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はじめに 

 
 我が国の植物新品種の育成者権の保護、侵害対策の充実等を図るためには、違法に海外

に持ち出された品種が無断で増殖され、我が国に輸入されることのないよう、水際で防止

することが重要であり、これには DNA 品種識別技術が不可欠である。また、DNA 品種識

別技術は、我が国の植物品種の積極的海外進出を担保するためにも欠かすことができない

ものであり、その技術開発が急がれている。 
 国際的な枠組みにおいて、品種登録出願時の条件として DNA 品種識別情報の追加が検

討されていることからしても、我が国のみならず、各国において、当該技術の開発が積極

的に進められていくものと考えられる。海外で開発された技術の中には、我が国において

効率的に技術開発を進めていく上で有用なものも多いと考えられるが、現状では、各国に

おける技術開発に関する情報は、体系的に収集・整理されていない状況にある。 
 また、DNA 品種識別技術に用いられる DNA マーカーとしては、様々な種類があり、今

後もこれらのマーカーを利用した DNA 品種識別技術開発が積極的に進められようとして

いるが、これら技術の知的財産取得状況に係る正確な情報整理はまだなされていない。

DNA マーカー技術には特許登録されているものもあり、DNA 品種識別技術開発を進める

上で、それらの特許に抵触してしまうと、権利調整やライセンス料の発生等により、技術

の活用に著しい支障が出てくる恐れもある。 
 このため、本年度、（社）農林水産先端技術産業振興センターでは、農林水産省の補助事

業として「DNA 品種識別技術の海外開発状況等調査事業」において、我が国における DNA
品種識別技術の開発・実用化の効率化と円滑な活用に資するため、海外を中心とした DNA
品種識別技術の開発状況及び国内における DNA 品種識別技術に係る先行特許取得状況を

調査することとした。本報告書は、上記事業の調査結果を取りまとめたものである。 
 本事業の実施に当たっては、最新の情報をご提供頂いた研究者の先生方など多くの方々

から懇切なご協力とご支援を頂いた。千葉大学の原田久也 特命教授、（独）農業・食品産

業技術総合研究機構近畿中国四国農業研究センターの矢野博 品種識別・産地判別研究チー

ム長、平木国際特許事務所の島村直己 顧問弁理士、キリンビール（株）の戸栗敏博 主任

研究員、（株）サカタのタネの加々美勉 研究本部部長には、検討会に参加頂き、事業の調

査計画の検討、調査結果の取りまとめ等について、貴重なご意見を頂いた。特に、矢野氏、

島村氏には、事業分担者として本事業を担当して頂き、また、原田氏には、本報告書の取

りまとめに当たって全体の監修をして頂いた。ここに記して御礼申し上げる。 
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Ⅰ 植物のＤＮＡ品種識別技術の開発状況 

 
 我が国において、育成者権の侵害等が問題化している植物を中心に 25 種選定し、独立

行政法人研究所、県の試験研究機関、大学において DNA 品種識別技術開発に取り組んで

いる研究者に、各植物についての技術開発状況について、海外の情報を中心に執筆を依頼

した。 
花きについてはヨーロッパの関係機関を訪問し、マメ類ついては米国の学会に参加し、

それぞれ現地調査を行った。また、昨年 11 月、韓国において開催された植物新品種保護

国際同盟（UPOV）の第 10 回生化学及び分子技術作業部会（BMT）の参加者に、会議で

の概要について、執筆を依頼した。 
対象植物・テーマ、執筆者は下記の通りである。 

 
 

分　類 植物名等 所　属 氏　名

花き バラ 花き研究所 新形質花き開発研究チーム 八木　雅史

花き カーネーション 花き研究所 新形質花き開発研究チーム 八木　雅史

花き キク 広島大学　大学院理学研究科付属　植物遺伝子保管実験施設 近藤　勝彦

花き ユリ 北海道大学大学院農学研究院　助教授 山岸　真澄

花き ヨーロッパ現地調査 国際農林水産業研究センター　生物資源領域長 神代　隆 他

果樹 落葉果樹（モモ、ナシ、リンゴ） 果樹研究所　果樹ゲノム研究チーム長 山本　俊哉

果樹 カンキツ 果樹研究所　果樹ゲノム研究チーム　上席研究員 清水　徳朗

果樹 オウトウ 山形県農業総合研究センター 農業生産技術試験場 バイオ育種科 専門研究員 高品　　善

野菜 ネギ類 野菜茶業研究所　野菜育種研究チーム 塚崎　　光

野菜 イチゴ 野菜茶業研究所　野菜ゲノム研究チーム　上席研究員 松元　　哲

野菜 ハクサイ 大阪府立食とみどりの総合技術センター　食品・資源部 古川　　真

野菜 ナス 大阪府立食とみどりの総合技術センター　食品・資源部 古川　　真

穀類 コメ 食品総合研究所　食品素材科学研究領域長 大坪　研一

穀類 コムギ 岡山大学　自然科学研究科　植物・微生物機能開発学講座 田原　　誠

穀類 オオムギ 近畿中国四国農業研究センター　大麦・はだか麦研究チーム 柳沢　貴司

マメ類 ダイズ 千葉大学　園芸学部　特命教授 原田　久也

マメ類 インゲンマメ 北海道立中央農業試験場　企画情報室 紙谷　元一

マメ類 アズキ 千葉大学　園芸学部　特命教授 原田　久也

マメ類 ダイズ分子細胞生物学会 千葉大学　園芸学部　特任教員 坪倉　康隆

イモ類 ジャガイモ、サツマイモ 筑波大学　生命環境科学研究科　教授 渡邉　和男 他

工芸作物 コンニャク 群馬県農業技術センター こんにゃく特産研究センター 飯塚　弘明

キノコ類 キノコ類 森林総合研究所　きのこ微生物研究領域　きのこ研究室長 馬場崎勝彦

その他 イグサ 熊本県農業研究センター 農産園芸研究所 バイオ育種研究室 飯牟禮和彦

その他 チャ 野菜茶業研究所　野菜・茶の食味食感・安全性研究チーム 氏原ともみ

種苗管理センター　業務調整部　調査研究課　調査研究調整役 大川　雅央

研究者対象植物・テーマ

UPOV BMT報告
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１ 各植物のＤＮＡ品種識別技術の開発状況 

 

１） 花き 

 

（1） バラのＤＮＡ品種識別技術の開発状況 

 
独立行政法人 農業・食品産業技術総合研究機構 

花き研究所 新形質花き開発研究チーム 八木雅史 
 

１．育成者権侵害事例  
 国内では、育種会社の啓蒙活動および取締り等により、無断増殖を行う農家はほとんど

なくなってきているが、海外ではまだそのような問題が残っているようである。そのほと

んどはアジアで、中国、インド、韓国で見られ、日本の登録品種が海外へ持ち出され、無

断増殖され、その国で流通するとともに、逆輸入の形で日本に入ってくるケースがあるよ

うである。詳しい実情についてはあまり把握していない。 
 
２．国内での開発状況 
 国内では 1990 年代に DNA マーカーによるバラ属の系統分類の研究が行われてきた

（Matsumoto et al., 1997; Matsumoto et al., 1998; Takeuchi et al., 2000）。品種識別につ

いては、その当時、岐阜大の福井らのグループが３つの RAPD プライマーを用いて 9 品種

のバラを識別したことを報告している（Matsumoto and Fukui, 1996） 
 近年では、種苗管理センターの木村鉄也氏（現職 農林水産技術会議事務局）らが SSR
マーカーを用いた品種鑑別に取り組み、13 種類の SSR マーカーを新規に開発し、24 品種

を識別したことを報告している（Kimura et al., 2006）。その後、木村氏の異動とともに開発

は中断されており、作成したマーカーの利用が待たれる。 
 
３．海外での開発状況 
１）ヨーロッパ各国 
 ヨーロッパでは現在、リファレンスコレクション（種苗登録時に審査対象となりうる既

存品種）の維持管理のためのデータベースを構築するプロジェクトが今年度まで進行して

おり、その中の特性データの一つとして DNA マーカーの情報を記載することが試みられ

ている（Vosman et al., 2006）。 
 バラは、1867 年に最初のハイブリッド・ティー品種‘ラ・フランス’が誕生してから、

ハイブリッド・ティー系の品種だけでも 10,000 品種以上が世に送り出されているが、ヨ

ーロッパでは毎年およそ 80 品種が品種登録出願されている。現在、品種登録時の審査で

は、UPOV のガイドラインに従って、形態的・生理的違いに基づいて審査が行われている

が、登録される品種は毎年増加しており、また遺伝的背景もかなり狭くなっているため、

同じような特性をもつ品種が多数存在しており、既存の品種から対照品種を絞り込むこと

が困難になってきている。また、これらの対照品種を維持するための労力と費用も増大し

ている。そのような背景から、諸特性や写真を収録したデータベースを構築し、種苗審査
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の負担軽減および信頼性の向上を図るためにこのプロジェクトを立ち上げた。また、将来

