， FIの花粉稔

性をほぼ 100%にまで回復させ得るような稔性回復系統

の育成を可能にすることを示唆する。このような稔性回

復系統が育成されれば，雑種イネの育成には多大な貢献

をもたらすであろう。

第4章 日本型イネから見出された

配偶体遺伝子

第 1節緒言

遺伝形質の分離が異常比を示す場合には，配偶体遺伝

子との連鎖がその原因になっているということがトウモ

ロコシで発見された17)。それ以来， lima beanを始め多

くの植物でもその存在が報告されている日7，9，10，11)。イネ

においては岩田ら14)が原爆被爆イネの後代系統で，gal 

の存在を発見したのが最初であり，その後， NAKAGA司

HRA35)や森ら30)によって主として日本型とインド型の

交雑 Fzに生ずる形質の異常分離について複数の gaの

関係することが見出された。従って，日印間ではそれぞ

れ配偶体遺伝子が分化しているためにかかる異常分離が

しばしば得られるものとした。配偶体遺伝子の作用とし

ては gaを有する花粉管伸長が ga+花粉のそれより遅

いことによって，受精を不均等に生すやるためと考えられ

ている17，6，10)。その結果として配偶体遺伝子と連鎖する

遺伝子の受精頻度が高くなる(相反の場合)か，低くなる

仲間|の場合)。このことは遺伝子頻度に大きく影響する

ため，配偶体遺伝子は生殖的隔離機構の 1つとして分化

していると考えられる。

本研究では， I農林8号」からのガンマ一線照射によ

って誘発された突然変異系統を用いた交雑において第II

連鎖、群に所属する新しい配偶体遺伝子を見出した。ま

た，北海道大学農学部作物育種学教室の保有系統である

H-50を交雑に用いると，第 III連鎖、群に所属する配f肉

体遺伝子による異常分離の生ずることが明らかとなっ

た。 この様に ga1
14

)の外にも日本型間の交雑において

配{肉体遺伝子がいくつか存在していることが示された。

第2節材料および方法

本実験に用いた系統は Table19に示す22種の系統で

ある。この中，第 II連鎖群に所属する無葉舌遺伝子，19 
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Table 19. List of the strains and marker genes 

Strain Marker gene 

M-533 吋f

H-52 CB， .4， Pl， d3， d4， d5， la 

H-79 19， d2， bc， la 

H-126 CBP， .11， Pl， Hg， d6 

H-152 CllP， .4， Plw， I-Pl， Hん

H-79MS 19， d2， bc， la 

A-136 

No. 1500 CllP， .4， P+， Pn， d2 

No. 1501 

No. 1502 19， stt 

1-30 stt 

Source 

Mutant induced by the gamma irradiation from 
the variety，‘Nohrin-8-go' 

Cytoplasmic male sterile line of Hー79

Variety，‘Shiokari' in Hokkaido 

Progeny of the cross， M-533xH-79 

Progeny of the cross， M-533xH-152 

*; New gene for the white stripe. 

Table 19. (continued) 

Strain 
Geno3itcyup1e 11S for 

caoplol ration 

H-50 CBP， .4， P 

A-55 CBt， .4d， P 

A-58 CB，.4， P 

H-59 CB， .4d， P 

H-61 CBP， .4， P十

H-69 CBP， A+， P 

H-138 CB， Ad， P 

H-406 CB， A， P 

N-46 CBP， il+， P 

N-71 C+， .4+， P 

E-48 C+， .4， p+ 

Type of 
coloration Source 

五
九
M

I

H

F

白

E

I

U

Progeny of the cross， Bunwaigata-motsure x A-58 

Variety，‘Kitamura wase' 

Variety，‘Kokushoku-to 2' 

Gt Hosetsu-waisei 

Gt Chinese variety，‘Rokujunichi kiso' 

に関する異常分離を生じたのは M-533を片親に用いた MSは boro型雄性不稔細胞質を有する Hー79である。

交雑組合せであった。 M-533はガンマーフィールドに H-50は標識遺伝子系統で，第 III連鎖群に属する配偶

おいて品種「農林8号」より生じた葉緑素異常を示す突然 体遺伝子の分析に用いた。

変異株由来で，田中幸彦博士の御好意により分譲を受け 葉舌や縞の有無は，幼苗時ならびに成熟時にそれぞれ

た。この系統の有する葉緑素異常の性状は，幼苗期にf' 調査を行った。また，組換価は最丈法により算出した。

の示す如く葉先が白くかすり生育が進むと中肋にも白い 第3節実験結果

縦縞を生じて，そのまま成熟期まで残る。また穎花にも 無葉舌遺伝子 19は第 II連鎖群に所属し， F2では正

葉緑素異常を生ずる。系統 No.1502は M-533xH-79 常型・無葉舌型=3: 1に分離することが古くから知られ

の九代に至り固定した系統で M-533と同様な縞を有 ている31)。また，標識遺伝子系統， H-79は々を有し今

し無葉舌である。 1-30も M-533x H-152の日代から 回用いた交雑 F2で単因子型分離をしていた (Table20 

選抜，固定した系統で M-533型の縞を有していた。 上段)。しかし M-533に Hー79を交雑したところ， F2 

A-136は北海道の栽培日:種「しおかり」であり， Hー79 で単因子型分離比 (3:1)に適合せず，むしろ 9:7に近
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Table 20. Distortion of the segregation of liguleless in F2 of the cross between 

M-.533 and H-79 as compared with the normal segregation in F2 

Cross combination 

Normal segregatlOn 

No. 1500xH-79 

No. 1501xH79 

Abnormal segregation 

M-533xH-79 

× 

Total 

Phenotype 

Normal liguleless 

202 77 

218 80 

110 75 

851 557 

961 632 

Total 

279 

298 

185 

1408 

1593 

Goodness of五t
(3: 1) 

;(2 

1.00 

0.54 

23.83 

159.19 

182.93 

P 

0.25-0.50 

0.25-0.50 

<0.005 

<0.005 

<0.005 

Percentage of 
liguleless 

(%) 

27.6 

26.8 

40.5 

39.6 

39.7 

Table 21. B1Fl segregation of liguleless in reciprocal crossings between 

(M-533 x H-79) Fl and H-79 

Goodness of 
五t(1: 1_) _ Percentage 

liguleless Normal Phenotype 
Cross 

combination 
Genotype + + + ga6 ιよ牟昌L

Total of ligulele-ss 
"1.2 P 

Ig + ' Ig + 宮+' Ig + (判

53.3 (M-533 x H-79) 
× 

H-79 

H-79MS 
× 

(M-533xH-79) 

H-79 
× 

(M-533x H-79) 

Total 

Obs. 

