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【概要】 

DNA 多型には様々な種類があり、現在品種識別マーカーとして SSR マーカーが最
も利用されている。一方で、近年、次世代シークエンサーの登場により塩基配列の解析
スピードが向上し、一度に多くの DNA多型を検出することが可能になっている。そこ
で、本事業では、従来の SSR マーカー分析と、次世代シークエンサーを用いた Rad-Seq
法および全ゲノムシークエンシング法（下記 1.～3.）で得られたDNAマーカーについ
て品種識別能、精度、開発コスト等を比較するためのデータを取得する。 

H30 年度の本事業では、品種識別マーカーとして現在最も利用されている SSR マー
カーおよび次世代シーケンサーを用いた Rad-Seq 法および全ゲノムシークエンシング
法（下記 1.～3.）によって検出された品種間多型の識別能、識別精度、開発コスト等の
比較検討を行った。R1年度事業では、H30年度に検出された品種間多型について、上
記の三手法によって品種内の多型をどの程度検出できるかを調査する。 

1. SSR マーカー（現在品種識別で最も利用されている） 
2. Rad-Seq法（ゲノムワイドな SNP を高速安価に検出できる方法） 
3. 全ゲノムシークエンシング法（参照配列と比較して全ゲノムの多型を検

出する） 
 

【方法】 

１．材料 

イネおよびダイコンの流通品種各 4 品種および野生イネとの交雑種１系統 

イネ品種：「コシヒカリ」「ヒノヒカリ」「あきたこまち」「ひとめぼれ」「ひとめぼれ 野生稲

由来糯性 2」 

ダイコン品種：「耐病総太り」「福誉」「夏の守」「晩々G」 

品種内多型を用いるために入手元の異なる３種類の種子を用いた 

種子１：昨年度解析に用いた種子、イネは農研機構・ジーンバンクより入手、ダイコンは品

種育成元より入手 

種子２および種子３：本年度新たに市場より購入 

なお、イネ品種「ひとめぼれ」は８個体のみ市販のコメ由来の DNA を用いて解析した。の



残りの 4 個体は「ひとめぼれ 野生稲由来糯性 2」で、「ひとめぼれ」とは異なる系統である。 

 

２．DNA 抽出 

  イネ、ダイコンともに個体毎に DNA 抽出を行った。イネはタカラバイオ社が販売して

いるコメ DNA 抽出 kit を用いてコメ１粒ずつから DNA 抽出をした。ダイコンは１粒ずつ

セルトレイに播種し、個体毎にサンプリングして液体窒素下で粉砕した後、カラム精製方法

により DNA を抽出した。イネは抽出した DNA の濃度を Qubit フルオロメーター（サーモ

フィッシャーサイエンティフィック）による蛍光定量により測定した。ダイコンの DNA の

濃度は分光光度計 Q5000（トミー精工）を用いた吸光度の測定により測定した。 

 

３．SSR マーカーによる多型性の検出 

公的 DB から入手し、H30 年度に実験に用いた 2mer、3mer、4mer のリピート配列由来の

SSR マーカーのうち、多型検出に適した 24SSR を対象に、イネ、ダイコンの各 4 品種×12 個

体で PCR 増幅と電気泳動を行い、品種内多型検出の有無を確認した。 

解析に用いたマーカーは下表のとおりである。 

表１ イネの SSR マーカー 

 

 