的には DNA マーカーを用いて新規性を審査することを目標に、DNA マーカーによる品種

の遺伝子型のデータの登録も進めている。このプロジェクトは UPOV の作業部会 BMT に

おいて議論されている。このプロジェクトには研究機関として、オランダの PRI（Plant 
Research International）、イギリスのNIAB（National Institute of Agricultural Botany）、
ドイツの BSA（Bundessortenament）が参加しており、予算は CPVO（EU 品種庁）が

半分と各国政府が半分を拠出して行われている。 
 このプロジェクトの中で用いられるマーカーは SSR マーカーであり、SSR マーカーを

用いてバラの品種識別が可能なことを PRI の B. Vosman のグループが論文で公表してい

る（Esselink et al., 2003）。筆者らがヨーロッパを訪問した際の情報ではこれまでに 11
個の SSR マーカーを用いて、730 品種を識別しており、識別能力の高いマーカーを使えば、

最終的には 4 個か 5 個のマーカーでこの程度の品種数を識別可能ではないかということで

あった。 
 また、ヨーロッパでは、ドイツの花き育種研究所の Debener（現在ハノーファー大学）

らのグループが、積極的に連鎖地図の作成や病害抵抗性遺伝子のマッピングを進めており、

PRIで開発したSSRマーカー等の利用も進めている（Yan et al.,2005, Linde et al., 2006）。
これまでに、545cM の統合連鎖地図を作成しており、AFLP、SSR、PK（protein kinase）、
RGA(resistance gene analogues)、RFLP、SCAR マーカーがマッピングされている（Yan 
et al., 2005）。 
 
２）アメリカ 
 クレムソン大学のRajapakseらが4倍体のバラで最初の連鎖地図の作成を報告をしてい

る（Rajapakse et al., 2001）。最近になって、作成した連鎖地図を統合することを目的に

SSR マーカーの開発を試みており、実際に連鎖地図上へのマッピングも行っている

（Zhang et al., 2006）。文献の最後にはこれらのマーカーは品種判別にも有効であること

を述べている。 
 
文献検索によれば、詳細は不明であるがアジア各国では、RAPD マーカーによる品種識

別の事例が見られる。 
３）インド 
 インド農業研究所の Kumar ら（2005）が RAPD マーカーを用いてインドで育成された

21 品種のバラの識別を試みている 
４）中国 
 南京の Jiangsu Academy of Foresty の GuoLiang ら（2001）が RAPD マーカーを用い

て 45 品種の識別を試みた報告がある。 
５）韓国 
 全南大学校の GiJun ら（2006）は RAPD マーカーを用いた品種識別を試みている。そ

のデータはホームページ（http://hanth.jnu.ac.kr.）に記載されているようであるが、韓国

語のため詳細は不明である。 
６）その他 
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 過去には、RAPD や RFLP を用いた品種識別の事例があるが、識別数は極めて少ない。 
・RFLP（Rajapakse et al., 1992：アメリカ） 
・mini，micro-satellite プローブを用いた RFLP（Vainstein and Ben-Meir, 1994：イス

ラエル） 
・RAPD（Torres et al., 1993：スペイン：Martin et al., 2001 フランス） 
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（2） カーネーションのＤＮＡ品種識別技術の開発状況 

 
独立行政法人 農業・食品産業技術総合研究機構 

花き研究所 新形質花き開発研究チーム 八木雅史 
 
１．育成者権の侵害事例 
 カーネーションでは、無断増殖苗から生産された切り花が中国から違法輸入されている

事例がマスコミを通じても大々的に取り上げられている。近年、中国からのカーネーショ

ンの輸入量は急増している（約 5500 万本、平成 17 年）が、中国では、流通している種苗

のうち正規の契約に基づいて生産された種苗は 20%以下であると言われている。そのため、

ほとんどの苗は育成者の許諾を得ずに増殖された無断増殖苗であり、無断増殖苗から得ら

れた切り花のうち、日本に登録されている品種については育成者権侵害に該当し、輸入差

し止めを申請することができる。ただし、現状では侵害容疑品については、挿し穂で増殖

して比較栽培試験を行った上でしか輸入差し止めを申請できないため、その場で違反品と

して鑑定することができず、DNA 品種鑑別技術の開発への要望が高まっている。 
 
２．国内での技術開発 
 国内でのカーネーションの品種識別を目的にした研究は 1 件のみである。 
 種苗管理センターの木村鉄也氏（現職 農林水産技術会議事務局）らは SSR マーカーを

用いた品種鑑別に取り組み、新規に 15 種類の SSR マーカーを開発し、枝変わりの 2 品種

以外の 31 品種について識別が可能であることを報告している（木村ら、2006）。その後、

木村氏の異動とともに開発は中断されているが、現在、筆者らのグループでこれらの過程

で取得した SSR マーカーについて連鎖地図へのマッピングを試みているところである。 
 
３．海外での技術開発状況 
 これまでにカーネーションの品種識別についての報告は、オランダ Plant Research 
International（PRI）の B. Vosman らのグループの報告のみである。 
 
１）オランダ Plant Research International 
 開発の背景には、ヨーロッパにおいても種苗登録される品種数の増加に伴い、DUS 試験

に用いるための対照品種の選定に苦慮しており、また、それら対照品種を維持するための

労力と費用が増大している現状がある。そこで、DNA 品種識別によりこれらの問題を克服

することができないかということでプロジェクトを立ち上げ、オランダ政府からの予算を

獲得できたことから開始されたようである。 
 彼らは、最初に、ヨーロッパの塩基配列情報のデータベースである EMBL から、既知の

カーネーション遺伝子の配列情報を取得し、その中から SSR の領域を特定し、5 種類の SSR
マーカーの開発を行った（Smulders et al., 2000）。その後、カーネーションの栽培品種から

SSR の濃縮ライブラリーを作成し、8 種類の SSR マーカーを用いて、枝変わり品種以外の

76 品種を識別した（Smulders et al., 2003）。現在までのところ 13 個の SSR マーカー用いて、

枝変わり品種以外の 118 品種を識別できたと報告している（Arens et al., 2006）。 
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 また、筆者らが 2006 年 11 月下旬に実際に PRI を訪問した際の情報では、実績はない様

であるが、品種鑑別サービスを行っているとのことである。費用としては 10 サンプルの識

別の依頼であれば、1 サンプル当り 150Euro、実際に利用可能なマーカーの提供は、7 個の

識別マーカーと multiplex 化の情報がセットで 10000Euro とのことであった。これらのマー

カーで実際に何品種が識別可能なのかの情報は得られていない。 
 
２）ヨーロッパにおける民間企業の動向 
 筆者らがヨーロッパを訪問した際の情報では、現在、ヨーロッパのカーネーション育種

会社（Hilverda、P. Kooji、Selecta、B&B）が共同して、スペインの農業検査会社 Applus+
にマーカー開発及びデータベースの作成を依頼しているとのことであった。それらの情報

は依頼した会社内で共有し、公開する予定はないとのことである。 
 また、Hilverda 社の Tas 氏によれば、カーネーションを含め花きは枝変わり品種が非常

に多いため、枝変わり品種が識別できない SSR マーカーによる品種識別技術には不満があ

り、枝変わり品種も識別できる技術の開発を強く望んでいた。行政サイドとしては、枝変

わり品種は従属品種となることから、区別できなくてもかまわないと考える向きもあるが、

枝変わり品種の識別技術の開発が今後の課題になるであろう。 
 
３）カーネーションにおけるゲノム研究 
 カーネーションではそもそもゲノム研究は進展しておらず、連鎖地図の作成も筆者らが

最初の報告である（Yagi et al., 2006）。筆者らは、カーネーションの基本染色体数 15 より

一つ多い 16 の連鎖群からなる全長 605.0cM の連鎖地図を作成し、萎凋細菌病抵抗性の QTL
解析を行った。作成した連鎖地図には 137 個の RAPD マーカーと先述の Vosman 氏らが開

発した SSR マーカー（Smulders, 2000, 2003）のうち 9 個がマッピングされている。 
 また、育種への利用を目的とした DNA マーカーに関する研究の報告も以下の通り極め

て少なく、イスラエルの Vainstein らのグループ、イタリアの De Benedetti らのグループ、

筆者らの３グループの報告があるのみである。 
・ 花型（一重）に連鎖した RAPD、RFLP マーカー（Scovel et al., 1998）、 
・ 花型（一重）に連鎖した RAPD、STS マーカー（小野崎ら，2006） 
・ フザリウムによる萎凋病抵抗性に連鎖した RAPD、RFLP マーカー（Scovel et al., 2001） 
・ 花持ち性に連鎖した RAPD マーカー（De Benedetti et al., 2003） 
・ 萎凋細菌病抵抗性に連鎖した DNA マーカー（Onozaki et al., 2004） 
 もともと研究者が少ない上に、カーネーションはナデシコ科に属しており、キクやバラ

といった他の花きに比べても広範な園芸植物含む科に属していないことから、シンテニー

を利用できる環境になく、今後もゲノム研究が急速に進展する見込みは少ないと思われる。 
 
４）今後の課題等 
 ヨーロッパでは、育成者権を有する民間の種苗会社が自分たちの権利を守るために DNA
データベースを構築する動きがある。しかし、開発したデータベースは全て非公開である