Cal. 

Obs. 

Obs目

Obs. 

Cal.* 

324 

347 

9 

11 

20 

19.97 

370 694 

347 

26 35 

39 50 

65 85 

65.03 

3.05 

8.26 

15.68 

23.82 

0.00 

0.0号0.10

<0.005 74.3 

<0.005 78.0 

<0.005 76目5

*; The recombination value between Ig and ga6 was estimated as 4.2% and the fertilizing ability 

was calculated as 0.2669. 

い分離比となり ， Ig% (全個体中の 1ft個体の割合)は

39.7であった (Table20下段)。従って， fgの異常分離

を生ずる原因が M-533にあると考えられた。ある形質

が異常分離を示す場合， 1)関与遺伝子が 2種以上存在す

る場合， 2)配偶子の一部が退化する等の不稔性に係わる

遺伝子(配偶子発育遺伝子，岡39))と連鎖する場合， 3)花

粉の受精力を制御する配偶体遺伝子と連鎖する場合の 3

つが考えられる。 1)に関しては，Igが 15:1に分離する

とし、う報告がこれまで 1例ある48)ものの，補足的に作

用する様な例はないので 9:7に近い分離比を説明する

ことはできなL、。 2)については， Flの花粉稔性や種子稔

性を調べたところ，それぞれ 96.2%と 91.8%であり，

また F2各個体の種子稔性も良好で、あった。従って，不

稔に係わる遺伝子の影響はないものと考えられた。次

に， 3)の配偶体遺伝子による場合を検討した。すなわ

ち，山;1-533x H-79) Flと H-79の間で相反戻し交雑を

行ったところ (Table21)， M-533 x Hー79Flを雌性親に

用いた;場合には正常・無葉舌=1:1の単因子型の分離比

に適合したのに反して， Flを雄性親にした場合には 1:1

の分離比に適合せず，Ig%が 76.5となった。このこと

から， M-533 x H-79 F2に生じた Igの異常分離は，花

粉の受精力に係わる配偶体遺伝子が Igと連鎖している

ためと推察された。この配偶体遺伝子を M-533が有し

ていたものと考え，ga6と仮称した。

配偶体遺伝子と標識遺伝子との組換価を推定するにあ

たっては，花粉の受精率に依存しない世代，すなわち Ig
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を分離する BjF2系統あるいは日系統群における過剰

分離型，正常分離型および過少分離型の比を用いた。い

まga6と訟の組換価を p，ga6花粉の ga;j花粉に対す

る受精率を K として，lg%が22%未満を過少分離型，

22-28%までを正常分離型 28%以上を過剰分離型とす

れば30)，(M-533 x H-79) x H-79の BjFj代における正

常型を自殖させた Bj九代では正常型系統 ;19-過剰型系

統=11:252の比となった (Table22上段)。この理論

頻度は p;(l-p)で表わされ，最丈法により p=4.2%(相

反)と算出された。一方， F2のヘテロ型個体を自殖させ

た場合には，lg-過少型.正常型 ;19-過剰型=1;12; 36と

なり， p=14.3%と推定された (Table22下段)。しか

し，分析に供した日系統数が少ないため日系統数から

算出した組換価と BjF2系統数から算出した組換価との

聞にはかなりの差を生じた。ここでは，BjF2代より求

めた組換価の方がより信頼できると考え，ga6と々の組

換価を 4.2%とした。 F2における 19%は (l-p十pK)j2

(1十K)，BjFjの 19%は (l-p+pK)j(l十K)なる式で表

わされ， p=0.042から ga6花粉の受精率 (K)は F2で

0.2181， BjFjでは 0.2669で両者の平均により 0.2425と

算出した。

19とga6が相引の関係にあるならば，lgの過少分離を

生ずる筈である。 M-533xH-79の日代から選抜して

19を固定させた系統 No.1502とA-136(しおかり)の

交雑における F2代では，lg%が9.1で過少分離型を

示した (Table23)。よって No.1502は 19とga6につい

て組換型となって回定したと推察される。先に求めた

p=0.042とK=0.2425から期待頻度を算出して観察値

との適合度を検定した結果， χ2=4.37，d.f.=l， 0.025< 

p<0.05でやや適合度はよくなかったものの，期待頻度

に近い値となった。従って，ga6となの組換価や受精率

についての妥当性は満足されたとみなしてよい。

M-533は白い縦縞を有しており， F2における縞の分

離は Table24の如く，いずれの交雑組合せにおいても

3・1の比に適合せず， 15: 1の分離比に近い場合も生じ

た。しかし， (M-533 x H-79) Fjに M-533型の縞を有す

る1-30と No.1502をそれぞれ交雑して， BjFj代にお

ける縞の分離を調べたところ，2交雑組合せを合計した

縞Zが44.4となり， 1; 1の単因子型分離比に適合した

(Table 25)。このことから M-533型の縞には劣性単遺

伝子が関与していた。遺伝子記号はぬと仮称する。そ

こで， F2における縞の分離の歪みが配偶体遺伝子による

のではないかと考え，19と5んの関係について調べた。

(M-533x H-79) Fj に 19とぬを共に有する No・1502

を交雑に用いた BjFjの結果から，TabJe 26の如く組換

価 8.8%で連鎖することが明らかとなった。すなわち

Table 22. Comparison between the observed and the theoretical segregations 

for the liguleless types in BjF2 lines of the cross， (M-533xH-79)X 
Hー79and in F3 lines of the cross， M-533 x H-79 

Type of fg-(s1h-o2r2t)キage Normal 19-excess 
segregat!On (22-28) (28-60) 

Goodness of五t
19 ga6 

+ ga6 Total 

Genotype 
19_ ga6 19 :t料 19_+料

十 + 十+ + ga6 
χ p  

(M-533xH-79)xH-79 BjF2 progenies 

Obs. no. of lines 11 252 263 

Theor. freq. p 1-p 

Cal. no. of lines 11.05 251.95 
(p=0.042) 

0.00 0.90 

M-533 x H-79 F3 progenies 

Obs. no. of lines 1 12 36 49 

Theor. freq. p2 2p(1-p) (1-p)2 

Cal. no. of lines 1.00 12.01 35.99 
(pニ 0.143)

0.00 0.90 

*; Percentage of liguleless plants 

料; Genotypes in BjFj of the cross， (M-533xH-79)xH-79. 
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Table 23. F2 segregation of ligueleless in the cross combination between 

A-136 and No. 1502， which is derived from the cross， M-533x H-79 

Cross Genotype 
Phenotype Goodness of五t

liguleless 
Total 

combination of cross Normal liguleless Ratio χ2 P 
(ro) 

A-136 19 19 ga6ga6 Obs. 994 99 1093 3:1 148.16 <0.005 9.1 
× × 

No. 1502 + + + + Cal.水 972.35 120.65 4.37 0.02-0.05 

*; Based on the recombination value， p =4.2% between 19 and ga6 and the fertilizing ability， 
Kニ 0.2425.

