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研究成果の概要： 

近年、タマネギおよびネギで DNA マーカーが開発されるとともに連鎖地図が作成されてい
る。また、ネギとシャロットの種間雑種に由来する単一染色体添加／欠失系統（以下添加／欠
失系統）が山口大学で育成されている。 
本研究では、タマネギとネギのシンテニーを利用して、マーカーの座乗染色体を明らかにす

るとともに、抽苔時期に関する遺伝子座領域を連鎖地図から明らかにした。 
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１．研究開始当初の背景 
タマネギおよびネギは、重要な野菜の一つ
であるものの分子遺伝学的研究が遅れてい
る。近年になり、タマネギでは約 1.2万のEST
配列およびこれらをマーカーとした染色体
地図が海外のグループより公開されるとと
もに、ネギとシャロットの種間雑種に由来す
る添加／欠失系統が山口大学で育成されて
いる。一方ネギでは、これまで研究代表者ら
が 1,000 以上の SSR を単離し、連鎖地図作
成を進めている。 

２．研究の目的 
ネギおよびタマネギにおいて、各種 DNA マ
ーカーが開発され、連鎖地図が作成される一
方、これらの種間雑種より育成された異種染
色体添加／欠失系統を用いることで、特定の
DNA マーカーの座乗染色体を明らかにする
ことができ、両種のゲノムシンテニーを利用
した比較マッピングが可能になると考えら
れる。そこで、タマネギとネギのシンテニー
を利用して、上記マーカーの座乗染色体を明
らかにするとともに、抽苔性等の有用形質に
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関する遺伝子座領域を連鎖地図および QTL
解析により明らかにする。 
 
３．研究の方法 
(1) イネゲノム情報を利用したタマネギ EST
マーカーの開発 

公開されているタマネギ EST を利用して、
単子葉モデル植物であるイネの遺伝子およ
びゲノム配列情報を用いてイントロン領域
を推定し、イントロンを挟み込んだ単一遺伝
子座特異的マーカーを作成する。 

 
(2)添加／欠失系統を用いた座乗染色体の特
定 
まず、ネギ「九条細」とシャロット「チェ
ンマイ」との間で多型を検索した。ネギ SSR
マーカー1,199個およびタマネギEST由来マ
ーカー112 個を用いて、3％アガロースゲル
電気泳動または DNA シーケンサーを用いて
サイズ多型の有無を検索した。また、これと
は異なるタマネギ EST マーカー200 組を用
いて、ダイレクトシーケンスによる SNP の
有無を検索した。多型が認められたマーカー
について、添加系統および欠失系統を用いて
マーカー座の座乗染色体を特定した。また、
座乗染色体が特定された SSR マーカーにつ
いては、ネギ 12 系統およびタマネギ 7 系統
を用いて、種内におけるマーカー座の多型性
を調査した。 
 
(3)抽苔性に関する分離集団の連鎖地図作成
および QTL 解析 
抽苔性について大きな差異のある両親系統
間 F2集団（「北葱」自殖系統×「長悦」自殖
系統）134 個体（KiCho 集団）を用いて連鎖
地図を作成した。F3 121 系統を 16 時間日長
（低温処理なし）の条件でプランター栽培し、
抽苔日を調査した。QTL Cartographer 2.0
を用いて、不時抽苔性に関する QTL 解析を
行った。 
 
４．研究成果 
 
(1) イネゲノム情報を利用したタマネギ EST
マーカーの開発 

公開されているタマネギ EST 11,008 クロ
ーンより、イネと相同性が高く、かつイネゲ
ノムにおける特異性が高いクローンが 1,090
個選抜された。この中で、イネゲノム配列と
の比較から220組のイントロン領域を挟み込
むネギ類汎用プライマーを設計した（図 1）。 
 
 
 
 
 
 

図 1．ネギ SSR マーカーにおけるネギ(F)お
よびシャロット(C)での増幅 
 2 レーンごとに異なるプライマーセットで
PCR した（左側：ネギ「九条細」，右側：シ
ャロット「チェンマイ」）。3％アガロース
ゲルによる電気泳動により、異なる増幅サイ
ズ（赤）および増幅の有無（青）による多型
マーカーを得た。 
 