ため、育成者権侵害の事例が発生し、DNA 品種識別を証拠とした場合に、その技術の信頼

性を誰が担保していくのかという問題点がある。一方で DNA 品種識別が侵害防止への抑止
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力となるとも考えられ、DNA 品種判別技術の開発の意義は大きい。 
 また、SSR マーカーを用いて実際に全ての品種が識別できるかは未知数であり、識別能

力の高いマーカー開発、およびデータベースの拡充にかかるコストを誰が負担するのか課

題となる。 
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（3） キクの DNA 品種識別技術の開発状況 

 
広島大学大学院理学研究科附属植物遺伝子保管実験施設 

近藤勝彦

  
 イエギク（栽培ギク栽培品種；以下キクと呼ぶ）は、日本古来の伝統的栽培鑑賞のため

の栽培品種収集と育成から始まり、現代では仏花からアレンジ・ポット仕立てに至るまで

数千にも及ぶ栽培品種をかかえて、プロ、セミプロ、アマチュアが入り乱れての切花生産

と鉢植え生産により、日本全国花卉生産量約 40%のシェアで世界一の生産量を長年維持し

続けている。その中心は愛知県、沖縄県である。しかし、近年のオランダ、マレーシア、

ベトナム、中華人民共和国、台湾、大韓民国など諸外国が、安価な育苗生産コストで航空

運搬コストがかかってもまだ採算の取れる現状で、どんどん切花輸出を進めて日本を含む

世界のマーケットを目指している。大韓民国ではキクの試験場を設立させるほどの熱のい

れようである。ロシア連邦のフロリスト店頭で販売されている切花ギクはモスクワなどヨ

ーロッパ圏はともかくも極東圏のウラジオストックに至るまで、オランダから発送された

もので占められて、日本発の商品は１本も無い。このような状況の下で、日本に輸入され

る切花等について、知的財産保護の観点で定められた植物品種保護制度にもとづく税関で

の摘発例が出だして問題になりはじめている。日本国内でもいくつかの摘発例がみられる。

しかし、農林水産省種苗課で種苗登録された我が国オリジナルの品種が、正規の契約をも

って利用されているかということに対しては、育成者侵害が発生すると訴訟を起こすのは

大変なことなので、賠償金の範囲で止めておいたり、予防のために専門の弁護士と調査員

を雇用して、定期的に一定面積以上の契約栽培農家を巡回して、問題を起こさないように

しているのが現状のようである。このようなキク事業が直面する問題において、グローバ

ル・スタンダードを企画・開始し、振興させようとしているのが、農林水産省の輸出倍増

計画にもとづく農林水産物輸出倍増推進事業の中の、品種保護に向けた環境整備事業であ

る。その項目（２）に、花卉種苗における DNA 品種識別技術の確立があるが、その中心

は未開発分野ということでキクが対象となっているようである。 
 
育成者権の侵害事例 
国内では、種苗登録されたキク栽培品種のうちのいくらかに育成者権侵害があり、告発

問題となった事例があったようであるが、育成者権をもつ企業体は分かっても侵害した農

家とは当事者同士の問題で、詳細が外部に漏れにくく、どの栽培品種が侵害を受けたのか

は分かりにくいので本稿では具体的記述はしない。また、毎年多数の栽培品種が世に出、

そのうちのいくらかが種苗登録されているが、はやりすたりが激しく、短期間の勝負が求

められているため、育成者の侵害事例が発生しても十分取り合っている暇が無いというの

も現状ではなかろうか。 
また日本に輸入される切花ギクでも、税関申告時の審査で育成者権侵害が見つかってい

るようである。これらは、育成者が種苗登録申請時に提出が義務づけられている品種特性

の記録文書で輸入切花を比較することによりにより、ほとんどすべてが明瞭に区別され、

解決しているようである。 
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国内での技術開発状況 
国内でキク栽培品種特性に影響を及ぼすような遺伝子マーカーについての重要研究例は

主要学会誌掲載論文には無いといってよい。キク栽培品種識別についてはこれまで伝統的

に外部形態を目で見て確認するオーソドックスな方法論が主流であり続けて、要求を満た

してきたために、DNA 品種識別技術の開発に注目しなかったというのが理由であろう。 
そして、実際にキク新栽培品種を作出、開発をしている企業によるキク栽培品種の DNA

品種識別技術の開発は（社）農林水産先端技術産業振興センター (STAFF) の共同プロジ

ェクトとして、今始まろうとしているところである。 
 

海外での技術開発状況 
①開発の背景 

１．キク類の交配様式は一般に他家受精（自家受精が作動することもある）の性質が強

く、種間、栽培品種間などで交雑しやすいこと、２．正逆交雑で多数の変異ある雑種兄弟

が出現し、そこから商品価値の高くなりそうな個体を選抜し、品種化してきた、３．突然

変異が起き易く、さらにはγ線やX線などの放射線照射によって突然変異出現が助長され、

優良品種から花色や葉形態、姿態の違う系統を生ずる、４．栽培品種によっては表現型に

不安定さがあり、染色体数の増減（一般に栽培品種は、染色体数 2n=54 で六倍体であり、

そこから数の増減があるとされる）に起因するか、５．キメラに起因するか、などの現象

があり、いまだ完全に掌握し、栽培品種の定義を固定化できないままに、種苗法での各栽

培品種くくりが進められてきた。キク栽培品種によく見られるこれら現象を個々の栽培品

種が持つ DNA の違いで捉えて区別、同定、識別の可能性を探っているうちに、それらの

データー集積により品種識別技術開発へ目が向けられていったと考えられる。また、その

後は、本報告書でまとめようとされている育成者権を守るための手段としての DNA によ

る品種識別技術開発が要求されるに至っている。 
 
②開発機関・研究者 

オランダ、ライデン大学進化・生態学研究所、TNO 栄養・食糧研究所 Kirsten Wolff 氏、

H. Hofstra 氏、J. Peters-Van Rijn 氏、ワーゲニンゲン大学植物研究国際施設 Rene Smulders
氏、カナダ、モントリオール大学医学部 E. Zietkiewicz 氏、台湾、台中区農業改良場 黄勝

忠氏、蔡奇助氏、許謙信氏、ポーランド、ワルシャワ農業大学 M. Zalewska 氏、中華人

民共和国、北京大学生命科学部 Wenhua Yang 氏、Guang-Yuan Rao 氏、連合王国、ケンブリ

ッジ大学植物科学 Beverley J. Glover 氏、中華人民共和国、Fudan University 生命科学部 Ji 
Yang 氏、インド、ハリヤナ農業大学園芸学科 S. K. Sehrawat 氏、R. Kumar 氏、D. S. 
Dahiya 氏、など。 
 
③用いられている技術の種類、改良状況、新技術 
 Random amplified polymorphic DNAs（RAPD）マーカーによる分析、inter simple sequence 
repeat（ISSR）マーカー分析、restriction fragment length polymorphism（RFLP）分析、葉緑

体 simple sequence repeat（SSR）マーカー分析、マイクロサテライト・マーカー分析、
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amplified fragment length polymorphism（AFLP）分析 
 
④マーカー数/識別可能な品種数 
 どの公表論文にも、研究の結果に得られたマーカー数という書き方は無かったので、バ

ンド数 /プライマー数 /栽培品種または個体の数の順に列記した。すなわち、25/6/13  
5/44/20  26/4/24  4/33/18  9/18/15  7/22/7  257/31/13  127/9/110  163/9/110   
12/10/110 などの発表がある。目的は、変異性の多いキク栽培品種において、栽培品種毎