Table 24. F 2 segregations of the stripe in the五vecross combinations 

between M-533 and linkage marker strains and bel ween 

A -136 and N o. 1502 

F2 segragation 
Goodness of五t Percentage of 

Cross (3: 1) 
combination Total stnpe 

+ stnpe X2 P (%) 

M-533x H-79 808 42 850 182.40 <0.001 4.9 

M-533x H-152 318 24 342 58.98 <0.001 7.0 

M-533x H-126 258 16 274 53.65 <0.001 5.8 

M-533xH-52 206 7 213 53.56 <0.001 3.3 

A-136xNo. 1502 1026 67 1093 207.57 <0.001 6.1 

Total 2616 156 2772 554.82 <0.001 5.6 

Table 25. Segregation of the stripe in Bl Fl populations of the crosses， 
(M-533XH-79)Xl-30 and (M-533XH-79)xNo. 1502 

Bl F 1 segregation Goodness of五t Percentage of Cross (1: 1) 
combination Total stnpe 

+ stnpe X2 P (%) 

(M-533XH-79) 
× 7 4 11 0.82 0.25-0.50 36.4 

1-30 

伶，f-533XH-79)
× 18 16 34 0.12 0.50-0.75 47.1 

No. 1502 

Total 25 20 45 0.56 0.25-0.50 44.4 

Table 26. Linkage relationship between 19 and st4 in Bl Fl population of 

the cross， (M-533XH-79)xNo・ 1502

Cross Bl Fl segregation Goodness of五t

combination 
++ +St4 19+ 19 st4 

Total -R:G.V. 此本* 
χ2 P 

(ro) 

(M-533xH-79) 2 15 16 l 34 23.18 く0.005*
× 

No. 1502 (1.50) (15.50) (15.50) (1.50)料* 8.8::!::4.86 0.37 0.90く

*; Goodness of fit for the ratio due to the independent relation (1: 1 : 1: 1). 

**; Recombination value in the repulsion phase was calculated by maximum likelihood -method. 

材*; Parenthesis means calculated number. 
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Sらも第 II連鎖群に所属するため，st4の異常分離も伊6 わち，第 II連鎖群に所属する遺伝子，d2， d3， Plおよび

に起悶していると結論された。 ga6と叫の組換価は Pl加についての検定系統と M-533との聞で交雑を行

Ig-ga6聞の場合と同様に日系統と BjF2系統から算出 い，各遺伝子の分離を調べた (Table28)。ゐ(夷型媛性)

したが， (M-533xH-79)xH-79の BjF2代では正常型 とゐ(分ケツ媛稲)はいずれも 3・1の分離を示したが，

が出現せず，ぬの過少分離型のみを生じた (Tab!e27 伝と 30.9%で連鎖する Pl座お)の複対立遺伝子の 1つ

上段)。一方， M-533 x H-79とM-533x H-152の日系 Plw34)についての分離では歪みを生じ，Pl叩+型が過少

統では正常分離型は得られたものの，st4・過剰分離型は となった。先に求めた受精率 K=0.2425を当てはめて

得られなかった (Table27下段)。 しかし，期待頻度か PI即と ga6の組換価は 12.6%(相引)と推定された。ー

ら p=1.45も(相引)なる強い組換価が算出された。以上 方，Plに関しては， M-533xH-126， M-533xH-52と

のことから，19， ga6とst4聞の位置関係は 19-9a6-st4の もPlの分離が C(花青菜色原素)と A(アクチへータ)

順と推定された。 の分離も伴う 3因子分離型であったため，Plの異常分離

第 II連鎖群に所属するその他の遺伝子の分離につい を検出することが難しかった。かくして，第 II連鎖、群

てga6が影響を及ぼすか否かについても検討した。すな 上の ga6の位置関係は Fig.1の如くと推定された。 ga6

Table 27. Comparison between the observed and the theoretical segregation 

。fthe stripe in BjF2 lines of the cross， (M-533XH-79)xH-79 and 
in F3 lines of the crosses， M-533xH-79 and M-533xH-152 

Type of 
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Theor. freq. 
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1-p 

245.00 

P 

0.00 (pニ 0.00)

M-533XH-79，恥![-533xH-152F3 progenies 

Obs. no. of lines 140 4 

Theor. freq. (1-p)2 2 p (l-p) 

。 144 

2
 

n
y
 

Cal. no. of lines 
(p*=0.014) 

140.00 3.98 0.03 0.02 0.90 

*; Recombination value calculated by maximum likelihood method. 

Table 28. F2 segregation of the four marker genes which belong to the 

second linkage group in the cross combinations between M-533 

and linkage markers 

Cross Marker 
F2 segregation Goodness of五t

Total 
combination gene Dominant Recessive Ratio χ2 P 

M-533XH-79 d2 140 45 185 3:1 0.05 0.75-0.90 

M-533X H-152 Pl柑 222 35 257 do 17.76 く0.001

M-533x H-126 pl 120 154 274 27: 37 0.29 0.50-0.75 

M-533xH-52 Pl 104 109 213 do 3.85 0.025-0.05 

M-533XH-52 d3 152 61 213 3:1 1.50 0.10-0.25 
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Fig. 1. Linkage map of the four genes 

belonging to the second linkage 

group. 

とst4の遺伝子座は互いに近接しており，両者はガンマ

一線照射によって同時に突然変異を誘発したと考えら

れる。

系統 H-50の有する秤先色は赤紫色を皇し，CIJAPを

有する A-58および H-406との交雑組合せのんでは

I型と II型を生じ， H-50は CIJPAあるいは CIJAを有

するものと推定された (Table29)。また，p+を有する

H-61 (CIJPAP+)との交雑によっても I十II型:Gt型

=3・1の単因子型分離に適合し Pによる分離を生じ

た。この様に H-50は CBPAPなる遺伝子型を有すると

考えられた。 E-48xH-50では， E-48の遺伝子型が

C+AP+であるからI+II+III型・ Gt型=9:7なる分

離比に適合することを期待したが適合度はよくなかっ

た。、 E-48は中国原産のインド型イネであり， E-48x 

H-50 Flの種子稔性は 26.7%とかなり低く，雑種不稔

性により異常分離を生ずる可能性も考えられた40)。一

方，Adを有する H-59および H-138と交雑したとこ

ろ，A とAdの単因子型の分離において Ad型を過剰に

生じた。 また，A+を有する H-69や N-46と交雑した

F2でも劣性型を過剰に生じた。 ClJtAdを有する A-55

との交雑では， CとAによる分離を生じ， I+II型:III 

型:VI型:Gt型=9:3:3:1なる分離比が期待された

が， III型 (CIJAd)とGt型 (CBtAd)がそれぞれ過剰と

なった。また，C+A+のN-71との交雑では， I+II型.

