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 果物は健康で豊かな食生活を送るうえでの必需品である。消費者や生産者のニーズに対応する

ため、高品質な果実形質を有する新品種の迅速な育成が求められている。本研究では、カンキツ、

リンゴ、ナシを対象として、ゲノムと画像情報を活用した育種法が極めて有用であることを実デ

ータで示した。芽生えの段階で将来できる果実の特性を高精度に予測して選抜できるようになり、

消費者や生産者のニーズに対応した高品質な新品種の迅速的かつ効率的な育成が期待される。 

 

はじめに 

 果樹は一般的に芽生えから結実までの時間が長く、交雑育種に長い年月を要する。また、個体

サイズが大きいために多数の個体を選抜対象にできず、選抜基準を超える個体の獲得率が非常に

低い。リンゴ・ナシなどの多くのバラ科果樹では自家不和合性を有するため、交雑可能な組合せ

が限定されることも育種上の障壁となっている。これらの課題を克服して効率的な果樹育種を推

進するために、筆者は多くの研究者と協力し、自家不和合性機構の解明とゲノムと画像情報を活

用した育種法の実装を目指して研究に取り組んできた。本稿ではこれらの研究について紹介する。 

 

１．リンゴ花粉側自家不和合性因子の単離と生化学的機能解析 

 自家不和合性（Self-incompatibility）とは、雌ずい・花粉共に正常な受精能力を持つにもかかわ

らず、自家受粉では受精しない性質である。リンゴ・ナシなどのバラ科果樹は自家不和合性を有

するため、 実際の栽培現場では人工授粉やハチなどの花粉媒介昆虫を利用した他家受粉によっ

て果実を生産している。自家不和合性を人為的に制御できれば、人工授粉の省力化や花粉媒介昆

虫に依存しない栽培が可能となる。 

 自家不和合性における自己・非自己の認識は、S 遺伝子座と呼ばれる単一の遺伝子座に座乗す

る雌ずい S遺伝子と花粉 S遺伝子のセット（Sハプロタイプ）によって支配されている。バラ科

サクラ連やナス科の植物では、雌ずい S遺伝子はRNaseをコードする S-RNaseであり、花粉 S遺

伝子は F-boxタンパク質をコードする SFB（S haplotype-specific F-box）/SLF（S locus F-box）であ

ることが知られていた。F-box タンパク質は一般に SCF（Skp-Cullin-F-box）複合体を形成して標

的タンパク質を分解することが広く知られているため、「花粉管伸長に対して細胞毒として働く

S-RNase の認識・分解に関与しているのではないか？」といった仮説が立てられた。そこで筆者

らは、バラ科ナシ連のリンゴのゲノム網羅的に花粉 S遺伝子を探索して単離し、これがどのよう

に自己・非自己を認識しているのかを明らかにすることを目的として研究を進めてきた。その結

果、リンゴでは予想に反して 1 つの S ハプロタイプあたり 10 個以上の F-box 遺伝子 MdFBXs

（Malus × domestica F-box）/MdSFBBs（Malus × domestica S-locus F-box brothers）が花粉 S遺伝子

としての性質を有することを明らかにした 1,2)。当時、雌ずいおよび花粉 S遺伝子は 1つの Sハプ

ロタイプあたり 1：1で存在すると考えられてきたが、多種類のMdFBXs/MdSFBBs遺伝子が花粉

S 因子として関与する可能性を提唱した。その後のリンゴにおけるタンパク質間相互作用解析で



は、MdFBX/MdSFBB と MdSkp1、MdSkp1 と MdCullin1 がそれぞれ相互作用することを示し、

MdFBX/MdSFBBは SCF複合体を構成して機能している可能性が示された 3,4)。 

 