の識別ができないか、DNA フィンガープリンテイングの安定性が得られるのか、突然変

異やキメラがとらえられないか、両親と雑種は区別できないか、種内同質倍数体や組換え

体が区別できないか、などで、栽培品種育成者を守るための DNA による品種識別技術開

発という言葉はどこにもない。 
 
⑤ゲノム研究との関連、シンテニーの利用  
 近藤等は 1989 年より中華人民共和国中国科学院と、その後ロシア連邦ロシア科学アカ

デミーならびにモスクワ国立教育大学と協定を締結した。これとともにモスクワ国立大学、

アルタイ国立大学とフィールドの協力体制の下、2002 年の日露政府間協議による第８回日

露科学技術協力計画で『極東ロシアの日本フロラ関連絶滅危惧植物保全のための分子細胞

遺伝学的特性研究』という課題で共同研究が承認されている。以来、現在第 2 期に入った

本共同研究は継続されている。この共同研究での中心課題は、野生ギクの種間関係の解明

である。このように、近藤等は研究ならびに系統保存対象を日本国内のキクからアジア大

陸（ユーラシア大陸）に拡大し、日本産野生ギクにごく近縁なアジア大陸産野生ギクの研

究を展開するようになった。研究が進むと、キク属（Chrysanthemum）が含まれる

Anthemideae 連 108 属 1,741 種の殆どが近縁で、相互に人為で属間、種間雑種が難易度に

差はあれ作出できることが判明してきた。これは Anthemideae 連に分類される多様な属、

種が、これまで考えられてきた以上に近縁であることを示している。それとともに、１）

キク類特有の減数分裂における異親対合が起きる要因の究明、２）トランスポゾンに起因

すると考えられる染色体変異の問題（属間種間交雑による雑種では、体細胞内相互転座が

時々現れるが、この現象もトランスポゾンに原因するものではないかと推察し、近藤等は

現在分析しているが、難問である）および３）遠縁交雑による雑種静止期核内での両親由

来ゲノム領域が、他科の雑種のものとは異なる動態を示し、また普通動植物の体細胞静止

期核では観察不可能な染色体が、特に疎遠な属間雑種の体細胞静止期核をゲノミック・イ

ンシチュ・ハイブリダイゼーション（GISH）で染め分けるときれいな形を作ってみえる

現象をどのように解釈していくのか、など新しい問題が次々にでて、キク独自の今後の重

点的な研究課題として挙げられる。特に３）の問題は、ポストゲノムの一つであるエビジ

ェネティクス研究（これは普遍的な生命現象を明らかにする試みであるが）を牽引するた

めに必要不可欠なものである。しかしながら分子細胞生物学的手法の確立がなされていな

い多くの動植物では、各リンケージ単位をゲノム全体の中で直感的に把握することができ

ないため、このような研究に事実上着手することは不可能である。キク属ではこの分野に

直接せまることが可能な技術をすでに近藤等が先駆的に開発しており、その準備は整って

いる。現在、アラビドプシスをはじめとするモデル植物の研究情報と動向を踏まえた上で、
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キク科における今後の新たな展開として、技術的に解決可能な興味深いテーマが次々に浮

上している。 
キク科は、地球上の全高等植物 25 万種のうちの 1/10 を占め、双子葉植物で最も進化し

ている科である。特定の属内、属間および種間で様々なグループをつくりながらも、一定

のシンテニーを形成・維持していることは他科に余り類をみない。我々は 1993 年からの一

連の野生広義キク属の細胞遺伝学や雑種の研究を通して、Anthemideae 連大所帯の種が最

大規模のシンテニーで結びつきあっていると提唱するに至り、これを我々は『広義キク属』

と呼んでいる(Kondo et al. 2003)。ハマギク（Nipponanthemum nipponicum）は、世界的植物

育種学者バーバンクが作出したシャスターデイジー（Chrysanthemum burbankii）の片親と

してあまりにも有名であり、その他にはホソバノセイタカギク(Leucanthemella linearis)と容

易に人為雑種ができるが、それ以外は交配できないという間違った情報が、現在でもまこ

としやかにあちらこちらのプロの現場で聞かされる。しかし、現実として、我々の交配研

究からは、ほぼどの属、種とも難易度に違いはあれ、雑種ができる。勿論、広義キク属に

含まれる狭義各属各種とキク栽培品種の間にも、組合せで難易度の差はあるが、雑種が作

出できる。いずれにせよ、広義キク属がもつ巨大な種数とゲノムの複雑性が、このような

情報の混乱を招いていることに疑いの余地はなく、これまでの国内外の情報交換の経緯を

ふりかえるだけでも、キクの種数に対して見合うだけのデータ（特にシンテニーについて）

とそれを産するだけの研究者が国際的に不足していることは十分に認識するところである。 
キク科各属種は、フロラを特徴づけている「生態型」という用語を誕生させた (Turesson 

1922, 1925) 植物研究材料であり、このことからも伺えるように、環境条件への適応度が非

常に高く、高度に分化している分類群である。Anthemideae 連も同じで、生態型モデル植

物として大きな形態的多様性を示す。その反面、核 DNA 塩基配列は高い相同性をもち

（Kondo et al. 2003; 増田・近藤 発表準備中）、かつ殆どが染色体基本数 X=9 でまとまっ

ている。ただし基本数を単位とするゲノム構成は、倍数性のシリーズをモデル的にもち、

二倍体(2n=18)～十倍体(2n=90)まで分化している（Kondo et al. 2003）。各種モデル生物ゲ

ノムプロジェクトが進む中、最近、キクの倍数性に関する研究は、ロシア、スペイン、オ

ーストラリア、アメリカ合衆国の近藤の共同研究者達によって別々に追従され始めた。

2006 年 8 月 17 日、アメリカ合衆国カリフォルニア大学デイビス校ゲノム・バイオメデイ

カルサイエンス施設が国際会議キク・ゲノム・プロジェクト Compositae Whitepaper Meeting
を主催し、共同でキク・ゲノムプロジェクトを展開しようという動きがある。ここでも、

近藤の説明により Anthemideae 連におけるシンテニーという用語の適用は十分理解されて

いる。 
キク栽培品種は六倍体（2n=54）が最も安定して利用され続け、それらに六倍体由来の

異数体だけでできあがってきたものがわずかに加わり長期にわたり利用されてきた（遠藤

の 1960～1970 年代の仕事；青山等 1997）。広義キク属各種の染色体を我々が分析して得

た知見では、種内倍数性が頻繁にみられ、属内種間雑種だけでなく属間の種間雑種も人為

でよくできる。このような中にあって両親から配偶子を経て、接合体を得る過程で単純理

論上理解できない染色体数や突然変異がよくみられ、雑種に継がれる。この中にあって、

キク栽培品種集団は同数でしかも高次の六倍体 (2n=54) と一部六倍体を基本とした異数

体でまとまっている。このことは、六倍体の人為選抜が高度にマッチしているにほかなら
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ず、この優先性をつくる原因または現象そのものは非常に興味深く、突然変異の利用を含

めた育種的応用面からも研究する価値は大いにある。 
現在の国際的な共通認識として、キク科にあっては、シンテニー間の相互遺伝的関係を

十分考えていかなければならないという基本概念がある。シンテニーの全貌をさらに明確

にしていく作業を通じて、キク科の全種に渡せることの可能な橋を具現化することができ

る。またイネ科にみられるような従来のシンテニー解析法と平行して、モデルとなる種を

選びゲノムプロジェクト（全ゲノムの塩基配列決定）を視野に入れる動きもある。Leontodon 
taraxacoides ssp. taraxacoides 〔2n=2X=8; ゲノムサイズ 1C 0.29/0.30pg; イネゲノムよりも

小さい；Baak and Rieseberg 未発表〕は日本にも移入されて有害雑草となりつつある植物だ

が、今のところゲノム解析のための最良のモデル植物として最有力視されている。ただし、

我々がこれまでも行っている核形態学的研究を順調にかつ広範囲に進めていくことで、さ

らに小さいゲノムサイズをもつキク科植物が今後見つかる可能性は十分に残されている。

近い将来において確認されれば、それはキク科シンテニー利用の中心的存在になるであろ

う研究材料候補 Leontodon taraxacoides ssp. taraxacoides にとってかわるのは必至である。 
 
⑥技術開発の課題と問題点、方向性  
 野生狭義キク属では種分化の中心は、同質倍数性と生態型である。その中のキク栽培品

種集団は、一部に異数体があるものの基本は六倍体といわれている。それら野生種および

栽培品種は高次の同質倍数性と同数性、そして核 DNA 塩基配列に高い相同性をもってい

る（Kondo et al. 2003; 増田・近藤 発表準備中）。シンテニーを考慮せず遺伝子特定部位

の塩基配列をコンピューター分析させるとその解析効率は他の二倍体高等植物に比べ極端

に落ちる。そして、同一シンテニー内の比較的疎遠な属の種を用いて解析する場合には、

分析効率の向上は、理論上ではあるが大きく改善されることは明らかである。高次倍数体

を構成する各ゲノムの同質性に少しの異質性が存在するキク栽培品種ではシンテニーを考

慮した解析は重要である。そして、同質性の高いゲノムから構成される系統間においては、

近縁性が高いので、塩基配列を解析する部位の選択と配列の長さを増やす必要がある。塩

基配列の高い相同性にもかかわらず、外部形態や花色は大きな多様性を示すことは、キク

で普通に見られる。このことは、突然変異がおきる頻度の高さを示すものであり、また特

定の属間あるいは種間交雑組み合わせでは、体細胞染色体間相互転座といった現象も含め

てトランスポゾンが原因するものではないかと推察する小さいが沢山の変異が時々現れる。

場合によってはキメラも出現し、分析をより複雑にさせている。このように高次倍数体に

おけるゲノム構成の問題と同時に、交雑によるゲノムの新たな組み合わせが引き起こす変

異の高頻度誘発の問題をキクは併せ持っており、これらをとりまく周辺現象も含めると、

未解決部分は多い。 
一方、広義キク属において、GISH 法により、雑種由来の染色体を、それぞれの両親か

ら抽出した全 DNA をプローブにしてハイブリダイズさせ、ゲノム領域を分析すると、疎

遠属間種間雑種では各親由来染色体の識別が可能となる。これらを並べると広義キク属内

狭義属間種間の系統樹ができる。狭義属内のやや離れた近縁種間雑種では、一般的な傾向

として、各親の全 DNA にブロッキング DNA を加えなければ、各親由来染色体は識別で

きない。極近縁の雑種、例えば狭義キク属内種間雑種では、各親由来染色体の識別は、た
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とえブロッキング DNA を加えたとしても、不可能である。ただし、この中にまれに１～