マーカー名 プライマー配列（Fw) プライマー配列（Rx) モチーフ
RGNMS577a GTGAAACCAGGGTGTAGTAGTT ATCACGTCGTCTTCGCCGGA GAT
RGNMS836 AGGGAAGTGAGGAGGGAGGT CTCTCTCTCTCTCCCGTAGG AGT
RGNMS1653 AAATCATCGGAAATCATCGT CCCACAGCAAACTTACATCT CCT
RGNMS2256a ACTTTCTCCCTCTTTCTTTCTT CAGCGAAACAGTATCAACTAAA CTT
RGNMS2688 CTAGCTCTAGCTCTAGCTCGTC TAGAGCTACTCAGTCACACAGC GGC
RGNMS2938 CTAGCTCTAGCTCTAGCTCGTC TAGAGCTACTCAGTCACACAGC TCG
RGNMS3371 AGAGACACACAAACACCTACAA GGAAGAAGATTCTTGCGAGC CGC
RGNMS3380 AACCCAATTTATCAAATCCAT GATGGATTTATCCAGCATCC AAG
RGNMS1114 GCTTCCTCGAGTCAACTGCT ACACAGACAGTGAAGACTGAAA TAAT
RGNMS699 TAATTAGCTGCATAACATCAGG TCATTCTTCCAGTGCATAATAA GGCA
RGNMS3711 AGCTTTCTCATCTTGTCTTGTT ACAAAGAATGTAATCCTCAACC TTTG
RGNMS2530 GTTCTTGGAGTCACATGGTT CAAGGAGAAGAAGAAGAAGAGA CTAT
RGNMS3632 GTTGTAATGAGTACCTCCGACT TCAAATAGGTTGATCAGAAACA CAAT
RGNMS2700 TAGAAATGCATATTGTGTCCAT TCTCATGCATCGTACCTAAATA GACT
RGNMS2921 AATATTGACCAACTTGATAGGC TAATAAAGCCCTGAATGAGTTT TATG
RGNMS3580 CGAGTGAAACTTGAACCTAAAT AGTTTATGTGGTTGCTACAGTG ATTG
RGNMS170 CGTGATGTACACTTCTACCAAC CATCTCCGTCTCAAAGCGTA AT
RGNMS2590 ACCTCGTTAATATTTGTGAACC GAGGGCATATATGTCAATCTTT AG
RGNMS3729 CGTTTCACAATGTAAGTCATTC GAAATGGAGCAGTACCGTATAG TA
RGNMS782 AAAGGATTTGGAGTAGAGAAGA ATCTGATAATCCAATCAAGAGG TC
RGNMS2437 GTCTATTTAGCCTCCCTTGG GATAGTGTGGAGGTAGGTATGG GA
RGNMS3792 TTATTTCATATGGATCAAGCAA CTCAGAGTGTCCAATTAGCATA TA
RGNMS2214 TTGTTTGATTCTTGCTCATTT CTACGCCATGCTGTGCTGGT AT
RGNMS2040 AGAAAGAAAGGAAAGCAAGG CTGCAGAGAGTAGCCTCG AG



表２ ダイコンの SSR マーカー 

 

 

SSR マーカーを増幅するための反応液組成と PCR のプログラムは下記のとおりである。 

   

 

