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研究成果の概要（和文）：アワは、近年、野生種のエノコログサとともにキビ亜科のモデル植物として注目され、ゲノ
ム配列が決定された。今後のさらなる研究のためにDNAマーカーの作出は不可欠である。本研究では、アワゲノム配列
を用いて、アワゲノムからSSRマーカーを作出し、われわれの展開している日本品種ｘ台湾品種間の連鎖地図上にマッ
ピングするとともに、代表的な品種間の多型性を調査した。さらに、日本に広く分布する、エノコログサの変種である
ハマエノコロについて集団遺伝学的な解析を試みた。また、次世代シークエンサーを用いてゲノムワイドなマーカーも
作出した。

研究成果の概要（英文）：Recently foxtail millet became a model plant of panicoid grass species and its 
genome sequence has been determined. For further studies, development of DNA markers is essential. In 
this study, we developed genome-wide SSR markers and constructed a genetic linkage map between a Japanese 
landrace and a Taiwanese landrace and we also investigated degree of polymorphism of SSR markers between 
world-wide landraces. We also carried out a population genetic analysis of coastal ecotypes of green 
foxtail (wild ancestor of foxtail millet). We also developed genome-wide indel markers based on genome 
sequences.

研究分野：育種学、環境農学
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１．研究開始当初の背景 
 アワ(Setaria italica (L.)P.Beauv.)は、雑穀
としても重要であるが、ゲノムサイズが小さ
い、栽培がしやすい、自殖性であるなどの利
点があり、2012 年にゲノムシークエンスが
解読され、キビ亜科のモデル植物として注目
されている。今後、さまざまな形質の解析を
行うにあたって DNA マーカーの作出とマッ
ピング集団の展開は必要である。 
また、祖先野生種エノコログサの海岸に自
生する亜種ハマエノコロに関しては、遺伝資
源として貴重であるが未解析な状況である。 
 
２．研究の目的 
 2012年にアワゲノム配列が決定されたが、
マーカー作出、マッピング集団の展開、マー
カーの品種間での多型性の調査が必要とさ
れる。本研究では、以上のような目的のため
に、SSRマーカーの作出と連鎖解析への応用
を行った。SSRに加え、ゲノムワイドインデ
ルマーカーも作出した。さらに、日本に自生
する野生種ハマエノコロについても遺伝資
源として収集を行い、形質の比較を行うとと
もに、SSRマーカーを用いて系統解析を行っ
た。 
 
３．研究の方法 
 (1)ゲノム情報を用いて、ゲノムワイドな
SSRマーカーを作出し、日本品種 (JP71640)
と台湾品種(JP73913)の交雑に由来する組換
え近交系(RILs)を展開し QTL 解析用の集団
用に連鎖地図作成を行う。SSR については
F2集団でマッピングを行った。 
 
 (2) (1)で開発したマーカーの中から 40 の
マーカーについて 17 サンプルのアワ及びエ
ノコログサでの多型程度の解析を行った。 
 
 (3) 次世代シークエンサーを用いて、マッ
ピング集団の片親の台湾品種(JP73913)につ
いて、リシークエンシングを行った。これと、
基準となる中国品種 Yugu1 と岩手生物工学
研究センターでリシークエンシング済みの
日本品種、大槌 10との間の挿入欠失(indel=
インデル)を検索し、マーカー化し、RILs を
用いて連鎖地図作成を行った。 
 
 (4) (3)で作成したゲノムワイド indel マー
カーのうち、16マーカーについてユーラシア
全域の代表 99品種で多型解析を行った。 
 
 (5) 台湾品種間の組み合わせに基づく F2
集団で穂の形（ネコデ）について QTL-seq
を行ったところ、この形質は第 9染色体に座
乗ることが示唆されている。このことを SSR
マーカーを用いて確認するとともに、さらに
領域の絞り込みを行った。 
 

(6)日本全国の海岸に自生する野生種遺伝
資源ハマエノコロの 19 集団について収集を

行い、栽培実験によって基本的な形質の調査
を行った。また、SSRマーカー9遺伝子座に
ついて調査を行い、系統解析を行った。 
 
 
 
４．研究成果 
(1) 合計 300 個以上の SSR マーカーを作出
した。このうち両親品種間で多型があり、ア
ガロースゲルもしくは 16 cm x 16 cm のポリ
アクリルアミドゲルで多型検出可能なもの
を用いて、142 個体からなる F2 集団で連鎖地
図を作出した。85 個の SSR マーカーと 6つの
遺伝子からなる 1279.1cM の連鎖地図を作成
することができた（図 1）。 
 
 
 
 
 

 
 
図 1．日本品種と台湾品種の F2 集団 142 個体
における連鎖地図（瀧野ら 2016）． 
 
 
(2) 40 個のマーカーについて、多型の調査
をおこなったところ、多型指数は 0.000～
0.855 となり、マッピングに用いた両親品種
以外でも多型が検出しうることが明らかと
なった。 
 
(3) 次世代シークエンサーのデータをもと
にゲノム全体で164のゲノムワイドインデル
マーカーを作出した。F6 世代において、現在
までに、95 のマーカーをマッピング済である
(図 2)。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
図 2．ゲノムワイドインデルマーカーを用い
て F6 集団で作出した第 1染色体の連鎖地図 
(阿部ら 2016 学会発表) 
 
(4) 16 インデルマーカーで世界中の 99 品
種の多様度を調べたところ、多型指数は 0.13
～0.66 であった。品種間でもかなりの多様度
があることがわかった。また、マーカーの対
立遺伝子の地理的分布を見たところ、東アジ



アに頻度が高い対立遺伝子や、台湾とその周
辺で頻度が高い対立遺伝子があることが明
らかとなり、アワの伝播を探るマーカーにな
りうることも明らかとなった（図 3）。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
図 3．ゲノムインデルマーカー、SiIndel6－7
の対立遺伝子の地理的分布 （阿部ら 2016 
学会発表） 
 
(5) 台湾品種どうしで、穂の形質ネコデに
ついてQTL-seq法を用いてマッピングを行っ
たところ、第 9 染色体にマッピングされた。
このことを SSR マーカーで確認したところ、
同じ結果が得られ、さらに詳細なマッピング
を行うことができた（図 4）。実際の形質のマ
ッピングに有効であることが明らかとなっ
た。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
図 4．アワのネコデの QTL-seq と SSR 連鎖地
図．QTL-seq の結果を上に連鎖地図を下に示
す。同じ位置に遺伝子がマッピングされ、SSR
マーカーでさらに絞り込むことができた 
(Masumoto et al.2016).  
 
 
 
(6) 日本全国のうち19のハマエノコロ集団
のサンプリングを行った。京都府立大学農場
において、エノコログサ 13 集団とともに、
比較栽培実験を行ったところ、出穂日や草丈、
刺毛長などに変異が見られた。9 個の SSR マ
ーカーについて多型解析を行い、系統解析を
行ったところ、ハマエノコロはエノコログサ
から多元的に分化した可能性が示唆された。 

以上のことにより、アワの連鎖解析に有効な
SSR マーカー、ゲノムワイドインデルマーカ
ーを作出することができたことが結論づけ
られた。連鎖地図作成、形質のマッピングに
実際に使用することができた。また、これら
マーカーはアワの系統解析、野生集団の集団
解析にも有効であることが明らかとなった。
また、台湾品種・日本品種の交雑組み合わせ
から F7 世代まで展開することにより、組換
え近交系（RILｓ）を作出できた。今回の研
究で収集したハマエノコロも今後、遺伝資源
としてさらに評価していきたい。 
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