２．カンキツ・ナシ・リンゴにおけるゲノミック選抜とゲノムワイド関連解析 

 ゲノム情報を活用した育種法であるゲノミック選抜（Genomic Selection: GS）やゲノムワイド関

連解析（Genome-Wide Association Study: GWAS）は、上述した果樹育種の障壁を取り除ける可能

性がある。GSは、ゲノムワイドなDNA多型の情報から個体の遺伝的能力を統計的に予測（ゲノ

ミック予測; Genomic Prediction: GP）して早期選抜する方法であり、従来のマーカー利用選抜

（Marker-Assisted Selection: MAS）では適用が難しかった多数の遺伝子が関与する果実形質などの

改良も可能である。GWASはゲノムワイドな DNA多型と形質との関連の有無を統計的に調べる

方法である。形質との関連が明らかとなった多型周辺のゲノム領域から形質を制御している候補

遺伝子を同定することができる。筆者らは、農研機構果樹茶業研究部門の育種プログラムで使用

されているカンキツ・ナシ・リンゴの品種群や交雑育種集団から収集されたゲノムワイドな一塩

基多型（Single Nucleotide Polymorphism: SNP）と多数の果実形質の表現型情報を用い、ゲノム情

報を活用した育種の可能性を評価した。 

 品種群のみ、または育種集団のみよりも、品種群と育種集団を統合した集団（予測対象のきょ

うだい集団は除く）をトレーニングデータとして GP モデルを構築した場合に、育種集団の GP

精度が最も高かった 5,6)。カンキツの果皮色、ナシの収穫期などは特に高い精度を示した（実測値

と予測値の相関係数（r）が 0.7 より大きい）。また、トレーニングデータに予測対象のきょうだ

い集団と同じきょうだいの情報も含めることで予測精度はさらに向上した 6)。通常、初めての交

配組み合わせで生まれた予測対象のきょうだい集団の情報を利用することはできない。GS は芽

生えの段階で行うため、予測対象のきょうだい集団の果実形質の情報を集めることができないか

らである、しかし、有望な個体が得られた場合には、より優秀な個体の獲得を目指して同じきょ

うだいの個体を追加で調査することがある、この場合、予測対象のきょうだい集団と同じきょう

だいの情報をトレーニングデータとして利用することが可能となる、予測対象のきょうだい集団

の情報が利用可能な場合は積極的に GP モデルに利用するべきである。また、品種群と育種集団

を 統 合 し た 場 合 の

GWASでは、品種群のみ

を用いた場合の GWAS

に比べて多数の有意な

形質関連領域が検出さ

れ、カンキツ・ナシの果

実形質について複数の

新規候補遺伝子を同定

することができた 5,6)。こ

れらの結果より、GS や

GWASはカンキツ・ナシ

の品種改良に有用であ

ることを明らかにした

（図 1）。GSを利用すれ

品種群と育種集団 DNAマーカー
の遺伝子型

果実形質の
表現型

品種A

×

品種B

子孫 DNA
マーカーの
遺伝子型

果実の特性を予測して選抜（ GS）

GPモデル

GW AS
モデル

形質と関連する
ゲノ ム領域を検出

予備選抜

選抜

一定の基準を超えた選抜個体のみ圃場へ

関連マーカーは
M ASで利用

果実特性と
栽培性を評価

図1 . ゲノ ム情報を活用した果樹の効率的な育種法 



ば、多くの果実形質について有望な個体だけを選抜して圃場に植え付けられるため、実質的な評

価個体数を大幅に増加できるものと期待される。データ収集が難しい果樹では、実際の育種集団

の情報をGSやGWASに活用することが有効である。今後、交雑育種を行いながら多数の育種集

団の表現型情報に加えてマーカー遺伝子型の情報も蓄積していくことで、GSやGWASの精度を

さらに向上できる可能性が示唆された。 

 リンゴでは、7つの起源品種に由来する、14種類の起源ハプロタイプの遺伝を自動的に追跡す

る方法を開発し 7)、その 14 種類の起源ハプロタイプ情報を用いた GP や GWAS の精度を評価し

た。リンゴ酸含量では SNP よりも起源ハプロタイプ情報を用いた場合に GP 精度が高かった 7)。

起源ハプロタイプ情報を用いたGWASでは、‘ウースターペアメイン’という起源品種に由来す

る 1つのハプロタイプが、果皮の着色と最も強い関連を示した。このハプロタイプの頻度が品種

群内で有意に増加していることから、果皮の着色の良いリンゴの育成に利用されてきた可能性が

示唆された。起源ハプロタイプ情報を活用することで、リンゴの品種改良の歴史を紐解くことが

できるだけでなく、精度の高いGSを行える可能性があることを示した。 

 