２個の区別できるエイリアン染色体が出現することもあるが、それがどこからやってきた

かは今のところ不明である。 
RAPD 分析を連鎖解析に用いる場合、プライマーを予備実験で探り当て、最終的に広義

キク属狭義属間雑種での両親とその雑種第２代で分離比をはっきりと示すようなプライマ

ーを見つけだすまでには、多大な労力と時間を費やす。RAPD 検出マーカーはそのほとん

どが優性遺伝のため、ヘテロ接合とホモ接合の区別がつきにくく、また連鎖解析の場合に

は、別の人為雑種グループには、当然のことながら全く使うことはできない。 
対象的にキクの栽培品種の DNA 判別を目的とした場合では、RAPD を強力なツールの

筆頭として、シーケンシング、ISSR 等を利用した解析が行われている。また手法だけでな

くターゲットとなる DNA も多岐にわたり、過去 10 年間でも数多くの報告がされている。

しかしながら、キクの野生種および栽培品種全体からみれば、ほんのわずかな種および系

統を材料に研究が行われているにすぎない。それでも現時点において蓄積されたデータか

ら研究傾向をみると、多型の出現頻度と簡便さから RAPD 法に集中している。つまり、SSR
や品種判別に有効となる DNA 領域の STS 化の試みはあっても効果的な報告はなく、全品

種に普遍的に使える実用的マーカーまたはシステムの確立には達していないのが今の現状

である。 
 
⑦行政面での技術開発に関する取組み、業界・民間企業のマーカー技術の戦略  
 我が国の農林水産事業の１課題として、下部組織農林水産先端技術産業振興センターが

主導して、今まさにキク栽培品種のＤＮＡ品種識別技術の共同開発を開始しようとし、キ

ク育種を命題としている。また、キク栽培品種育種を命題の１つとして取り組んでいる企

業とともに具体的プランをまとめているところである。外国では栽培品種のＤＮＡ品種識

別技術の開発についての話はオランダやポーランドで語られ、研究が少しされている程度

である。アメリカ合衆国ではキク科ではレタスとヒマワリならびにそれらのシンテニーの

分子遺伝学的研究が主流で、切花用キク栽培品種を重視した研究は殆ど無い。 
 

⑧その他有用な技術情報  
 以上述べてきたようにごく近縁なキク栽培品種全体をカバーできる DNA 品種識別技術

の開発には大変な困難さを伴う様相である。中長期的な基礎研究および産業的視点で現在

最も重要なことは、この困難さを早期に解決できるだけの遺伝資源（材料となるキク系統）

を確保しつつ、品種の特定に重要でありながら不足している以下のＤＮＡ情報を生産する

ことである。１）一部のキクで公開されている rbcL や rDNA などのユニバーサルプライマ

ーが利用可能な領域を対象にした polymerase chain reaction (PCR)からのダイレクトシーク

エンシングによる塩基配列の比較解析および系統樹作成をイエギク栽培品種にも広範囲に

適用していくことと同時に、２）RAPD 後に得られた系統を反映する特徴的なＤＮＡ断片

のクローニング、３）制限酵素等を用いたディファレンシャルディスプレイ法による種お

よび品種特異的 DNA の解析、４）ゲノム濃縮法による SSR マーカー領域を集積させたラ

イブラリーの作成、５）これらを駆使し、種および栽培品種識別を可能とする新規プライ

マーの開発。これは、現在問題となっている海外への遺伝子流出と不正な使用を、唯一阻

15



止することが可能な DNA 診断をキクに特化して実用化させるための基礎研究である。迅

速かつ正確に行うためのキク診断システムの確立は、わが国のブランド化を重視したキク

の産業分野を担う系統を保守する上で、必要不可欠な重要戦略である。 
 現在、アラビドプシスのゲノム研究情報をもとに、葉、花などの形質に関与する遺伝子

をインターネット情報から吊上げ、別の分類群への研究に適用することで、迅速かつ低コ

ストに遺伝現象や発生研究を飛躍的に進展させるケースも最近の報告では目立ちつつある。

キク栽培品種で対応する部位に対して詳細な分析を仕掛けることなども考えられる。この

ような研究は基礎研究における生命現象を解き明かすための重要な戦略である。しかし、

生命現象解明の研究では、その準備段階である植物の大量増殖技術とそれに続くトランス

ジェニック技術の開発の方が産業面からすると社会的ニーズは大きいようである。すなわ

ち、最新研究がもたらす社会的インパクトからみれば、先に述べた品種判別のための研究

自体はより実用的な基礎研究である。 
いずれにしても、片手間程度に分析技術の開発を試みることは不可能で、真剣に取り組

む莫大な人材と時間をかかえられる開発費が必要となろう。 
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（4） ユリの DNA 品種識別技術の開発状況 

 
北海道大学大学院農学研究院 

助教授 山岸真澄 
 
 ユリ属には 130 を超える種が存在し、交配親和性に基づいていくつかの節（亜属）に分

類されている。園芸品種は、単一の種の中で交配・選抜を行い有望な品種を育成している

テッポウユリのような例はあるが、その様な例はユリの育種の中ではマイナーで、大部分

は種間交雑によって新品種が育成されている。アジアティックハイブリッド（スカシユリ）

はコオニユリやマツバユリなど Sinomartagon 節の種がもともとの親となって育成された

交雑群であり、オリエンタルハイブリッドはヤマユリやカノコユリなど Archelirion 節の

種がもともとの交雑親として用いられている。同じ節に属する種同士の交雑では比較的簡

単に雑種が得られるが、未熟胚培養など種間雑種を得るための技術が向上した結果、最近

では節間の交雑に由来する雑種（OA ハイブリッド（オリエンタルハイブリッド x アジア

ティックハイブリッド）など）も育成されている。 
 ユリ属はゲノムサイズが大きい（3.6x1010 bp）ので、サザン法に基づく DNA マーカー

は検出が難しい。そこで PCR を用いるマーカーが汎用性の高いマーカーとして用いられ

る。これまでに RAPD マーカー（van der Meulen-Muisers et al., 1995、Yamagishi, 1995、
Straathof et al., 1996、Yamagishi et al., 2002）、ISSR マーカー（単純な反復配列（simple 
sequence repeat）の一部をプライマーにして反復配列と反復配列の間を増幅し長さの多型

を得るマーカー）（Yamagishi et al., 2002）、AFLP マーカー（van Heusden et al., 2002）
が PCR を利用するマーカーとして報告されている。品種識別や雑種判定はもとより自然

に自生している個体の識別にこれらのマーカーが用いられており（Yamagishi, 1995、
Persson et al., 1998、Wiejacha et al., 2001、Arzate-Fernández et al., 2005、Ploszaj et al., 
2005）、もともと種間雑種で品種が育成されているからだと思われるが、品種間で多型は

得やすい。花持ちや耐病性に関わる遺伝子座と連鎖する RAPD マーカーも見いだされてい

る（van der Meulen-Muisers et al., 1995、Straathof et al., 1996）。またこれらのマーカ

ーを用いてユリの連鎖地図も作製されており、花色形質や耐病性に関わる遺伝子座がマッ

ピングされている（Abe et al., 2002、van Heusden et al., 2002）。有用な形質と連鎖する

マーカーはマーカー選抜に利用できる。スカシユリなどの品種の識別はアイソザイムマー

カーによっても可能である（Arzate-Fernández et al., 2005）。 
 カノコユリとキカノコユリから LINE と LTR レトロトランスポゾンがそれぞれ単離さ

れている（Smyth et al., 1989、Leeton and Smyth, 1993）。これらの研究はマーカーの開

発を直接目的としたものではないが、タイプ I（RNA 型）トランスポゾンの末端配列は

IRAP や S-SAP 等のマーカーとして利用できる（Waugh et al., 1997、Kalendar et al., 
2004）ため、マーカーの開発に繋がると期待される。 
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（5） ヨーロッパ現地調査報告 

 
海外調査団：神代 隆・八木雅史・川畑真人 
 

Ⅰ．はじめに 
 
・ 調査の概要 
欧州における DNA マーカーを用いた品種識別技術の開発、および利用状況を調査する

ために、平成 18 年 11 月 27 日～12 月 2 日までフランス、オランダ、英国の関連する機関

を訪問し、特に花卉に関する状況を調査した。 
調査には、神代 隆（国際農林水産業研究センター）、八木雅史（花き研究所）および川

畑真人 (農林水産先端技術産業振興センター)の３名があたった。 
調査先としては、DNA 品種識別技術開発のプロジェクトに資金提供を行っている EU

品種庁（フランス）と、その EU 品種庁によるバラの品種識別プロジェクトの参画機関で

あるPlant Research International (オランダ)、National Institute of Agricultural Botany
（英国）を選定した。 
また、種苗会社における DNA 品種識別技術に対する考え・動向を調査するため、カー

