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はじめに 

植物の育種現場では、消費者、生産者および流通業者などの様々な需要に対し、迅速

な品種改良が求められる。現在、最も効率的な交配育種方法の一つとして、DNA マー

カー利用選抜 (MAS; Marker accessed selection) 挙げられる。MASでは、育種における

選抜過程において、有用な形質の有無を DNA マーカーにより迅速に判断することで、

育種の効率化が達成される。ただし、MAS を用いた育種を展開する前提として、対象

とする植物種における育種上有用な形質に関する遺伝子の同定が必須である。本講演で

は、これまでに開発に携わった次世代シーケンサーを用いた効率的な遺伝子同定法につ

いて概説する 1),2),3),4)。また、それらの手法を用いて同定された遺伝子を利用した育種例

についても紹介する。 

 

QTL-seq 法：品種の形質の差異を決定する原因遺伝子領域の同定 

従来の遺伝子同定は、多数の DNAマーカーを用いた連鎖解析などに依存してきたた

め、DNA多型の多い遠縁の品種間交雑後代を遺伝解析に用いることが一般的であった。

しかし、草丈や収量などの農業上重要な量的形質を対象とした場合、遠縁の品種間交雑

後代を用いた遺伝解析は、影響をおよぼす遺伝子数が多くなり複雑化するため、困難で

あった。一方、近縁の品種間交雑後代を用いる場合、ゲノム中の DNA多型数が少なく

DNA マーカーの設計自体が困難であった。それ故、次世代シーケンサーを用いて全ゲ

ノム中の一塩基多型 (SNP) 箇所を解析することで、従来の遺伝解析におけるジレンマ

を解消し、かつ、効率的に遺伝子を同定する‘QTL-seq’法が開発された 4)。QTL-seq法は、

任意の品種間交雑後代における特定の表現型を有する個体間で共通する遺伝子領域を

全ゲノム中に散在する SNP 箇所におけるアリル頻度を指標に同定する手法である。図

1 は、カブにおける根茎肥大部の長さの差異を決定する遺伝子領域を同定する場合を例

として、QTL-seq法の流れを示す。 

QTL-seq法は、イネを研究材料として確立された技術である。しかし、被子植物の約

40%は、自家不和合性メカニズムを有する他殖性植物であり、ヘテロ接合性の高いゲノ

ムを有することが多い。このようなヘテロ接合性の高い品種・系統を親系統として育成

した交雑後代にイネで開発した QTL-seq を直接適用した場合、親系統のヘテロ SNP 箇
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図1. QTL-seq 法の流れ．カブの根茎肥大部の長さを決定する遺伝子領域を同定する場合の適用例．
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所において正確なアリル頻度の計算ができず、遺伝子領域の同定に至らないことが多い。

それ故、ヘテロ接合性の高い他殖性植物においても精度の高い QTL-seq 解析を実施す

るため、新たにフィルター処理が追加された‘改良型 QTL-seq 法’が開発された。改良型

QTL-seq法によって、高いヘテロ接合性ゲノムを有するカブやハクサイなどのアブラナ

科植物や雌雄異株植物であるシロギニアヤムなどにおいて迅速な遺伝解析が成功して

いる 5),6)。さらに、QTL-seq法における選抜集団で推定されるアリル頻度に適合する SNP

箇所の数をゲノム領域ごとに算出する‘polyploid QTL-seq法’が、山川らによって開発さ

れ、遺伝解析が非常に難しかったジャガイモ、サツマイモなどの高次倍数性植物でも迅

速な遺伝解析が可能になっている 7)。 

以上より、QTL-seq法およびその派生技術の開発が進んだことにより、主要な作物や

モデル植物種以外では困難だった遺伝解析が様々な有用植物種において加速すると期

待される。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Sat-BSA法：QTL-seq法で同定された遺伝子領域における原因遺伝子本体の同定 

QTL-seq法は、上述の通り、品種間の差異を決定する大まかな遺伝子領域を迅速に同

定できる。しかし、数百 bp 程度のショートリードを用いたリシーケンス解析を基礎と

しているため、基準ゲノム配列に対する SNPや数 bpの挿入・欠失以外の変異の解析が

難しい。品種間の差異を決定する遺伝子は、１世代で人為的に誘発される突然変異と比

較して、時間をかけて自然および人為選択を受けて選抜されるため、大きな欠失やトラ

ンスポゾンの挿入などの構造変異を伴うことが多い。それ故、QTL-seq法のみでは、公

開されている基準配列と交配に使用した品種間における大きな構造変異を有するゲノ

ム領域に座乗する原因遺伝子本体を同定することが難しかった。 



そこで、QTL-seq 法で同定された遺伝子領

域における品種間差異を決定する原因遺伝子

を効率的に同定する‘Sat-BSA 法’を開発した 

(図 2) 8)。Sat-BSAでは、まず、Oxford NanoPore 

社シーケンサー由来のロングリードを用いた

Local de novo assembly 技術によって、QTL-seq

法で同定された遺伝子領域における使用品種

のゲノム配列を再構築する。次に、複数品種由

来のロングリードを再構築されたゲノム配列

に対して、アライメントして、リードの末端部

位のアライメント状況を比較することで、再

構築ゲノム配列上の品種間の構造変異を同定

する。最後に、再構築ゲノム配列上の予測遺伝

子における発現パターンと形質の連関を調査

し、原因遺伝子を絞り込む。Sat-BSAを適用し

て、カブの根茎肥大部における着色形質に関

与する遺伝子本体が同定されている。Sat-BSA

は、ゲノムサイズの大きい植物種やヘテロ接

合性ゲノムを有する植物種に対しても適用可能であるため、QTL-seq同様に、様々な植

物種における遺伝子同定への貢献が期待される。 

 

開発した手法で単離された遺伝子の育種への利用 

上述の次世代シーケンサーを用いた遺伝解析技術で同定された遺伝子の情報は、

MAS による育種に活用されている。これまでに、発表者らが同定した遺伝子のうち、

イネの重要病害であるイネいもち病に対する抵抗性遺伝子 Pii および PiNor1 の遺伝子

情報は、病害抵抗性品種の育種に利用されている。また、イネにおいて耐塩性に関する

遺伝子についても同定しており、耐塩性品種「Kaijin (品種登録番号：29996)」の育成に

も成功している 9)。さらに、最近では、カブの根茎肥大部における着色に関する遺伝子

単離に成功しており、石川県の伝統野菜「金沢青カブ」の着色形質の改良を進めている。 
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