GT型:Gt型=9:3:4なる分離比との適合度はよかっ

たものの， GT型 (CIJPA+)がやや過剰を示した。これ

らの交雑組合せの Flにおける種子稔性は， E-48x H-50 

を除きすべて 84%以上の高稔性を示し， H-50が不稔遺

伝子を有するために異常分離を生じたとは考え難かっ

Table 29. F2 segregation of apiculus color in the cross combinations between 

H-50 (CIJPAP) and the ten tester strains for apiculus coloration 

Cross combination 
Apiculus coloration 

工+立

A-58 (CIJAP)xH-50 334 

H-406 (CBAP)xdo 307 

H-61 (CBPAP+)xdo 227 

E-48 (C+AP+)xdo 150 

H-59 (CIJAdP)xdo 210 

H-138 (CBAdP)xdo 191 

H-69 (CIJPA+P)xdo 214 

N-46 (ClJpA+P)xdo 173 

A-55 (CBtAdP)xdo 144 

N-71 (C+A.+P)xdo 165 

工 (CBAP); Blackish red purple. 

II (CBPAP); Pansy purple. 

]l[ (CBAdP); Amaranth purple. 

VI (CBtAP); Tyrian rose 

J1f VI 

17 

128 

84 

73 55 

GT (CIJA+P， CBPA+P); Russet or Tawny. 

GT 

107 

78 

74 

Gt (C+AP， C+AP+， C+A+P， ClJtAdP); Straw white. 

Goodness of五t
Total 

Gt Ratio X2 P 

334 

307 

86 313 3:1 1.02 0.25-0.50 

101 268 9:7 4.00 0.025-0.05 

338 3:1 29.86 <0.005 

275 do 4.51 0.025-0.05 

321 do 11.89 <0.005 

251 do 4.94 0.025-0.05 

23 295 9:3・3:1 9.69 0.01-0.025 

70 309 9:3:4 5.58 0.05-0.10 
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Table 30. Segregation of apiculus coloration in B， F， population of the 

cross， H-69X(H-69xH-50) 

Apiculus 
E color 

GT Goodness of五t

Cross CBPCBP CBPCHP 
(1: 1) 

combination Genotype Total 
Genotype A A+ A+A+ 

P P P P 
χ2 P 

日-69 CBPA+P Obs 43 104 147 
× × 

(H-69xH-50) CBPA+PjCBPAP Cal. 73.50 73.50 25.31 <0.005 

た。従って，A遺伝子に関する異常分離は A と連鎖関 系統保存中に自然突然変異として生じたものかJ分媛型

係にある配偶体遺伝子 (ga7と仮称)に起因すると推定さ もつれ」から由来したものであろう。 NAKAGAHRA35)，

れた。このことはじで異常分離を認めた H-69x H-50 NAKAGAHRA et al.37)および森ら初)は，日本型とイン

の F，を雄性親にして， H-69へ戻し交雑すると II型目 ド型で配f肉体遺伝子の分布に差異があり，日本型とイン

GT型=1・1の単因子型の分離を示さずに， F2の場合と ド型間での遺伝子交換を妨げていることから，一種の生

同様に GT型が過剰となった (Table30)ことからも明 殖的隔離機構であると指摘した。これに対して，日本型

らかである。おそらく， H-50が ga7を有するため異常 イネから見出された ga遺伝子は， 日本稲聞の交雑にお

分離を生じたのであろう。 A とga7の組換佃lについて いても分離の歪みを生ずるもので， このような ga遺伝

は， (H-69XH-50) F，xH-69 B，F，代における GT型の 子の分化は日本稲内において生じていることが明らかと

割合である 0.7075とp=(0.7075x (1十K)-1)j(K-1)な なった。 ga遺伝子は，その作用性から遺伝子頻度を変

る式から，受精率 (K)が O目01から 0.40までの値をと 化させ，gaとの連鎖関係によって遺伝子頻度が増加し

る時，組換価は1.6から 28.8%の値となることが算出さ たり，あるいは減少する。従って，遺伝子の導入を計る

れ，A とga7は30%以下の組換価で連鎖することが見 場合に配偶体遺伝子が存在すると組換型を得るのが困難

出された。 となるが，ーたん組換型が得られるとむしろその状態を

第4節考察 変えないように作用する。岡39，40，4')，OKA46)の雑種不

イネの配偶体遺伝子については，これまで 5件報告さ 稔性に関与する配偶子発育遺伝子は，第 1，IIおよびXI

れ，第 Iと第XI連鎖群に座乗していることが明らかと 連鎖群に所属し，これらは ga，から ga6までの配偶体遺

なっている。それらは第 I連鎖群の C，'Wxと連鎖する 伝子の所属連鎖群と同一であった。雨遺伝子は，共に生

ga，'4)とga4および gas30)， 第 XI連鎖群の chや bc，と 殖的隔離機構の 1っと考えられ，しかも共に配偶体的作

連鎖する gazとga335，37)であり，この中の ga，は長崎 用を有するところから，互いの遺伝的関係は興味のもた

の原爆被爆イネの後代を用いた交雑から発見された。そ れる問題として今後の検討に残されている。

の他は日印間交雑後代より見出されたもので，この場合

には日本型とインド型の遺伝子分化の結果として，日本

型はすべて gaを劣性ホモに保有し， インド型はほとん

ど優性ホモを含むために両者の交雑のれで分離に歪み

を生じた。著者が新たに見出した第 II連鎖群に所属し

てなと連鎖する ga6や，第 III連鎖群に属して A と連

鎖する ga7は，いずれも日本型イネの中に突然変異と

して生じたもので， 日本型x日本型の交雑においても分

離の歪みを生ずる点で岩田ら'4) による ga，と同じ型に

属する。すなわち，ga6は「農林8号」からガンマ一線

照射によって誘発された突然変異系統である M-533が

有していることが見出され，また H-50は分媛型もつれ

xA-58の交雑からの固定系統であり，ga7はおそらく

第 5章綜合論議

イネ (Olyzasativa L.)の系統分化では，ゲノムの種

類や染色体の構造的分化はほとんど認められていないの

で，遺伝子レベルにおける分化がより重要であると考え

られる。かかる遺伝子レベルの分化は，種々の生態的条

件，すなわち気候的，土壌的および栽培的条件に対する

適応へも寄与してしる。しかし，一方では適応性とは一

見無関係のように考えられる遺伝子についても種々の分

化を生じていることが少なくない。かかる遺伝子分化の

例としては，生殖的隔離機構に関係する遺伝子の分化が

指摘される。すなわち，雑種不稔性に関しては配偶子発

育遺伝子39，40，4'.46)や重複稔実性遺伝子43)および補足致
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死劣性遺伝子45) による機構がそれぞれ知られており，