蛍光色素はユニバーサルラベル法により付与した。増幅産物の多型性は蛍光フラグメント

アナライザー(ABI3730)を用いて実施した。また、データ解析は GeneMarker ソフトウエアを

マーカー名 プライマー配列（Fw) プライマー配列（Rx) モチーフ
RSS0060 CTTTAGCGCCCCTTTTCTTC GATTTCCACGTTCTCACGGT AG
RSS0062 TCTCCGTGTTTATTCGGACC CGTCGACAGAAGGGAGAAAG ATC
RSS0067 TAACACGCCCCTTTAACAGC TTAAAGCATCGTTGACGCAG AG
RSS0069 TTGGGATAATGGTGAGTCCC AACAGGTCTTGCTTCTCGGA AAC
RSS0071 ATCACAACGAGTACGAGGGG GTTTCTCGCCATGGTCTCAC GGT
RSS0082 GATTCAGATCGGAAACGGAA GCTTTGCCAGAGAGGATGTC GGT
RSS0083 TCTCCGGCATATTATCGACC CCCTGAGCTGTTTCCTTGAG GGT
RSS0092 GGTTCCACATGAATCCCAAC CTGATCGAACGGAGGAGAAG AG
RSS0093 CTTGTGCCATCCTCTCAACA ATCCAAGCGAAAACCACAAC GGA
RSS0098 CTGCATTTACCCTCTCCTCG CGAATGTTTCGAAAAAGGGA AAG
RSS1682 CAAAACAGAACGCGTCGATA TCCTTTTCGCCATGAAAATC AAAG
RSS0136 GGCTATTAGCTGCGATGAGG TGAAAGCCATGACAACAAGC AT
RSS0138 GCGACACAAAGCGTGAATAA ACTCAGTCCCATGATCTCGC AC
RSS0140 CCATTCTTCAAAAAGTGGTTCA CGTCTTCCACGTTCTTGGTT AG
RSS0143 TTTTCTCGATTGCCCGTATC CCTCGTCAGCTGGAAGACTC GGA
RSS1106 TGAAAAGGGATCAAGATTCTCTC GACACTCCTCCTTGCGCTAC AC
RSS1118 TGATGAGAACACTTGCTCCG TCACATTAAACTCTTAGCCATACAAT
RSS2084 TTTTCCAGAAACTAGAACCAAGC CCGAATTTACTGACGCTCAA AATC
RSS2102 AGCTCGCTGGAGCTCAATTA CGAGCTCCTTGGAGTTTTTG AAAC
RSS2103 GCTCTCTCTCTCACATTTGCC GAGTTTCAGTTTCTTGCCGC AATC
RSS2473 CCGCTTGTGGTGTTCCTTAT TCCAAACGTTTACATTGTTTCA AAAT
RSS2871 GTTTCGATGATCCGGCTTTA TGAGATTACCACGCCAATCA AATC
RSS3189 AAAAGCACCAAAACGAGCAT TTCCATTATGATAAGCGCCA AAAG
RSS3677 CTTCCATGCGAGAGACCTTC GTCAGCCCCTTTCTTCTTCC GGGA

PCRの反応液組成（単位はμl)
DNA solution（〜0 5ng) 2
10×NH4 Buffer 0 5
50mM MgCl2 0 2
dNTPs 0 4
FT primer(50uM) 0 025
Rv primer(50uM) 0 05
Universal primer(50uM) 0 025
BIO Taq0 125U 0 025
S D W 1 775

total 5

94℃2min 1cycle
↓
94℃ 30s
↓
55℃ 30s
↓
72℃ 1min
↓
72℃ 3min 1cycle
↓
4℃ ∞ 1cycle

40cycles

PCR反応プログラム



用いて行った。 

 

４．RAD-Seq 法による多型性の検出 

（１） RAD-Seq ライブラリの作製 

 イネ、ダイコンの市場流通品種を各 4 品種ずつ選定し、出所が異なる同一品種から複数サ

ンプル（１品種あたり 12 個体）を収集し、Rad-Seq 法によって品種内多型検出の有無を確

認した。 

ライブラリ作成は Shirasawa et al. (2016)の方法に準じて行った。提供されたゲノム DNA を

二種類の制限酵素（PstI と MspI）で切断した後に、切断末端にアダプターを付加し、未反応

の短鎖 DNA を除くために磁気ビーズによる精製を行った。各個体を識別するためのタグ配

列を持つプライマーを使用して、精製した DNA を鋳型とした PCR を行い、増幅断片を得

た。増幅断片を混合し、自動 DNA 断片ゲル抽出装置 BluePippin（Sage Science）により 300

塩基対から 900 塩基対の長さの DNA を分画して回収した。 

（２） 次世代シークエンサーによるデータ取得 

 イネはイルミナ NextSeq500 シーケンサーを使用して１ランの配列解析を実施し 75 塩基

長のペアエンド配列データを得た。ダイコンはイルミナ HiSeq40000 シークエンサーを使用

して 1 レーンの配列解析を実施し、100 塩基長のペアエンド配列データを得た。 

（３） 次世代シークエンサー出力データの解析 

 配 列 デ ー タ を PRINSEQ (Schmieder and Edwards 2011) 及 び fastx_clipper 

(http://hannonlab.cshl.edu/fastx_toolkit)の各プログラムを使用して品質で精査した。Bowtie2 プ

ログラム (Langmead and Salzberg 2012)を使用してイネのゲノム参照配列にマッピングした。

用いたゲノム参照配列は以下のとおりである。 

イネ 配列名：Os-Nipponbare-Reference-IRGSP-1.0 

参照：https://rapdb.dna.affrc.go.jp/download/irgsp1.html） 

ダイコン 配列名：RSA_r1.0 

   参照：http://radish.kazusa.or.jp/ 

SAMtools プログラム (Li et al. 2009)の mpileup コマンドで SNP 候補をコールした。その後、

下記の条件でフィルタリングを行った。 

 