ネーション等の花卉の生産企業である Hilverda 社（オランダ）も訪問することとした。

さらに、DNA 品種識別技術の開発企業の考え・動向も調査するため、AFLP 等の DNA マ

ーカー技術の開発企業である Keygene 社（オランダ）も訪問することとした。 
 
・ 訪問機関の概要 
１）EU 品種庁（Community Plant Variety Office; CPVO） 
  フランス・アンジェに事務所を有する EU の一機関。1994 年設立、1995 年より活動

開始。EU 域内における品種保護システムの運用を行う。独立採算制で、EU からの予

算提供は受けていない。組織は、長官、副長官のもと、情報技術部門、技術部門、管理・

財政部門、法律部門、人事部門よりなる。職員は約 40 人。12 の国籍よりなる。2005
年の出願受理数は約 2,700。DUS テストは、EU 各国の機関に割り振り、実施している。 

  対応者：Mr. Jean Maison（Deputy Head Technical Unit） 
 
2) Plant Research International（PRI） 

オランダ・ワーゲニンゲンにある独立採算制の研究機関。ワーゲニンゲン大学・植物

科学部門と Applied Plant Research と共に、Plant Sciences Group を形成している。

Plant Reseach International の年間研究費は約 4200 万ユーロ（このうち 460 万ユーロ

が製品販売、ライセンス収入、500 万ユーロが競争的外部資金）。約 300 名のスタッフ

が勤務する。組織は、生物科学研究部門、生物相互作用研究部門、農業システム研究部

門、植物育種部門、バイオメトリクス部門よりなる。 
  対応者：Dr. Ben Vosman（Research Group Leader Plant Breeding） 
 
３）Keygene 
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  オランダ・ワーゲニンゲンにあるバイオテクノロジー企業。1989 年に、複数のオラン

ダの種子会社により設立された。当初は、オランダの野菜種苗企業と育種家とのコンソ

ーシアムにより出発したが、現在では、オランダの Enza Zaden 社、De Ruiter Seeds
社、Rijk Zwaan 社、フランスの Vilmorin Clause & Cie 社、タキイ種苗の５社が株主と

なっている。DNA マーカー技術として広く用いられている AFLP（増幅断片長多型）

の特許を有している。最近では、ジェノタイピング技術である CRoPS、SNP 検出技術

である SNPWave 等を開発している。 
  開発技術の野菜への利用は株主のみに対してであり、その他の作物への応用について

は自由にクライアントを選定できる。 
  対応者：Dr. Mark J.J. van Haaren（Manager, Business Development） 

Dr. Jeroen Rouppe van der Voort（Manager, Applied Research） 
 
４）Hilverda 

1909 年にロシアへの花輸出事業、花卉生産を目的として設立された歴史ある花卉会社

であり、1956 年にカーネーションの育種を開始した。現在、アルスメールの本社には

87 名の職員を配置し、そのうち育種は 6 名（各品目に２名）である。カーネーション、

リモニウム、アルストロメリアの育種、苗生産を行う一方、アルスメール花市場に近接

して広大集荷、加工、輸出施設を持ち、世界の 70 以上の国へのほとんど全品目の花卉

の輸出を行っている。独自品種のロイアルティ収入が最大の収入源となっている。輸出、

販売事業の売り上げでは 60%が外国（58 カ国）、40%がオランダ国内となっている。 
対応者：Dr. Marius Tas（General Manager） 

 
５）National Institute of Agricultural Botany（NIAB） 
  英国・ケンブリッジにある独立採算制の研究機関。1919 年に公立研究機関として設立

され、1996 年に非営利の企業になった。現在は、Defra（Department for Environment, 
Food and Rural Affairs）からのプロジェクト委託による研究費は全体の 40％程度であ

る。ケンブリッジの本所には約 150 名のスタッフが勤務している。英国各地に 10 の支

所を有している。研究部門は、「植物品種・種子」、「耐病性・遺伝子診断」、「植物遺伝学・

育種・評価」の３部門に分かれている。植物の遺伝的、物理的特性等の研究を実施し、

技術的サービスの提供もしている。主要業務は、品種の特性解明と評価、種子のテスト

などである。 
対応者：Dr. John Hutchins（Center Head for Plant Varieties & Seeds） 

Dr. Elizabeth Scott（Head of Ornamental Crops, Varieties & Seeds Group）  
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Ⅱ． 調査結果 
 
１．識別技術の開発の背景 
 

EU 品種庁（CPVO）は、UPOV 会員として UPOV での議論に参加し、その議論にした

がった考え方を採用している。UPOV では現在、BMT（Biochemical and Molecular 
Techniques and DNA profiling in particular）作業部会を通じて DNA マーカーの品種識

別への利用可能性を検討している。この背景には、品種の特性の評価には長時間を要し、

侵害が疑わしい材料が比較に耐える量がない場合が多く、DUS 試験により記載されたもの

と現在の材料とが必ずしも一致しないこと、さらに２品種の比較場所、栽培条件が DUS
試験と異なる場合が多いなどで、育成者にとっては育成者権の行使は必ずしも容易ではな

いという UPOV の認識がある。したがって、BMT への委任事項は、第１段階として、従

属品種および品種の識別に関する生化学・分子的な技術についての議論の場を提供するこ

とであり、次の段階は、それらの分子的な技術をどのように品種判別に用いるかについて

の議論の場を提供することである。 
CPVO は、後述のように、品種識別を目的としたいくつかのプロジェクトに部分的に資

金を提供しており、それらの研究結果は BMT 作業部会で発表されている。 
 

Plant Research International（PRI）は 90 年代はじめからトマトの品種識別のための

分子マーカーに高い関心を寄せ、園芸植物ではキク、バラ、カーネーションで DNA マー

カーの開発を行ってきた。DNA マーカーの以前は、ユリ、チューリップではアイソザイ

ムによる識別を行った経験もある。 
PRI の Ben Vosman 氏は、個人的には DNA マーカーのデータは品種識別の有効な指標

となりうるので、将来は品種登録時に DNA マーカーのデータも特性データとして扱うべ

きと考えている。これにより、広範な品種をカバーする DNA のデータベースが構築でき

ることになる。データベースの保存はリファレンスコレクションの維持よりはるかに容易

という長所がある。この際、品種登録時の DNA を保存しておくことが重要となる。 
 

NIAB はこれまで品種登録時の DUS 試験に深く関わってきたこともあり、DNA マーカ

ーにより DUS 試験に用いる対照品種を絞り込める可能性があることから種々の技術を用

いて DNA マーカー開発を推進してきた。 
 
花卉種苗会社の DNA マーカーに寄せる期待は大きく、直接的な使用を考えている。

Hilverda は DNA マーカーを品種識別にはきわめて有力なツールとみなし、理想的には、

カーネーションの全品種について DNA マーカーおよび他の形質データを含むデータベー

スを構築したいと考えている。種苗の育種会社は独自でマーカー開発をすることはまれで

あり、DNA マーカーについては外部機関へ委託を行っている。 
得られたマーカーは水際で違法品の DNA 識別を行い、輸入の差し止め、あるいは訴訟

の証拠として使用することを考えているが、そのためには、判定の迅速性と汎用性（デー

タベースがカバーする品種数）が重要であり、このような検査サービスが可能な委託先を
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探している。 
 
品種識別とは若干異なるが、品種の均一性を検定するために DNA マーカーの使用が検

討されている。オランダ植物防疫局の管理下にある独立機関 NAK tuinbouw（Dutch 
Ornamental Plant Inspection Service）は、観賞用品種の DUS 試験、ウイルス検定など

の現行サービスに加えて DNA マーカーを用いた品種識別を行うべく技術の立ち上げ中で

ある。 
 
２．開発機関・研究者 
 
１）手法の開発 

DNA マーカーを獲得するための技術そのものを開発しているのは、今回の訪問機関で

は Keygene、および Plant Research International である。新しい技術の方向は、SNP
の検出でありその検出効率を高めることを目指している。 
新しい技術としては、 

 ・SNPWaveTM  Multiplex SNP (Keygene),  
・CRoPS  (Keygene) 

    ・Motif Direct Profiling (Plant Research International) 
これらの技術内容の概要については別紙１に記載した。 

 
２）マーカー開発 
主流は各植物種について品種識別が可能となる DNA マーカーの開発であり、実際のマ

ーカー開発は Plant Research International、NIAB、Keygene で、基本的には、受託ベ

ースで実施されている。また、EU 品種庁は特定の植物種でのマーカー開発について、他

の機関（各国農業省など）と共同で資金を提供し援助している。 
訪問先ではないが、スペインの農業関係の検査会社である Applus+, IRTA Gen は品種識

別のための DNA マーカー開発を受託ベースで行っており、現在、カーネーションの品種

識別マーカー開発について委託先と協議中である。 
 
３．用いられている技術の種類・改良技術・新技術 
 

EU 品種庁は、現段階で品種識別の目的で最も使用されているのは SSR（マイクロサテ

ライトマーカー）であるが、将来的には、SNP の利用が増加するという見解である。 
 

Plant Research International は SSR を主体として開発してきた。その理由は１ヶ月あ

れば、マーカーを獲得できるからである。それに SSR の結果は再現性が高く、研究所が異

なっても同じ結果が得られることが大きな有利性である。AFLP に関する経験もあるが、

AFLP では事前の塩基配列情報がなくとも、数多くのマーカーを得られるという大きな利

点がある一方、装置や場所が異なると、得られる結果が異なる場合があるので、信頼性が

低いと感じている。 
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（AFLP による再現性に関する問題は、実施場所、使用機器によるものであり、技術そのもの