花粉の受精力を制御する配偶体逃伝子も地理的に分化し

ている35，30)。その外に，異型細胞質により置換すると細

胞質雄性不稔性を生じ，それに対応する稔性回復遺伝子

の分化も知られている50，51)。これらの不稔性遺伝子は，

それらと連鎖する他の遺伝子の組換制限を生ずる点で進

化の上に重大な意義を有し，イネではインド型と日本型

という生態型の分化を生じ，その体系を維持するのに重

要な役割を担っている。さらに，これらの生殖的隔離機

構とは関係なく，エステラーゼ同位酵素話)，花青素枠先

着色29)，赤米59)およびフヱノール反応遺伝子犯，13，12)等

の如く，日本型には極めて限られて存在したり，それら

の遺伝子型の分化がインド型に比べ単純な分化となって

いる。しかしながら，日本型内でも遺伝子分化はたえず

起りつつある。たとえば，北海道で稲作栽培が可能にな

ったのは早生種の分化を生じたからである。すなわち，

日本型イネ内で、も常に遺伝子構成は変化しながら，それ

らが栽培される地域に応じた分化を生じている。これは

明峰・菊池1)が極晩生品種(瑞豊)と極早生品種(農林

11号および 20号)聞の交雑後代を日本各地で集団栽培

して，出穂性等の遺伝子構成に変化を見出した実験によ

っても実証されている。

本研究では， まず日印非着色系統聞の交雑の F1に生

ずる黒色穎について遺伝子分析を行い 3種の補足遺

伝子 Bh1Bh2sh3(= Ph)の関与することを明らかにし

た。次に，+Bh2Bh3なる遺伝子型を有する A-58とsh1

+Bんなる遺伝子型を有する 1-32をそれぞれ検定親に

用いて，遺伝子型未知の系統とそれぞれ交雑して F1に

黒色穎を生ずるか否かと，フェノール反応の有無により

遺伝子型を判定した。この方法によって日本および外国

から集めた 333種の系統の遺伝子型を調べ，その結果を

基にして各種の遺伝子型の地理的偏在性を明らかにで、き

た。その結果，Bh2は日本型に多いものの，その存在は北

海道品種に限られ，本州では愛知の 3品種に認められた

に過ぎなかった。一方，本州品種では Bh1十か十+を有

するものが多く，北海道と本州の聞には明瞭な遺伝子型

の相違を認めた。そこで，インド型について Bh1とBh2

の聞で出穂性を比較したところ，Bh2を有する系統群が

βh1を有する系統群より 10日程度出穂の早い傾向が

みられた。 日本型イネについては，Bんが北海道品種に

集中するためかかる比較をで、きなかったが，インド型に

おける結果から北海道品種に Bh2が多い原因として早

期出穂性に係わる遺伝子と Bんが関係があるのではな

し、かと推察された。

第3章では，インド型品種 iChinsurahBoro IIJの

有する boro型細胞質に係わる稔性回復逃伝子について

分析を行い，補足作用を有する複数の逃伝子組が関与

するような新例を明らかにした。これらの補足遺伝子

は，作物育種学教室が保存する 2種の検定系統中に含ま

れていたが，おそらくその一部または全部が外国稲から

由来したものと考えられる。これらの遺伝子による稔性

回復様式は F2で連続変異を示し，Rjiによる分布とは

明らかに異なる。花粉不稔の変異性は日印間交雑におい

て生じる雑種不稔性と類似する故に，boro型細胞質とこ

れらの補足的稔性回復遺伝子との関係は，雑種不稔性と

の関連性をみつける手掛りとなることを期待できる。ま

た，これら複数の稔性回復遺伝子は，Rfiとの聞に相加的

効果を有するので，これらの遺伝子をすべて集積した系

統を雄性不稔系統の花粉親に用いるならば，ほぼ 100%

の花粉稔性を示すような F1雑種を育成できることも期

待できる。

第4章で扱った花粉の受精競争に関する配偶体遺伝子

は，これまで日印聞における生殖的隔離機構の一種お)と

して注目されていた35，30)。しかし，岩田ら14)は原爆によ

る突然変異体から ga1を見出しており，著者の分析した

仰 6も同様にガンマ一線誘発によって叫と伴って生じ

た可能性が高い。かかる遺伝子は人為的に誘発可能であ

ることを示す好例である。 gaはその作用機作から遺伝

子頻度を変化させ遺伝子の組換制限に役立つ。従って，

日印間交雑で有用遺伝子を導入する場合の障壁となる

が，ーたん組換型を生じたならば，逆にその遺伝子型を

保持するためには有利な場合もあり得る。第 II連鎖群

のga6につづいて第 III連鎖群にも ga7が見出され，日

本稲間交雑では 3種の gaの利用が可能となったわけで・

ある。

イネの生態型についての遺伝子分化を考えると，イン

ド型・日本型といった大きな分化を生じたと共に，各型

内ではさらに種々の環境に適応した型の分化を生じてい

る。また，それを可能にするような突然変異もたえず生

じていることが明らかとなった。かかる遺伝子差異を示

す好適な例の 1つが 3種の黒色穎遺伝子の分布であり，

特に日本型内で北海道品種に特異な遺伝子型が集中して

いることが明らかとなった。これは環境条件にもっとも

適応する遺伝子型の分化した結果と考えてよい。また，

horo型細胞質と稔性回復遺伝子との関係では，新たに

単一の遺伝子支配ではなく雑種不稔性にみられるような

複雑な機構による稔性回復の方式も現に存在している之

とを明らかにした。さらに，配偶体遺伝子に関して，日
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本稲内でも突然変異によって第L第 IIおよび第 III連