リファレンスが N でない 

マルチアレルを除く 

Indel を除去しない 

QUAL999 以上 

DP10 以上 500 以下 

max-missing 1.0 

全系統が Alt ホモ、ヘテロを除く 



 

 多型を検出した遺伝子型情報に基づき、系統間の遺伝距離を GGT2 (Van Berloo, R., 1999)

により Jaccard 法により算出し、Neigbor-Joining 法により系統樹を作成した。 

 

5. 全ゲノムシークエンシング法による多型の検出 

（１） DNA 抽出とライブラリ作成 
イネ、ダイコンの市場流通品種・各１品種を選定し、出所が異なる同一品種を対象と

して複数個体（イネ・7 個体、ダイコン・5 個体）イルミナ HiSeq による全ゲノムシー

クエンシングを行い、参照配列上にマッピングして品種内多型の有無を確認した。イネ・

イルミナ社 TruSeq DNA PCR-Free LT Sample Prep Kit を用いてライブラリを作成し、Qubit
フルオロメーター（サーモフィッシャーサイエンティフィック）による蛍光定量ならび

に TapeStation（アジレント・テクノロジー）による電気泳動を実施した。 
（２）次世代シークエンサーによるデータ取得 
HiSeqX により、イネおよびダイコンについて各１レーンずつの解析として実施した。 
（３）次世代シークエンサー出力データの解析配列 
配 列 デ ー タ を PRINSEQ (Schmieder and Edwards 2011) 及 び fastx_clipper 

(http://hannonlab.cshl.edu/fastx_toolkit)の各プログラムを使用して品質で精査した。Bowtie2 プ

ログラム (Langmead and Salzberg 2012)を使用してイネのゲノム参照配列にマッピングした。

用いたゲノム参照配列は以下のとおりである。 

イネ 配列名：Os-Nipponbare-Reference-IRGSP-1.0 

参照：https://rapdb.dna.affrc.go.jp/download/irgsp1.html） 

ダイコン 配列名：RSA_r1.0 

   参照：http://radish.kazusa.or.jp/ 

SAMtools プログラム (Li et al. 2009)の mpileup コマンドで SNP 候補をコールした。その後、

下記の条件でフィルタリングを行った。 

 

フィルタリング条件① 

マルチアレル除去 

QUAL999 

Indel を除去しない 

リファレンスが N でない 

 

フィルタリング条件② 

DP10 以上 50 未満（イネ） 

DP20 以上 60 未満（ダイコン） 

Max-missing 0.5~1.0 で 0.1 刻み 



全ての系統の遺伝子型がヘテロを除去する 

全ての系統の遺伝子型が Alt ホモを除去する 

 

【結果】 

1．SSR マーカーによる多型性の検出 

① SSR マーカーによるイネ 5品種・全 48個体の多型性の検出 

 解析したイネ品種の遺伝子型を表３に示す。解析した 24 マーカーのうち、3 マーカーは

品種内多型が検出されたが、これらは解析した個体の DNAによるものではなく、マーカー自

体の増幅の安定性が低いものと考えられた。昨年度は複数個体をバルクして解析したため、

検出が不安定なマーカーであるかの確認が難しかったが、個体別解析をすることでこれら

不安定なマーカーを同定することができた。残りの 21マーカーのうち１マーカーで「「ひと

めぼれ 野生稲由来糯性 2」（表中のひとめぼれ３）の多型が検出されたが、その他では多型

は検出されなかった。以上の結果からイネの SSR マーカー解析では品種内多型が検出され

にくいことが明らかとなった。 

表３ 24SSR マーカーによるイネ品種の遺伝子型解析 

 