の不安定性から来るものではなく、再現性の高い結果を得るためには、マニュアルに記載され

ている範囲を越えて慎重に実施する必要があるためと推察される。別の表現をすれば、再現性

の高い結果を得るためにはある種職人芸が必要となる。） 
 

NIAB は、これまでいろいろな手法を経験しているが現在主流の SSR を用いた方法に大

きな問題はないと感じている。将来の手法としては SNP が有力と見ている。 
 

AFLP を開発した Keygene は、AFLP 技術は事前に塩基配列情報がない生物種にも適

用でき、さらに、長期間にいろいろな場所で使用された技術的蓄積があり、現在でも十分

使用できる技術と考えている。現段階で比較検討すべき識別技術は SSR と SNP であり、

SSR、SNP は、いずれも事前に塩基配列情報が必要なことが欠点である。その点、AFLP
はそのような塩基配列情報を必要とせず、初期投資額については最低のものである。将来

の識別技術としては SNP を利用したものと考えており、そのラインで手法開発を行って

いる。 
 
４．マーカー数、識別可能な品種数 
 

Plant Research International では 11 個のマイクロサテライトマーカーを用いてバラ

（Hybrid Tea）の 730 品種を識別できたが、このケースでは 4～5 個のマーカーでも十分

識別可能であると考えている。小麦、トマトでは 20 個のマイクロサテライトマーカー、

アゼリアでは 7 個のマーカーを開発した。このような経験に基づき、品種の多様性にもよ

るが、10 個、少ないケースでは、4～5 個のマイクロサテライトマーカーがあれば、500
品種程度の識別は可能と見ている。品種内の変異がないこともあり、栄養繁殖性の植物種

の方が、種子繁殖性植物よりマーカーの獲得は容易である。 
 

CPVO が資金提供したバラの識別マーカー開発プロジェクトでは、NIAB は当初 15 個

のマイクロサテライトマーカーを用いていたが、最終的には 9 個のマーカーで約 380 以上

の品種を識別することができている。 
 
５．ゲノム研究との関連、シンテニーなどのゲノム情報の利用 
 
訪問機関では、特に、各種植物のゲノム研究を実施しているところはなかった。したが

って、シンテニーなどのゲノム情報の活用もない。これは、DNA マーカーの開発関連の

研究開発すらほとんど委託で実施されており、独自の研究資金を種々の植物のゲノム解析

等の基礎的・基盤的な分野に投入する余裕がないためであると考えられる。 
 
６．技術開発の課題と問題点、方向性 
 
１）データベースの充実 
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品種識別サービスを行う場合、いかに多くの品種についての DNA マーカーのデータを

保有するかが判断の正確さに大きく影響するので、データベースのサイズが大きな競争力

となる。この調査からはバラのデータベース構築についての情報を得たが、300～700 品

種程度であり、バラ全体の 20,000 品種からは程遠い状況である。 
データベースの充実は誰もが必要性を認めるであろうが、問題はその開発に必要な資金

を誰が負担するかである。 
 
２）突然変異体の検出 
栄養繁殖の花卉品種では、突然変異で得られた品種が多いが、変異体は元の親品種と同

じ DNA マーカーのパターンを示すことが多い。所詮、従属品種でありこのような変異体

を DNA レベルで識別する必要はないという見解（NIAB）もあるが、種苗会社としては、

これらの品種も DNA レベルで識別したいと願っている。変異体を識別するためには、変

異遺伝子領域から DNA マーカーを探すことであり、その獲得にはかなりの時間と労力が

必要であるが、効率的に変異体を識別できる DNA マーカーを獲得する技術が必要である。 
 
７．行政面での技術開発に関する取組み  
 
１）UPOV 

UPOV では BMT 作業部会を通じて、DNA マーカー技術をどのような場面で使用でき

るかの技術的検討を行っているが、以下の点を、今後の検討課題としてあげている。 
・ 種苗登録時に添付された DNA マーカーの法的な扱い 
・ DNA マーカーは公的な種苗登録の記載事項となるか 
・ 品種特性記載に DNA マーカーは標準とすべきか、要求によってのみ記載するのか？  
・ DNA マーカーは育成者権の決定権者は法的にはどう扱うのか？ 
・ 特性記載には合致するが、DNA マーカーでは異なる品種の扱いは？ 
・ DNA マーカーの正確性は誰が確認するのか？  
・ DNA マーカー開発に必要なコストは誰が負担するのか？ 
・ 育種家は DNA マーカーのパターンが安定で均一な品種を維持できるか?  
 
２）CPVO 

CPVO は 2003 年から品種識別を目的とした分子技術のプロジェクトについて共同で資

金提供を開始した。EU 域内の品種特性検定を担当する機関がこのプロジェクトの実施機

関である。 
 

DNA マーカー関連のプロジェクトは３つの Option に分類している。 
・Option 1a：形質とマーカーの連鎖が確認された場合には DUS 試験の実施項目へ加える 

ことが検討できるレベル。 
・Option 1b：形質に連鎖する量的形質のマーカーが獲得できた場合。 
・Option 2 ：形質とマーカーとの遺伝的距離の推定にさらに研究が必要で、当面、リファ 

レンスコレクションの管理目的のために使用されるレベル。 
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・Option 3  ：手法開発を目的とするレベルであり、現時点ではこのレベルのプロジェク 
トはない。バラのプロジェクトはリファレンスコレクションの管理のために 
はさらに項目が必要である。 

 
現在進行中のプロジェクトは以下のとおり。 

① バラ品種のリファレンスコレクション 
参加機関：PRI、NIAB、BSA（Bundessortenamt:ドイツ） 
目的：形態形質、形態写真および分子マーカーを含む小規模データベースの作成。 

このデータベースは DUS 試験および、品種保護の質を向上させるためである。ここ

ではマイクロサテライトマーカーが使用された。なお、この研究によってできたバラ品

種約 400 を含むデータベースの公開は予定されていない。 
バラのプロジェクトは今年で終わりである。今後はモモの DNA マーカープロジェク

トに資金を提供することを考えている。 
バラを選定したのは、品種登録数が園芸植物の中で最も多く、育種家あるいは育種会

社からの要望が強いためである。 
 
② 冬ナタネのリファレンスコレクションの管理 
参加機関：NIAB、GEVES（Groupe d’étude et de contrôle des varieties et des 

semences: フランス）、DIAS（Danish Institute of Agricultural Sciences: 
デンマーク）、BSA 

冬ナタネの品種識別のための DNA マーカーのプロジェクトは現在も進行中である。

このプロジェクトの目的は DNA マーカーを用いて、DUS 試験に供試する対照品種を

DNA レベルで最も類似した品種にすることである。Option 2 の位置づけのプロジェク

ト。 
 
③ トマト病害抵抗性遺伝子に連鎖したマーカーの開発 
参加機関：PRI、NAK tuinbouw、GEVES、OEVV（Spanish Plant Variety Office: ス

ペイン）、INIA（National Institute for Agricultural and Food Research and 
Technology: スペイン） 

トマトの病害抵抗性に連鎖した DNA マーカーを開発するプロジェクトが進行してい

る。このプロジェクトは Option 1 に位置づけられる。 
 
３）各国政府 
オランダ農務省は、識別マーカーは基本的には育種家にメリットをもたらし、受益者で

ある種苗会社が研究をサポートすべきと考えているため、品種識別のためのマーカー開発

を援助してはいない。農務省は政策に応じてプロジェクトを企画しており、そのプロジェ

クトを受託すれば資金提供が受けられる。現在、有機栽培農産物の生産は政策と合致する

ので有機栽培関連のプロジェクトを PRI は受託している。残念ながら、品種識別は現在の

農務省が大きな関心を寄せる分野ではないので、この分野の受託プロジェクトはない。 
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英国政府は育成者権行使については、法が要求している範囲のみの薄い関与に留まって

おり、権利行使を強化しようとはしていない。しかし、DNA マーカー技術には高い関心

を寄せている。これは育成者権行使の強化のためでなく、この技術を用いることで DUS
試験用の対照品種を減少させることができ、DUS 試験に関わるコストが削減できる可能性

