
 矢野 憲

司 特別研究員、田宮 元 チームリーダー、龍谷大学の 吉田 晋弥 客員研究員、

名古屋大学の 松岡 信 教授らの共同研究グループは、機械学習[1]と従来の遺伝

子同定法を組み合わせた手法により、イネの収量に関わる遺伝子を同定しまし

た。 

本研究成果は、イネの収量増加に貢献すると期待できます。また今後、本研究

で使用した解析手法を、イネ以外の作物にも応用することが可能です。 

イネの収量は、イネの丈や穂の数、穂の構造など、複数の要素により決定され

ます。このような複雑な要素を解析し、それに関わる遺伝子を同定するには、新

しい解析手法が必要でした。 

今回、共同研究グループは、日本で育成されたイネ 169 品種における収量に

関わる遺伝子を同定するため、教師なし機械学習[1]の一つである主成分分析[2]と

ゲノムワイド関連解析（GWAS）[3]を組み合わせた手法を開発しました。その結

果、イネの収量を制御する遺伝子を同定することに成功しました。 

本研究は、米国の科学雑誌『Proceedings of the National Academy of Sciences 
of the United States of America（PNAS）』の掲載に先立ち、オンライン版（9 月

30 日付け：日本時間 10 月 1 日）に掲載されました。 

 









https://www.pnas.org/content/116/42/21262


 

                                 

 

[1] 機械学習、教師なし機械学習 
機械学習は、「分類」や「予測」を行うための統計学的な算法のことで、解析データ

から特徴量を抽出することができる。教師なし機械学習は、事前情報がない状態で特

徴量を抽出する機械学習手法の一つ。 

[2] 主成分分析 
複数の量的な変数を、要約した指標（特徴量）にまとめることができるデータ解析手

法。 

[3] ゲノムワイド関連解析（GWAS） 
形質の違いと DNA 配列の違いとの関連をゲノム全体にわたり調べることにより、対

象となる形質と関連する DNA 多型を統計的に検出する手法。GWAS は genome-wide 

association study の略。 

[4] DNA 多型 
特定の集団のうち、個体ごとで DNA 配列が違うこと、またはその異なった DNA 配列

のこと。集団における表現型の多様性を生む一つの原因となっている。 

[5] 次世代シーケンサー 
個体ごとにゲノムの塩基配列を高速に決定することができる装置。 

[6] 全ゲノムシーケンス解析 
次世代シーケンサーにより、生物の遺伝情報を包括的に取得する手法。 

[7] 分子遺伝学的実験 
遺伝現象の仕組みを DNA などの分子を用いて調査する実験のこと。遺伝子への突然

変異の誘発や DNA 塩基配列の比較などを行うことで、遺伝子の機能を調べることが

できる。 

[8] 遺伝距離 
異なる集団の間で、遺伝的分化がどれほど近いか、遠いかを表す尺度。 

置き換えてください。 