② SSR マーカーによるダイコン品種×3カ所由来×4個体の多型性の検出 

 解析したダイコン品種の遺伝子型を表４に示す。解析した 24マーカーのうち、４マーカ

ーは検出が不安定であると考えられた。品種内多型は「耐病総太り」では多数検出されたが、 

それ以外の品種で検出された品種内多型は、マーカーが原因の可能性が高いと考えられた

（全品種で系統内多型が検出されているため）。イネ同様に昨年度は複数個体をバルクして

解析したため、検出が不安定なマーカーであるかの確認が難しかったが、個体別の解析をす

ることで、検出が不安定なマーカーの同定を行うことができた。以上の結果からダイコンの

SSR マーカー解析では供試した品種のうち「耐病総太り」以外は品種内多型が検出されない

ことが明らかとなった。 
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Marker
RGNMS1114 u u u a u u u u u a u u u a a a u u a a u u u u u a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a u
RGNMS1653 u d u d d u cd c cd c c c c c u c cd d cd cd d c cd d u cd cd cd c u bd c bd c c c ac cd c u cd c u cd cd ac c u
RGNMS782 b b b b b bc b b b u b b b b b b b b b b b b b b ac ac c c c c c c c c c b c c c c c c c c c c c c
RGNMS2256a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a b b b b
RGNMS2938 a a a a a a a a a a a a a a a a a a u a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a
RGNMS170 a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a
RGNMS2040 a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a
RGNMS2214 a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a
RGNMS2437 a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a
RGNMS2530 a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a
RGNMS2590 a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a
RGNMS2688 a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a
RGNMS2700 a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a
RGNMS2921 a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a
RGNMS3371 a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a
RGNMS3380 a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a
RGNMS3580 a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a
RGNMS3632 a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a
RGNMS3711 a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a
RGNMS3729 a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a
RGNMS3792 a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a
RGNMS577a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a
RGNMS699 a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a a

コシヒカリ-1 コシヒカリ-2 コシヒカリ-3 ひとめぼれ-1 ひとめぼれ-2 ひとめぼれ-3ヒノヒカリ-1 ヒノヒカリ-2 ヒノヒカリ-3 あきたこまち-1あきたこまち-2あきたこまち-3





どの個体にも一定の割合（平均 13%）でヘテロ座が検出されたが、これらは染色体上で繰り

返し出現が認められるリピート配列もしくはホモログ配列が原因であると考えた。そこで

さらに下記のフィルタリング条件を追加した。 

Alt ホモが全く検出されなかった variants を除く 

ヘテロが全く検出されない variants のみを残す。 

In/dels マーカーを除く 

その結果、533 の variants が検出された。検出された 533 マーカーからは品種内多型は検出

されなかった(図２)。 

 

 
図２. RAD-Seq 配列により検出された 533 variants の遺伝子型データにより作成したイネ

１48 個体の系統樹 

 

② RAD-Seq法によるイネ 12個体の多型性の検出 

HiSeq4000・1 レーンを用いた解析により取得した配列を精査後、得られた個体あたりの配

列数は平均で 1.83 百万本（最大 2.63 百万本、最小 1.03 百万本）だった（図 3）。取得した配

列をイネ参照ゲノム配列にマップしたところ、マップ率は平均で 74.5%だった。 

マップされた配列から検出された variants（SNPs および In/del）の候補数は 141,415 でフィ

ルタリングされた後の variants 数は 4,044 だった。さらに variants の信頼度を上げるため、

GQ=99でフィルタリングしたところ、残った variantsの数は 463だった。これらの 463 variants

の各品種内での Minor Allele Frequencey (MAF)を算出し、品種内多型を検出しないと想定さ

れる MAF=0, 0.5 および 1 以外の MAF 値を検出する variants が全体の variants 数に占める割

合を算出したところ、「耐病総太り」で 0.525、「福誉」で 0.028「夏の守」で 0.011「晩々G」

で 0.024 だった（図３）。「耐病総太り」では約半数の variants が、その他の品種では 3%以下

の variants が品種内多型を検出している可能性が示唆された。 



 
図３ 品種内多型を検出した variants の割合 

 