鎖群に生じていることを見出した。これらによって遺伝

子の組換制限なども可能となり，優良遺伝子型の保持と

いった目的に用いることもできょう。

本研究により明らかとなった黒色穎遺伝子型の地理的

分布は，イネの品種についての分化の経緯を辿る上で重

要な知見を提供する。また，細胞質の遺伝要因と関連の

ある稔性回復の遺伝様式や配偶体遺伝子の解明は，生殖

的隔離機構における重要性ばかりでなく，育種的利用の

可能なところに大きな意義を有する。

摘 要

遠縁稲間における遺伝子レベノレの差異について，黒色

穎に関与する 3種の遺伝子の地理的偏在性，boro型細胞

質に係わる稔性回復の遺伝機構および日本型内に生じた

配偶体遺伝子の分析という 3点に着目して実験を遂行

し，以下の事を明らかにした。

黒色穎に関与する遺伝子の地理的分布

1) 黒色穎に関する遺伝子分析では， F2で黒色穎.非

黒色穎=27:37なる 3因子分離と 9:7の2因子分離を

生じた。また， F2で3因子分離を示した H-478xH-406

F1を A-133MSあるいは A-136MSに戻し交雑した

ところ， A-133 MS x F1では黒色:非黒色=1: 3なる 2

因子型の分離を生じ， A-136 MS x F1でもそれに近い分

離型を示した。 これは，A-133 MSとA-136MSがそ

れぞれ優性遺伝子の lつを有しているためであった。フ

ェノール反応により Phの有無を調べたところ，黒色穎・

プヱノール十型:非黒色穎・フェノール+型:非黒色穎

ブェノール 型について， 3因子型分離では 27:21: 16， 

また 2因子型分離では 9:3:4となった。 また B1F1世

代では 1:1: 2なる分離を生じた。 しかし，穎の着色に

Phそのものが関与するか否かは未だ明らかでないが，遺

伝的には Ph=Bh3とみなしてよし、。従って，黒色穎の

遺伝子型を Bh1Bh2βh3(=Ph)と表記する。

2) 十Bh2Bh3なる遺伝子型を有する A-58と，Bh1+ 

βんなる遺伝子型の 1-32を検定系統に用い，遺伝子型

未知の系統とそれぞれ交雑して，交雑組合せの Fl個体

の示す穎色から黒色穎の遺伝子型を推定した。世界各地

から蒐集した約 300種の系統について黒色穎に関する遺

伝子型を調べたところ，インド，東南アジア，中国の系

統では Bh1++を有するものが多く，十βh2+ なる遺伝

子型は僅かしか含まれていなかった。一方，日本稲は

十βh2+を有するか，または Bh1とBんのいずれをも欠

き，また新たに Bh1十+なる遺伝子型の存在することも

明らかとなったが，日本稲と外国稲聞には Bh1とBh2

に関して明瞭な地理的偏在性を認めた。しかし日本稲

の中でも +Bh2+なる遺伝子型は北海道に多く，愛知に

僅かに存在した。一方，Bh1++と+++なる遺伝子

型は北海道に少なし本州に多かった。また，作物育種

学教室で育成した標識遺伝子系統にも Bh2が多かった。

日本型でも，本州、比北海道の間で Bh1とBh2について

地理的偏在性を認めた。

3) 黒色穎と標識遺伝子との聞の連鎖関係を調べたと

ころ，古性 (Anlまたは An2)，長護穎 (g)および校梗わ

ん曲性(Ur)との間に連鎖関係を示す組換価が得られた。

1-32 x A-133 F2において，出穂、性をはじめとする 6種

の農業形質と黒色穎との関係を調べたが，明らかな遺伝

的関係を認めなかった。一方，むについて早生と晩生に

分けて選抜を始め，日代まで選抜を繰り返した。日代

で早・晩2群に分けて集団栽指し，黒色穎頻度を互いに

比較したところ，早生群では理論頻度に適合したが，

晩生群では黒色穎型が理論頻度より高い頻度で残存して

いた。また，Bh1とBんを有する外国稲品種群聞で7種

の農業形質について比較したところ，Bh2群が Bh1群よ

り出穂が早く，粒長・穂長が短かく，か。粒形指数も小

さかった。

bOJ・0 型細胞質の花粉稔性回復に関与する補足遺伝子

1) rChinsurah Boro IIJの有する boro型細胞質

に対して花粉稔性回復を示す H-103，H-406および Rfi

を有する 1-130を，それぞれ 1-127MSへ交雑して F1

の花粉稔性を比較した。花粉稔性回復能力は H-103<

H-406<1-130のI1頂であった。 1-130x H-103， 1-130x 

H-406の各 F1の花粉稔性において，H-103や H-406

による稔性回復性と Rfiによる稔性回復との聞には相

加的効果が認められ， H-103と H-406の有する稔性回

復遺伝子は Rflとは対立関係にない新しい複数の遺伝

子支配の可能性がうかがわれた。

2) H-103がRんRfoRfc，H-406 が Rf~Rf6Rf~Rfd

なるそれぞれ複数の花粉稔性回復遺伝子を保有し，その

作用性はすべて配偶体的であると仮定した。 1-127MS 

x H-103 Flでは RjムRfo，RfaRfcなる遺伝子型の雄性

配偶子が稔性花粉まで発育し，また 1-127MSxH-406 

F1 では Rf~Rf'b と Rf(， Rfd なる遺伝子型を有する配偶

子が稔性花粉となる。また花粉の遺伝子型によって受精

力に差があると仮定する。これらの仮定に基づいて算出

したれの理論値と観察値を比較すると， 1-127 MSx 

H-103 F2では適合度がよくなかったが，1-127 MSx H 

406ではよく適合した。
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3) F2で高稔性個体を選抜し，F3系統における花粉