(2) 添加／欠失系統を用いた座乗染色体の特
定 
①ネギ／シャロット特異的マーカー 

ネギ SSR では 704 マーカー（58.7％）、タ
マネギ EST では 60 マーカー（71.4％）で、
ネギとシャロット間で異なる増幅パターン
を示した（表 1）。またダイレクトシーケンス
の結果より 146 座（82.5％）で SNP または
InDel が検出された。 

 
②座乗染色体の特定 
ネギとシャロットで多型が認められた 504

マーカーについて、添加系統および欠失系統
を用いて解析した結果、351 座の座乗染色体
を新たに特定できた（図 2）。 

図 2. ネギ欠失系統およびシャロット添加
系統を用いたネギ属染色体への振り分け 

(a)ネギ SSR マーカーAFAT01B06(4F)， 
(b)タマネギ EST マーカーTC3270(4C) 
 PCR 産物を SspI で処理した． 
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　表1．ネギ「九条細」とシャロット「チェンマイ」におけるPCR産物のサイズ多型（一次スクリーニングの結果）
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ネギ連鎖地図上に位置付けられているマ
ーカー座と合わせて、合計 605 マーカーの座
乗染色体が明らかとなった（表 2）。 

 
③座乗染色体が特定されたマーカーの多型
性 

座乗染色体が特定された SSR マーカーの
うち、ネギでは 187 マーカー、タマネギでは
73 マーカーを用いて、種内における多型性に
ついて調査した結果、平均アリル数はネギで
は 3.9、タマネギでは 2.2 となり、ネギでは
91％、タマネギでは 37％のマーカーにおい
て系統間多型が認められた（表 3）。座乗染色
体が明らかとなった SSR マーカーを利用す
ることにより、特定の染色体への集中マッピ
ングが可能と考えられる。 

 
 
(3) 抽苔性に関する分離集団の連鎖地図作成
および QTL 解析 

KiCho 集団について、17 連鎖群、142 マ
ーカーからなる全長 1,132cM の連鎖地図を
作成した（図 3）。F3系統群を用いた解析よ
り、「北葱」の不時抽苔性に関する主要な QTL
が検出され、シャロット添加系統によりネギ
属 2 番染色体に対応することが推定された
（表 4）。 
 

 
図 3. KiCho 集団における連鎖地図（17 連
鎖群，142 マーカー，全長 1,132 cM） 
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AFRA02H04180.5
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AFHT05F1245.8
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AFA02H0870.7

AFA03D0797.1
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AFS039131.2
AFRA00E11137.2

AFA14B03151.8
AFAT11B03158.9

AFB228170.7

AFB09G09181.3
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AFAT11A020.0

AFGA2ox1_InDel18.9

AFAA03B0738.3
AFHT05F1245.8
AFA09A1148.0

AFB22C1260.1

AFA02H0870.7

AFA03D0797.1

AFA01C06121.5

AFS039131.2
AFRA00E11137.2

AFA14B03151.8
AFAT11B03158.9

AFB228170.7

AFB09G09181.3

01

AFAA03C050.0

AFRA04D0912.5

AFAT04H04
AFB12H1023.7
AFAA07B0430.9

AFAT02A0344.3
AFB27745.6
TC2062_Tsp509I50.5

AFA04E0660.6

09
AFAA03C050.0

AFRA04D0912.5

AFAT04H04
AFB12H1023.7
AFAA07B0430.9

AFAT02A0344.3
AFB27745.6
TC2062_Tsp509I50.5

AFA04E0660.6

09

AFAT06C120.0

TC2678_NsiI8.7
AFB05H0913.9
AFB04A0917.9

AFAA07C0428.8

13
AFAT06C120.0

TC2678_NsiI8.7
AFB05H0913.9
AFB04A0917.9

AFAA07C0428.8

13 20cM20cM

AFA03B120.0
AFAT05H054.1
ACFLS(2)_MseI4.6
AFA01E065.6
AFRA07E108.7
AFS14910.6
AFAT02H0513.1
AFC10G1223.7
AFB19D0129.2
AFB15D0333.7
AFB22C1138.2
AFAA04F0542.5

