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研究成果の概要（和文）：連鎖解析はイチゴ品種「麗紅」の自殖第１世代（S1）とサツマイモ「徐薯18号」の
S１集団および「徐薯18号」と「K123-11」の交雑によるF1集団などを用いて行った。従来法による連鎖地図作成
ではイチゴ、サツマイモのS1集団では連鎖地図が作成できたが、サツマイモのF1集団では連鎖群の生成が困難だ
った。一方、解析法の開発ではマーカー間の連鎖不平衡の程度に基づいた連鎖地図作成用のソフトウェアの開発
を進め、カイ二乗値に基づく全マーカー間の連鎖不平衡を評価する指標を算出し、その結果に基づいてマーカー
間の遺伝学的な位置関係の階層構造を再構築するプログラムを作成した。

研究成果の概要（英文）：Linkage analysis was performed with a S1 population of strawberry derived 
from a Japanese variety, ‘Reiko’, a S1 population of sweetpotato derived from a Chinese variety, 
‘Xushu 18’, and a F1 population cross between ‘Xhushu 18’ and an Ipomoea trifida accession, ‘
K123-11’. 
 Although linkage maps were successfully constructed in the S1 populations of strawberry and 
sweetpotato, it was difficult to generate linkage groups in the sweetpotato F1 population with 
typical approach in linkage map construction. A sofrtware was developed for generation on linkage 
groups based on linkage disequilibrium (LD) between the two loci. The software calculates indexes 
representing LDs between the all combinations of two loci and constructing hierarchic structure 
based on the LD indexes. 

研究分野： 植物分子遺伝学
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１．研究開始当初の背景 
 従来の連鎖地図は分離集団の各個体の遺
伝子型からマーカー間の交叉の数を推定し、
Kosambi 関数 (Kosambi, 1944)に代入する
などして算出された連鎖距離を用いて作出
される。連鎖距離の推定はマーカー間で生じ
る交叉の数が基本となるため、連鎖地図作成
において各マーカーの対立遺伝子座（アレ
ル）がどのハプロタイプに由来するか推定で
きることが前提となる。一方、同質高次倍数
性種では核ゲノム内に相同染色体が 2本以上
存在するため、アレル分離比が複雑になりハ
プロタイプの相の特定が非常に困難である。
そこで、アレルの相の特定が困難な集団にお
い て は 連 鎖 不 平 衡 係 数 （ Linkage 
disequilibrium, LD）を用いることで染色体
の基本数に収束した連鎖群上に DNA マーカ
ーを位置づけることが可能なのではと考え
た。 
 
２．研究の目的 
連鎖地図は植物の遺伝解析において重要

な基盤情報であるが、同質高次倍数性種など
対立遺伝子座（アレル）の由来するハプロタ
イプの相の特定が困難な種や集団では、共優
性マーカーを利用して連鎖群が染色体数の
基本数に収束した精度の高い連鎖地図を作
成することが難しい。そこで、本研究では LD
係数を用いた連鎖地図作成法を開発するこ
とで、アレル間のハプロタイプの相が不明で
も共優性マーカーを連鎖群上に位置づける
手法の開発を目指す。本研究の成果により、
同質高次倍数性種でも染色体数の基本数と
同数の連鎖群からなる地図の作成が可能と
なる。また解析集団の多様性を広げることで
全ての種で遺伝学の可能性が広がるととも
に、物理地図上位置情報を反映した多次元的
かつ統合的な連鎖地図リソースの整備を可
能にする 

 
３．研究の方法 
本研究では、倍数性、用いる集団の種類、

マーカーの規模などが異なるデータセット
を用いて LD 係数を利用した連鎖地図作成法
を開発する。研究項目は①集団の育成とDNA
抽出、②遺伝子型解析と従来法による連鎖地
図作成、③解析法の開発からなる。集団の育
成では、同質高次倍数性であるサツマイモの
S1、F1 集団を作成する。遺伝子型解析では
サツマイモに加え、トマト F2 集団の大規模
データとイチゴS1集団のデータを取得する。
解析法の開発では、マーカー間の LD 係数の
算出のためのプログラムを作成し、そこで得
られた LD 係数によって遺伝的に近隣するマ
ーカー群の階層的なクラスター化による連
鎖地図の作成手法を検討する。 
 