稔性の変異を調べた。 F2個体の遺伝子型頻度を F3の花

粉稔性の頻度分布から確率論的に理論値を算出し，日で

花粉稔性が 50%以上を示した個体に含まれる各遺伝子

型の期待値と比較したところ， 1-127 MS x H-103では

期待値によく適合したものの， 1-127 MS x H-406の場

合には低稔性を示す遺伝子型の確率が高く，期待値とは

適合しなかった。また， 1-127 MS x H-103においては

日代で， 1-127 MS x H-406では F5代に至り，それぞ

れ高い花粉稔性に固定した。

日本型イネから見出された配偶体遺伝子

1) r農林8号」にガンマ一線照射を行って誘発した

突然変異系統， M-533は縞を有し， H-79と交雑した F2

では 19についての分離に歪みを生じ，19が過剰分離

を示した。似1{-533xHー79)FjxH-79の交雑を行った

ところ，19が単因子分離を示したのに反して， H-79x 

(M-533x H-79) F1では 19を過剰に分離し， M-533が花

粉の受精力を制御する配偶体遺伝子，ga6を有すること

が明らかとなった。

2) (M-533 x H-79) Fj x H-79の BjF2代での各系統

における々を調査し，正常分離型と 19-過剰分離型の系

統数から 19とga6の組換価， 4.2%(相反)を算出した。

ga6花粉の ga;;花粉に対する受精率は F2と BjFj代の

平均から 0.2425と推定した。

3) M-533の有する白縞は，正常型系統との交雑 F2

では単純劣性であることを仮定した場合の '¥:1なる分

離比には適合しなかった。 (M-533x H-79) Fjを雌性親

として M-533から由来した縞を有する系統と交雑した

ところ，縞は 1:1なる分離比に適合した。故に，白縞が

単純劣性遺伝子，叫により支配されることが明らかとな

った。また， st4，lgを有する No.1502と(M-533xHー

79) Fjの戻し交雑から 19とぬは 8.8%の組換価で連鎖

し，れにおけるぬの過少分離は ga6によると推定さ

れた。

4) M-533xH-79とM-533x H-152の九世代にお

ける各系統の叫についての分離型から ga6と的の組

換価 1.4%を算出した。また，ga6は Pl座の複対立遺伝

子の 1つである Pl山に関する分離にも影響を与え，Pl叩

とga6の聞には 12.6%の組換価を算出した。従って，

これらの遺伝子の第 II連鎖群上における位置関係は d2・

d3・Pl山-lg-ga6-st4と推定された。 M-533はga6とst4を

共に有しており，おそらくガンマ一線照射によって両遺

伝子の突然変異が誘発されたものと考える。

5) H-50の有する秤先色に関して検定交雑を行った

ところ， H-50の遺伝子型は CBPAPと推定された。

しかし 6種の交雑の F2で Adあるいは A+が過剰に

なる異常分離を認めた。日本型闘の交雑の場合には， Fj 

の種子稔性が高く不稔遺伝子の関与することは考え難

い。そこで，F2で A+が過剰になる交雑組合せ H-69x

H-50の Fjを雄性親として H-69と交雑したところ，

A+が過剰分離となった。 これは A と連鎖関係を有す

る配偶体遺伝子 (ga7)によるものと考えられる。

6) gajにつづいて日本型聞の交雑でも日印間交雑と

同様に配偶体遺伝子の関与する場合が 2{JIJ見出されたo

ga6は第 II連鎖群に，ga7は第 III連鎖群に所属するこ

とが明らかとなった。このような配偶体遺伝子は，これ

と連鎖する種々の遺伝子の組換を制限し，それらの遺伝

子型の保持を強めることによりイネの品種分化に有用な

働きを示すであろう。
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Summary 

Chapter 1. Introduction 

Cultivated rice (01yza sativa L.) was divided into 

two ecological groups， namely lndica and Japonica 

rice on the basis of several morphological charac-

ters， serodiagnostic differences and the degree of 
hybrid sterility by KATO (1930). Although there 

are continuous variations in the kev characters to 

discriminate the two types， the grouping by KA TO 

has widely been accepted in the studies of genet-

ical and cytological problems. Because no typical 

differences between the two groups were found in 

the karyological features and chromosome associa-

tions， it is plausible to assume the genic differences 

for the ecological di妊erentiation.

The aim of the present studies was to elucidate 

the genic difference between Japonica and lndica 

varieties as well as that within th巴 varietiesin 

each group. The author dealt with the three 
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important problems related with the varietal differ- in the varieties from Mainland and Kyushu. Con-

entJatJon m nce. 

Chapter 2. Geogtaphical distribution of the 
genes for black hull coloration 

The geographical distribution of the genes respon-

sible for the black hull coloration was clarified by 

using the efficient method of crossings with speci五c

testers to identify the genotypes for black hull 

coloration 

1) ln F2 and B1Fl populations， most of the 

crosses indicated digenic or trigenic segregations 

for the black hull coloration. These results demon-

strated that the black hull coloration is governed 

by the complementary action of at least three 

dominant genes. In addition， the plants showing 

black hull coloration invariably indicated a positive 

reaction when dipped in a 2% phenol solution. 

Assuming that the gene for phenol reaction， Ph， 

inserts the e妊ecton the coloration of black hull， 
then the segregation ratios of 27・21: 16 and 1: 1 : 2 

for black hull， phenol positive: non-black， phenoI 

positive: non-black， phenol negative were satisfied 

in F2 and Bl F1 generations. Accordingly， the 

genotype of black hulI plants was estimated as 

Bh1 Bh2Bh3 (= Ph¥， although it was doughtful wheth-

er the gene， Fh works directly for the coloration 

or not. 

2) The tester strains possessing the genotypes， 

+Bh2Bh3 and Bh1十Bh3were identi五ed from the 

various test crossings. They are represented as 

A-58， Kokushoku-to 2 (+Bh2Bh3 (=Ph)) and 1-32， 

Karalath (Bh1 +βhi = Ph)). The method for the ex-

amination of the genotypes of the black hull col-

oration which was developed by the author is 

explained in Table 3. This depends on the phe-

notypes of F1s in the test crossings， accompanied 

by the phenol reaction to determine the presence 

of the third gene， Bh3 (ニ Ph). The genotypes of 

333 varieties or strains which were collected from 

all over the world were identified by this method目

3) lt was found that a conspicuous inclination 

of the gene on black hull coloration exists among 

the varieties and str旦inscollected from all over 

the world. Namely，βh1 existed predominantly in 

the varieties from lndia， South-East Asia， China 

and }apan except Hokkaido， while Bh2 was localized 

in Hokkaido. Only three varieties chosen from 

Aichi prefecture indicated the presence of Bh2 and 

the genotype of Bh1十 or+ + was commonly found 

sequently， it was assumed that the gene， Bh2 was 

differentiated in a limited region in }apan. 

4) 1t was found that one of the genes for black 

hull coloration was linked with the marker gene， 

llnl or An2 for awned character with recombina-

tion value of 28.9%. Although no signi五cant

genetic relationships between black hull coloration 

and seven agronomic characters such as seed fer-

tility， degree ot shattering， awn length， grain 

length， grain width， grain shape index and heading 

date were found in F2 population of the cross， 

1-32 x A-133， early and late plants were selected 

from F2 population of the said cross， respectively 

and the frequencies of black hull plants indicated 

a remarkable difference between the early and the 

late groups in F4 generation. From this result， it 

was assumed that the gene or genes for earliness 

may be related with the gene or genes for black 

hull coloration. 