AFB08G0749.6

AFAA05D1157.8

AFB07E0672.6

AFB03E0991.0
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AFA03B120.0
AFAT05H054.1
ACFLS(2)_MseI4.6
AFA01E065.6
AFRA07E108.7
AFS14910.6
AFAT02H0513.1
AFC10G1223.7
AFB19D0129.2
AFB15D0333.7
AFB22C1138.2
AFAA04F0542.5

AFB08G0749.6

AFAA05D1157.8

AFB07E0672.6

AFB03E0991.0
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  表2　シャロットおよびネギにおいて座乗染色体が明らかとなったネギSSRおよびタマネギESTマーカーの数

 シャロット単一染色体添加系統 unassigned***

 　ネギSSR数 56 2 * 2 7 2 * 4 4 * 1 * 0 27

 　タマネギEST数 201 25 30 17 18 * 24 12 * 12 * 14 * 30

 ネギ単一染色体欠失系統

 　ネギSSR数 316 57 * - - 34 * - 34 * 33 * 19 212

 　タマネギEST数 69 2 - - 6 * - 3 * 4 * 3 * 5

　　計 590 ** 82 * 32 24 54 * 28 51 * 46 * 34 * 269

43 43 47 30 7 21 22 27 14 254

125 75 71 84 35 72 68 61 14 605

　*：シャロットとネギの両方で座乗染色体が明らかとなり両種で座乗染色体が同じであった18マーカーを含む

　**：このうち52マーカーは、シャロット単一添加系統およびネギ単一染色体欠失系統の両方に供試した

　***：その後の研究により、5C染色体に対応する連鎖群であることが推定された

座乗染色体

計

計

2C 7C 8C

6F 7F 8F

6C4C

　　座乗染色体が決定されたマーカー数（ネギ連鎖地図に座乗し，
　　染色体との対応関係が推定できるものも含む）

5C3C

　　ネギ連鎖地図（Tsukazakiら2008）にマップされているマーカー数

解析数 1C

4F1F

　表3．ネギおよびタマネギ･シャロット系統間におけるSSRマーカーの多型性 a)

最小 最小 最大 平均

　ネギ (12品種・系統) 187 1 11 3.9 0.00 0.90 0.52 91.4

　タマネギ･シャロット
　　　　( 7品種・系統 ) 73 1 5 2.2 0.00 0.95 0.28 37.0

　a)：DNAシーケンサーを用いたフラグメント解析による結果

　b)：1- Σ（各アリルの出現頻度）
2
より算出

　c)：PIC>0であったマーカーの割合

多型マーカー率

(%) b)
最大

解析数
PIC b)

平均

アリル数

表４．KiCho集団における抽苔性に関するQTLが検出された位置a)

　　長日抽苔株率(%)(2007) 10 Chr.2 23.5 AFB25D02 6.9 19.0 -2.8 10.7

　　長日平均抽苔日 10 Chr.2 23.5 AFB25D02 6.6 -15.6 -1.4 18.8

　　（北ネギの平均開花日を0とした起算日）

　　長日最初抽苔日 10 Chr.2 23.5 AFB25D02 6.9 -27.8 -16.4 15.9

　　（北ネギの最初開花日を0とした起算日）

　　抽苔時葉鞘径(mm) 10 Chr.2 23.5 AFAT05B05 6.6 -1.0 -0.2 21.4

　a)：2007年7月10日播種，8月29日プランターに移植，2008年7月末まで調査

　b)：連鎖群長の順番で番号を付けた

　c)：連鎖群に座乗するDNAマーカーのネギにおける座乗染色体より推定

　形質 マーカー 寄与率 (%)LOD
推定ネギ

染色体番号 c) 相加効果 優性効果
KiCho

連鎖群 b) 位置(cM)
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