４．研究成果 
 (1)集団の育成と DNA 抽出 
  解析に用いたのは二倍体種としてトマト

の F2 集団、高次倍数性種では異質八倍体で
あるイチゴと同質（もしくは一部異質）六倍
体であるサツマイモである。トマトの F2 集
団は Microtom と品種「Regina」の交配に由
来し、本研究実施以前よりかずさ DNA 研究
所で保有している 94 個体を用いた。イチゴ
は品種「麗紅」の自殖第一世代（S1）の集団
を研究開始前に千葉県農林総合研究センタ
ーによりすでに作出ずみであった（188 個体）。
そこで本課題ではサツマイモについて異な
るタイプの２集団を作成した。 
 作成したのは中国のサツマイモ品種「徐薯
18 号」の S１集団および「徐薯 18 号」とサ
ツマイモの近縁野生種である Ipomoea 
trifida の 6 倍体系統「K123-11」との交雑に
よる F1 集団である。「徐薯 18 号」の S１集
団は 2015 年度に 234 個体を作出して DNA
を抽出した。一方、F1 集団は 2016 年度に「徐
薯 18 号」を花粉親、「K123-11」を種子親と
した交雑実生 101 個体を、2017 年度に「徐
薯 18 号」を柱頭親、「K123-11」を花粉親と
した実生 108 個体を作出し、それぞれ DNA
を抽出した。 
 
(2) 遺伝子型解析と従来法による連鎖地図作

成 
トマトの F2 集団の遺伝子型解析では

RAD-seq 解析により両親間で得られた
155,952 候補遺伝子から 1,257SNPs による
連鎖地図を作成した。イチゴでは AxiomSNP
アレイと SSR マーカーを用いて 31 連鎖群に
よる連鎖地図を作成した。連鎖群上に位置付
けられた座の数は 11,574で全長は 2816.5cM
だった。 
また、RAD-seq によるサツマイモ「徐薯

18 号」自殖集団を用いて 28,087 座による連
鎖地図を作成した。連鎖群の数は 96 で全長
は 3,3020cM だった。一方、「K123-11」と「徐
薯 18 号」の F1 集団について、RAD-Seq 解
析を実施し二倍体野生種（I. trifida）のゲノ
ム配列を参照配列として合計 156,991 の
SNPs を得た。従来法で連鎖地図作成を試み
たが連鎖群の生成が困難であった。フィルタ
リ ン グ を 実 施 し 、 全 検 体 合 計 で
Reference:Altanative リード比が 1:5 もしく
は 5:1 に分離する SNPs のみを用いて従来法
で連鎖地図作成を試みたが連鎖群の生成が
困難であった。二倍体体野生種ゲノム配列上
で SNPs 位置を特定したところ 15 染色体上
に合計 21,108 の SNPs を座上することがで
きた。 

 
(3) 解析法の開発 

マーカー間の連鎖不平衡の程度に基づい
た連鎖地図（連鎖不平衡ブロックの階層
構造）作成用のソフトウェアの開発を進
めた。カイ二乗値に基づく全マーカー間
の連鎖不平衡を評価する指標を算出し、
その結果に基づいてマーカー間の遺伝学
的な位置関係（LD ブロック）の階層構



造を再構築するプログラムを作成した。
作成したプログラムにより、複数のクラ
スタリング手法でイチゴの SSR マーカ
ー遺伝子型を用いて連鎖群の同定を試み
た。マーカーが座上するサブゲノムの区
別には Ward 法によるクラスタリングが
最も適していると考えられたが、Minor 
allele frequency の処理にさらなる検討
が必要だと考えられた。 
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