5) 1n foreign varieties possessing Bh1 or Bh2， 
genetic relationships with the seven agronomic 

characters were investigated. 1t was noted that 

the strains possessing Bh2 was earlier in heading 

date， smaller in grain length， panicle length and 

grain shape index (Iengthfwidth) than those having 

Bh1・

Chapter 3. Complementary genes for pollen 

fertility restoration interacting 

with the 1}oro cytoplasm 

Linkage testers， H-103 and H-406， carried the 

pollen fertility restoring genes interacting with 

the boro cytoplasm and they had a weaker action 

of pollen fertility restoration than those caused 

by the gene， Rf1. In this chapter， the mode of 

inheritance on the pollen ferti!ity restoration in-

teracting with the boro cytoplasm was studied. 

1) 1n F1 plants of the crossings between 1-127 

MS (Taichung-65-go) and the three pollen fertility 

restorers， H-103， H-406 and 1-130 (Rf1)， additive 

relations were found in the pollen fertility restor-

ing genes among the said three strains. 

2) The mode of inheritance on the po!len fer-

tility restoration in F1 and F2 generations satisfied 

the following genic hypothesis. The gametophytic 

e任ectof the different sets of pollen fertility restor-

ing genes were responsible for the pollen fertility 

restoration， showing the complementary e任ectof 

the two genes such as Rfa and Rfb， Rfa and Rfc in 
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the crossing beween 1-127 MS and H-103. Simi- 1) Excess type of segregation of 19 (liguleless) 

larly， two sets of combination， Rf~ and Rf~， Rj~ was observed in F2 population of the cross between 

and Rf~ were effective for the functional pollens M-533， a ml1tant. line of‘Nohrin-8-go' induced by 
in the cross， 1-127 MS x H-406. Beside担 this，the gamma irradiation， and H--79， the linkage tester 

di妊erenceof the competitive ability of ppllens in carrying 19. Although the backcross， (M-533 x H-

the fertilization were assumed for the different 79)x H-79， gave a monogenic segregation (1: 1)， 

kinds of the genotypes of pollen grains. Based on excess segregation of 19 plants was observed in 

these genic postulations， theoretical distributions B1 F1 population of the reciprocal cross. These 

of pollen fertilities in F2 populations were ca¥cu- results suggested that M-533 carried a gametophyte 

lated as shown in Table 13. Although continuous gene linked with the gene， 19+. 

variations were observed both in the crosses， 1-127 2) The percentage of 19 plants were surveyed 

MSxH-103 and 1-127 MSxH-406， the variations in B1F2 lines of the backcross， (M-533xH-79)xH 

were grouped in the three grades of pollen fertility 79. Both normal and 伝~excess type of segregation 

(high， middle and low). 1n F2 of the cross， 1-127 were obtained in B1 F2 lines and the recombination 

MS x H-406， the theoretical frequencies五ttedwell value between 19 and ga6 was ca¥culated to be 

with the observed one. Although the observed 4.2% in the repulsion phase. The fertilizing abi1ity 

frequencies in F2 of the cross， 1-127 MS x H-103， of ga6 pollen against gat pollen was estimated as 

showed a bias from the theoretical frequencies， it 0.2425， the mean of the value obtained from F2 

is plausible that the environmental factors also and B1F1 generations. On the other hand， 19-

a妊ectthe pollen ferti1ity to a considerable extent. shortage type of segregation was observed in F2 

3) 1n the most of F3 lines selected from the population of the cross between No. 1502， a progeny 

high fertility group in F2 populations， continuous selected from the cross， M-533 x Hー79，and A-136 

variations of the pollen fertilities were repeated ‘Shiokari'. Accordingly， No. 1502 was estimated to 
in F3 s as well as in those of F2 populations. On possess both 19 and ga6， and the observed numbers 

the basis of the presence of three or four kinds of each phenotype c10sely resembled the expected 

of pollen ferti1i ty restoring 
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shown in Fig. 1. Since M-533 possessed both ga6 

and St4， it is estimated that the both of ga6 and st. 

were induced by gamma irradiation from ‘Nohrin-

8-go'. 

5) Crossing experiments were made between 

H-50 and tester strains for apiculus coloration， 

and the segregation pattern of apiculus coloration 

indicated that H-50 had a genotype， CBPAP. How-

ever， anomalous segregations of A(Activator) were 

recognized in F2 populations of the crosses between 

H -50 and tester strains which possess A d or A +. 

6) When H-69 possessing CBP A + was backc-

rossed to (H-69XH-50) F1 as a male， A+-excess 

type of segregation was also observed in B1 F 1 

population. Thus， the distorted segregation of A 

was surmized to be caused by another gametophyte 

gene， ga7， in the third linkage group. 

Chapter 5. General discussion 

Genic difference related to the adaptability and 

reproductive barriers play an important role in 

the differentiation of ecological types in plant spe-

cies. In this studies， the author investigated the 

three genic differences between distantly related 

rice varieties， geographical distribution of the genes 

for black hull coloration， pollen fertility restoring 

genes interacting with the boro cytoplasm and 

the gametophyte genes. 

In the black hull coloration， the three dominant 

genes were responsible for this character. In the 

geographical distribution of genes， there was a 

conspicuous inclination in each gene. It is already 

known that the gene， Bh3( = Ph)， was mainly restr-

icted to lndica varieties. The present author found 

that the distribution of Bh2 was localized in the 

varieties of Hokkaido. It may be implied that the 

earliness and other adaptable characters related 

to the environment in the north region have some 

relation with the e丘ectof Bh2・ Thus，the genes 

for black hull coloration may be useful in the 

quest of the varietal differentiation in rice 

As to the pollen fertility restoring genes for the 

boro cytoplasm， new sets of complementary genes 

were analyzed from the crossings between the male 

sterile tester and H-103 or H-406. These genes 

brought a continuous variation of pollen fertility 

in F2 populations which closely resembled those 

caused by the hybrid sterility between the distantly 

related varieties. Consequently， the interaction be-

tween the genes and cytoplasm may be worthwhile 

for the examination of the relation with the genic 

mechanism of the hybrid sterility in、arietiesof 

nce 

As to the gametophyte genes， there were the 

two genes， ga6 and ga7 found in the crossings 

between Japonica strains. One of them， ga6 was 

induced by gamma irradiation together with the 

gene， 5t4， for the white stripe and was responsible 

for the distorted segregation of the genes belong-

ing to the second linkage group. The other gene， 
ga7， was found from the crosses with the linkage 

tester， H-50， and caused the anomalous segrega-

tion of the gene， A， helonging to the third linkage 

group. These results suggested that the game-

tophyte genes related with the reproductive barrier 

were differentiated within Japonica strains. Both 

genes are available for breeding work， if the genes 

for superiority are closely linked with them inhi-

biting the recombination. 

Thus， the genic di妊erencesfound in this study 

may be available not only for breeding work， but 

also for elucidating the process of the varietal 

di妊erentiationin rice. 