さらに 463 variants で各品種の系統樹を作成したところ、「耐病総太り」では全ての個体が異

なる遺伝子型を有していた。その他の３品種は一部の個体で遺伝子型が異なることが明ら

かとなった。 

 
図４ RAD-Seq 解析により検出された 463 variants の遺伝子型データにより作成したダイコ

ン 4 品種の系統樹 

 

以上から、ダイコンでは RAD-Seq 解析により品種内多型が検出されると判断された。 
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3. 全ゲノムシークエンシング法による多型の検出 

① 全ゲノム配列解析によるイネ 7個体の多型性の検出 

 イネ品種「コシヒカリ」7 個体について Illumina HiSeqX による全ゲノムシークエンシン

グを実施し、150 塩基長のゲノム配列リードを得た。解析に用いたサンプルは異なる県産の

コメ・各２粒およびジーンバンクより入手した種もみ由来の 3 粒より抽出した DNA であ

る。配列を精査した後の配列数は平均で 109 百万本（最大 132 百万本、最小 89 百万本）だ

った。ゲノムサイズに対する重複度は平均で 42 倍である。取得した配列を参照ゲノム配列

にマップしたところ、マップ率は平均で 90.5%（最大 96.6%、最小 77,1%）だった。 

イネ参照配列にマップされた配列から検出された variants の候補数は 381,604 でダイコン

との共通のフィルタリング条件によりフィルタリングされた後の variants 数は 164,769 だっ

た。 

さらに RAD-Seq 解析の時と同様に下記のフィルタリング条件を追加した。 

Alt ホモが全く検出されなかった variants を除く 

ヘテロが全く検出されない variants のみを残す。 

In/dels マーカーを除く 

その結果、17,232 の variants が検出され、品種内多型も検出された。品種内多型は産地間

（Koshihikari1 および 2）およびジーンバンク種子内（Koshihikari3）で検出された(図５)。 

 
図５ 全ゲノム配列解析により検出された遺伝子型データにより作成した入手元の異な

る「コシヒカリ」7 個体の系統樹 

 

② 全ゲノム配列解析によるダイコン 5個体の多型性の検出 

ダイコン品種「耐病総太り」5 個体について Illumina HiSeqX による全ゲノムシークエンシ

ングを実施し、150 塩基長のゲノム配列リードを得た。解析に用いたサンプルは入手元の異

なる種子である。配列を精査した後の配列数は平均で 141.2 百万本（最大 177.1 百万本、最

小 111.9 百万本）だった。ゲノムサイズに対する重複度は平均で 402 倍である。取得した配

列を参照ゲノム配列にマップしたところ、マップ率は平均で 78.2%（最大 79.9%、最小 76.6%）

だった。 

ダイコン参照配列にマップされた配列から検出された variants の候補数は 2,593,359 でイ



ネとの共通のフィルタリング条件によりフィルタリングされた後の variants 数は 934,112 だ

った。さらに variants の信頼度を上げるため、GQ=99 でフィルタリングしたところ、残った

variants の数は 93.045 だった。得られた variants で系統樹を作成したところ、全ての個体が

異なる遺伝子型を有することが明らかとなった（図６）。 

 

図６ 全ゲノム配列解析により検出された遺伝子型データにより作成した入手元の異な

る「耐病総太り」5 個体の系統樹 

【考察】 

 本解析の結果、マーカーと品種の多様性により、品種内多型の検出感度が異なることが明

らかとなった。自殖性のイネでは、SSR マーカー、RAD-Seq では品種内多型を検出するこ

とができなかったが、全ゲノム配列解析では解析を行った「コシヒカリ」で品種内多型を検

出することができた。 

他殖性のダイコンでは SSR, RAD-Seq および全ゲノム解析で品種内多型を検出すること

ができたが、SSR マーカーで品種内多型が検出されたのは、育成年から年月を経ている「耐

病総太り」のみであった。 
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