３．機械学習を用いた育種家の感性の理解 

 GSやGWASなどのゲノム育種を効果的に行うためには、非常に多くの高精度なデータを準備

する必要がある。次世代シーケンス技術の進展により、多くのマーカー遺伝子型を低コストで取

得することができるようになってきている一方で、果実形質の多くは少数の育種家の感性により

達観的に評価されており、短期間で大量かつ高精度なデータを取得することは難しい。例えば、

カンキツの剥皮性や果実硬度などは育種家の触感に基づき評価されているが、その感性に関わる

果実の形態的な特徴が明らかになっておらず、画像解析などによる定量的かつ自動的な評価を行

うことも困難であった。そこで筆者らは、カンキツ果実の横断面の画像解析により、果実形態の

特徴を客観的かつ定量的に評価する方法を検討した。そして、剥皮性・果実硬度の指標となる果

実形態の特徴を明らかにするために、定性的に評価された剥皮性と、定量的に評価された果実形

態の特徴との関係を、機械学習のモデルを用いて表現した。 

 プログラミング言語 Pythonを用いることで、カンキツの果実断面の画像から、果実のさまざま

な形態的特徴を定量的かつ

自動的に評価する技術を開

発した 8)。複数の機械学習モ

デルを適用することで、果

芯の崩壊程度は剥皮性・果

実硬度の両形質と強い関連

を示し、果芯の崩壊程度が

大きい果実は、剥皮が容易

であり、軟らかい果実であ

る傾向が観察された（図 2）
8)。一方で、果実の面積に対

する種子面積の割合は果実

硬度でのみ強い関連を示

し、種子面積の割合が大き



い果実は硬い果実である傾向が観察された。ベイジアンネットワークによる解析では、果芯の崩

壊程度は剥皮性・果実硬度の両形質に、また、種子面積については果実硬度に対して、直接的な

影響を及ぼしている可能性があることが示された。次に、機械学習の手法の一つである深層学習

を用いて剥皮の難易または果実の硬軟を判別させ、その判別に寄与する果実形態の特徴を Grad-

CAM 法を用いて可視化した。その結果と果実形態の情報を組み合わせることで、果芯やアルベ

ドの崩壊領域の特徴が、剥皮しやすい、かつ、軟かい果実の分類に寄与している一方で、果肉や

アルベドの領域の特徴は、剥皮しづらい、かつ、硬い果実の分類に寄与していることを明らかに

した。種子の領域の特徴は、硬い果実の分類でのみ寄与していることがわかった。 

 以上の結果より、画像解析とさまざまな機械学習の手法を組み合わせることで育種家の感性を

紐解き、カンキツの剥皮性・果実硬度に関連する果実の形態的な特徴を明らかにすることができ

た。果芯の崩壊程度や種子面積を改良することで、望ましい剥皮性や果実硬度を有する新品種の

開発が期待される。また、カンキツ果実の横断面の画像から、剥皮性・果実硬度に関連する果実

の形態的な特徴のデータを自動的かつ大量に収集できるようになり、高精度なゲノム育種を実現

できる可能性がある. 

 

おわりに 

 筆者らがこれまでカンキツ・ナシ・リンゴを対象に開発してきたゲノム育種の枠組みは、他の

果樹育種へも応用が可能である。これまでの研究によりGSやGWASの有効性が育種学の研究レ

ベルでは明らかになったが、これらの技術を育種現場へ実装するためには課題も多い。それぞれ

の樹種における育種プログラムに合わせ、実際の育種に携わる人が直感的に使いやすい GS や

GWASのシステム作りも必須であろう。 
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