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研究成果の概要（和文）：多型交配集団を用いることで、親子関係のない系統間では有意な連鎖

不平衡の距離が極めて短いアカクローバにおいても数百程度のマーカーで Genomics 

Selection を行えることが実証できた。また、育種集団の選抜時において限られたマーカー数で

選抜を行うことができる EGGS 法を新たに開発することができた。 

 
研究成果の概要（英文）：By using a poly-crossed population, genomic selection was 

successfully demonstrated in red clover, which showed linkage disequilibrium decay in 

short distance among unrelated lines. In addition, we have developed an advanced GS 

algorithm named EGGS (Ensemble-based Genetic and Genomic Selection) that chooses a 

set of markers for investigation of Breeding score. 
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１．研究開始当初の背景 

ゲノミックセレクション（GS: Genomic 

Selection）法は家畜育種の分野を中心に提唱
されてきた育種法である。その概略としては、
まずトレーニング集団の選定と集団内の各
個体の遺伝子型と表現型値の調査を行い、得
られたデータをもとに育種値注を推定する
式を作成する。次に育種集団の遺伝子型のみ
を調査し、これを推定式に当てはめることで
各個体の推定育種値を求め、この値によって
個体の選抜を行う]。すなわち、GS 法は育種
集団の表現型を調査する手間が省けるため、
より低コスト・短期間に優良個体の選抜を行
えるという利点がある。 

 GS 法で最も重要なポイントは、トレーニ

ング集団から得られる育種値推定式をより
正確なものにすることである。この推定式は
通常、各マーカーの遺伝子型が形質値におよ 

ぼす相加効果の加算を基本として作成され
ている。各マーカーの相加効果は、マーカー
の遺伝子型と形質値を比較することで求め
られるので、DNA マーカーが対象とする遺
伝 子 と 連 鎖 不 平 衡 （ LD: Linkage 

Disequilibrium）の関係にないと相加効果を
検出できない。LD が崩壊する距離は植物種
やゲノム上の位置などで異なるが、例えばイ
ネでは 75～500kb、トウモロコシでは 0.1～
1.5kb という報告がある。すなわち、GS 法を
正確に行うためには、膨大な数の DNA マー
カーを解析することが必要である。一部のメ
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ジャー作物種を除く多くの作物種において
は、必要とされるマーカー数を解析に用いる
ことは現状では非現実的であり、このことが
GS 法の実施を困難にしている。 

  

２．研究の目的 
本研究では、多系交雑集団をトレーニング集
団に用いることで集団内の LD の距離を長く
し、数百マーカー程度の解析で GS 法を行う
手法を開発する。材料には、他殖性でゲノム
のランダムなシャフリングが容易であり、2
倍体でゲノムサイズが 430Mbと比較的小さい
アカクローバ（Trifolium pratense L.）を
用いる。多系交雑集団は親集団のハプロタイ
プを起点として、その後の世代で LD が崩壊
するとみなせるので、親子関係のない集団に
比べて LD の距離が長くなる。その結果、少
ないマーカー数でも育種値推定式の作成が
可能となると考えるものである。また、育種
集団における選抜効果を高めるために、最初
の解析で検出されたマーカーの近傍にマー
カーを再設定して解析し直すことで、最終的
には LD が短い育種集団においても有効な育
種値推定式の作成を試みる。並行して全ての
ゲノムワイドなマーカーから得られた遺伝
子型ではなく、一部のマーカーに由来する遺
伝子型データから選抜効果を推定する手法
を開発する。 
 

３．研究の方法 
 本研究では 6親からなるアカクローバの多
系交雑集団（以下 AIL集団）をトレーニング
集団として、世界４ヶ国で開花始日、種子生
産量などの形質特性を評価した（図１）。ま
た、6親のうち 2 親に由来する transcript 配
列を比較することで候補 SNP を検出した。こ
れら候補 SNPについて Illumina Golden Gate
システムを用いて多型解析を行った。、同時
にアカクローバの一塩基多型（SNP）マーカ
ーによる遺伝子型データを取得した。得られ
た表現型および遺伝子型データを用いて、
Adaboost 法による選抜に最適なマーカーセ
ットを選ぶ手法を開発した。 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

図１．AIL 集団の構造 

 

４．研究成果 

  H22 年度は AIL 集団の各 200 個体を日
本、スイス、インドおよびロシアの 4 カ国で

栽培し、開花特性、収量性および植物性エス
トロジェン濃度など様々な形質の評価を行
った（図２）。一方、ゲノムワイドな SSR マ
ーカーによる多型マーカーによる遺伝子型
解析を行った。 

これらのマーカーより検出された平均のア
レル数は 6.5 であった。さらに SNP マーカ
ーの開発を進めるため、Roche 社 454 シーケ
ンサーを用いてアカクローバの異なる 2 系統
の配列を収集し、配列のアセンブルおよび候
補 SNP の検出を行った。アセンブルの結果
から得たコンティグ数は 41,587 であり、全
リード長は 45,990,294Mbp だった、これら
の配列から 2,227 の候補 SNP を設計し、
Illumina 社 GoldenGate の SNP タイピング
に適する 1536 の SNP を選抜した。AIL 集団
における多型解析の結果、1536SNP のうち
784SNPが集団内で分離することが明らかと
なった。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

図２．日本における形質評価値 

H23 年度は AIL 集団の各 200 個体を日本、
スイスおよびインドの 4 ヶ国で栽培し、形質
評価を H22 年度に引き続き行った。また、
H22 年度に開発した SNP のうち、ゲノム全
体をカバーし、かつ集団内の分離の程度が良
好だった 384SNP、および 75SSR マーカー
を用いて、形質評価を行った全ての個体群に
対し、遺伝子型解析を行った。解析を行った
384SNP については、H22 年度に解析を実施
できなかった約400個体についても遺伝子型
解析を行った。得られた遺伝子型と表現型値
を も と に Genotype Matrix Mapping

（GMM）法により解析を行ったところ有意
な QTL を同定することができた（図３）。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

図３ GMM法による開花始め日のQTL検出 
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一方、ゲノムワイドなマーカーから選抜マ 
ーカーを同定する手法として、連続した表現
型値を 1/0 データに変換した後に選抜マーカ
ーを同定する Adaboost 法による選抜法を開
発した。Adaboost 法による選抜マーカーと
GMM 法により検出された QTL 近傍のマー
カーを比較したところ、概ね一致することが
明らかとなった（図３）。 

 H24 年度は H24 年度に開発した Adaboost

法による選抜マーカーの選定法をさらに改
良し、Ensemble-based Genetic&Genomic 

Search (E 

GGS)法として確立した。EGGS 法を用いて
H22 および H23 年度に評価した開花始日に
関するデータで選抜マーカーを検出したと
ころ、約 20 のマーカーで個体が選抜できる
ことが明らかとなった。また、異なる環境下
（日本、インド、スイス、ロシア）で得られ
たデータから選抜されたマーカーを比較し
たところ、共通して選ばれるマーカーがある
ことが認められた（図４）。これらのマーカ
ーの選抜効果を確認するため、新たなに展開
した 1000 個体の遺伝子型を調査した。遺伝
子型を調査した個体は平成 25 年度に評価が
終了し、選抜効果が確認できる予定である。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

図４．EGGS 法により選ばれた開花始日の選
抜マーカーのゲノム上の位置。異なる年次、
国のマーカー位置は異なる色で示している。
各マーカーセットは曲線で結ばれている。 
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