があるからである。 
 
８．業界・民間企業のマーカー技術の開発戦略 
 
１）種苗業界 
花卉の種苗会社は独自で自社開発品種を識別するための DNA マーカー開発を行うこと

はなく、マーカー開発を請け負う機関に委託することが一般的である。カーネーションに

ついてのきわめて最近の動きとして、以下の例がある。 
オランダ、ドイツ、スペインのカーネーション育種会社 Hilverda、P. Kooji（オランダ）、

Selecta（ドイツ）、B&B（スペイン）が、品種識別マーカーおよびデータベースの構築を

行うため、委託先として、オランダの Plant Research International とスペイン公的研究

機関からスピンアウトした農業関連の検査会社である APPLUS+との比較を行っている。

Plant Research International の場合、開発費は高く、開発に長時間を要し、さらにデー

タベースの共有は困難という条件であり、他方の APPLUS+では、開発費は低く、開発に

要する時間は短く、そしてデータベース共有は可能である。 
 
２）マーカー開発機関 

Plant Research International では、独自のマーカー開発としては、PRI の育種プログ

ラムをサポートするために病害抵抗性遺伝子にリンクしたマーカーを開発しているが、品

種判別のために PRI の判断でマーカー開発をすることはない。品種識別マーカーに関して

は、基本的には受託ベースで種苗会社などのクライアントの要望に応じたマーカー開発を

行っている。委託で開発した DNA データベースは非公開となる。これまで、PRI でデー

タベースを構築した植物種の数は多くない。 
 

NIAB においても、独自で植物種を選定して品種識別マーカーを開発することはなく、

研究資金を確保するために、常にクライアントからの依頼で行い、共同開発体制をとる。

資金提供元は、UPOV、CPVO、イギリス農務省であり、オランダの PRI、ドイツの BSA
等との共同開発体制で実施することが多い。 
 
園芸作物としては、CPVO の資金援助を受け、バラでの DNA マーカーの開発を行った。

その経緯は以下のとおりである。 
1980 年代後半からスペイン等で、ごく小規模にバラの分子マーカーに関する研究が開始

された。NIAB はこの頃からバラの DNA マーカーに興味を示し、多くのバラ遺伝資源に

関してこの研究を拡大したいと思っていたが、研究資金が得られなかった。 
CPVO にバラの DNA マーカーの企画を提出し、CPVO の資金提供限界は 50%であり、

残りの 50%の資金を確保すれば資金提供ができるとの回答を得た。そこで、NIAB は英国
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農業省へ資金提供を依頼し、それが認められた。同様にオランダでは PRI、ドイツでは

BSA がそれぞれの農業省からの資金を獲得し、バラのプロジェクト開始の目処が立った。

その後、バラ品種を供給する育種会社との調整を行い、DNA マーカーのみならず、形態

特性、および花の写真もデータベースに含めることとなった。このデータベースは一般に

は公開されず、関与した関係者のみに公開されることとなった。 
 
このように、ある植物種についてのマーカー開発を行うためには、CPVO も含めて多く

の機関への提案が必要であり、開発資金が確保できて初めて研究が開始できる状況である。

新たに新規の植物種について開発を開始する場合にも同じような手順を踏む必要がある。 
 
３） マーカー開発の委託サービス 

Plant Research International および Keygene では、品種識別マーカーについてサービ

スを実施しており、その委託料についての情報を入手した。 
・PRI での品種判別サービス 

PRI が開発したマーカーで品種識別を行う場合、10 サンプルの識別であれば 1 サンプ

ルあたり 150 Euro であり、1 サンプルだけの識別であれば 1,500 Euro となる。 
 
・PRI で開発したマーカー情報のライセンス 

マーカー情報のライセンスに際しての前提条件は、①マーカー情報は非独占的に提供、

②マーカー情報の第３者への開示、販売は禁止、③マーカー情報の知的財産権（ノウハ

ウ情報）は PRI の所有物、④マーカーを使用した研究結果の公表にあたってはマーカー

そのものに関する情報の開示は禁止し、マーカーの入手先を明記、⑤契約違反では

25,000 Euro の罰金。 
マーカー情報提供の対価は、最初の 3 マーカーまでは、マーカーあたり 2,300 Euro、

次の 3 マーカーはマーカーあたり 1,400 Euro、さらに次の 3 マーカーについてはマーカ

ーあたり 700Euro である。さらに、カーネーションについては特別価格を設定しており、

7 個の識別マーカーと Multiplex に関する情報セットを 10,000 Euro でライセンスして

いる。なお、カーネーションマーカーがどれだけの品種識別能力があるかについては情

報を得ていない。 
 

・新規にマーカーを開発するサービス 
標準的な開発フローは、①マイクロサテライト濃縮ライブラリーの作成（約１か月）、

②小規模な標準品種（特性が異なるもの）を使って多型の頻度、マーカーの安定性など

で、それぞれのマーカーを評価（植物種、マーカー数にもよるが約１か月必要）、③マ

ーカーの選定（クライアントと協議）、対象とする品種群を用いた多型検出である。一

般的には、およそ 10 マーカーのうち１個が再現性高く、品種識別に使用できるレベル

のマーカーとなる。 
    識別に使用できる 10 マーカーを開発する際の標準的なコストは、植物種により変動

するが 40,000 Euro 程度と推定している。 
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・Keygene 
AFLP 技術に関して広範な権利を保有する Keygene では AFLP 技術そのもののライセ

ンスアウトは限定的に実施しているのみで、研究目的で AFLP キットを 3 社の代理店を通

じて供給している。 
このような技術を販売する一方で、品種識別サービスも行っており、この価格は 96 サ

ンプルの解析あたり、4,000 Euro である。 
 
９．知的財産に関する考え方 
 
１）ライセンスアウト 

Plant Research International ではマーカー検出技術の開発は行っていないので技術そ

のものを特許化してはいない。品種識別マーカーについては、プライマーの組合せ、識別

マーカーの塩基配列は特許で保護するのではなくノウハウとして保護している。したがっ

て、識別マーカー、プライマーについて公表しないのが基本的スタンスである。時に、マ

ーカーに関する知見を科学論文に投稿することもあるが、それらは、ベストのものではな

いとのことである。このように、特許化していなくとも、顧客の要望に応じてこれらの品

種識別マーカーをライセンスすることはでき、実際、各種のサービスを実施している（PRI
の識別サービスの詳細は上述のとおり）。 

 
NIAB では、通常、受託ベース、あるいは共同研究体制で DNA マーカーの開発を行っ

ているのでマーカーあるいはプライマーについての情報を公開、発表するかは相手方との

相談となる。基本的にはこれらの情報は共同研究体制の中でのみ扱われるべきであり、公

開すべき情報ではないと考えている。 
 
２）他社技術のライセンスイン 

NIAB では、ライセンスが必要な技術を使用しようとして、ライセンス交渉を開始した

が、ライセンスを受ける前に、その製品の販売が中止となった。必要であれば、ライセン

スを受けて使用することが基本である。 
 
直接技術開発を行っていない CPVO の考え方は明確である。他社が特許化している技術

であっても、識別に有力なツールとなれば、使用権の獲得のために交渉を行い、その技術

を利用する。そして、ライセンスを受けるために必要なコストは、マーカーの利用の際に

コストに反映させるという見解である。 
 
３）Keygene の AFLP 技術の商業化ライセンス 

AFLP について、Keygene は 90 年代初頭にきわめて広範囲の請求項の特許を取得した

（日本では、特許 3236295、特開 2001-61486、いずれも優先日 1991.9.24）。 
民間会社が商業目的でこの技術を使用したい場合は Keygene からのライセンスが必要

である。AFLP キットは Invitrogen、Applied Biosystems などが Keygene からのライセ

ンスを受けて販売しているが、研究目的のみの使用を認めているので、民間会社がキット
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を使用して品種識別などのいわゆる「業」を行うことはできない。 
商業化ライセンスについては、現段階では、信頼性のある会社に限定的に実施している。

その一例が、オランダ・アルスメールの花卉種苗の品質検査機関、NAK tuinbouw、であ

る。 
 
１０．育成者権の侵害事件とＤＮＡマーカーの扱い 
 
１）CPVO 
バラの違法な増殖が、アフリカ、南アメリカなどで起きている。 
育成者権侵害では、バラ、柑橘、かすみ草等について訴訟まで至っている。スペインの

柑橘品種についての訴訟では DNA マーカーのデータが証拠として取り上げられて、権利

保持者の勝訴となった。ドイツのかすみ草についての訴訟事件は現在も係争中であり、こ

こでも DNA マーカーデータが取り上げられている。 
このようなケースはあるが、訴訟まで至るケースはそんなに多くない。それは、育成者

権の侵害で、権利保有者がクレームを付ければ、侵害者は引き下がる場合が多く、保有者

も侵害者は基本的には顧客であるので訴訟まで持ち込むケースは多くないからであると思

われる。 
CPVO の法務担当者が、訴訟まで発展した事件も含め、育成者権侵害の事例のデータベ

ースを作成中であり、このデータベースは公開を予定している。 
次のステップとしては、育成者権侵害事件の訴訟はあまり頻繁に起こっていないので、

裁判官、判事などの法務関係者と育成者権、DNA マーカー関連の情報を共有化し、啓蒙

することが重要と考えている。 
 
２）PRI 
育成者権の侵害のケースで DNA マーカーデータが証拠として扱われる場合もあるが、

係争案件、あるいは国により取り扱われ方は異なる。しかし、DNA マーカーのデータを

侵害者に提示することによって、侵害者が真に侵害していればその意識があるので、ライ

センスを獲得に来る場合があり、裁判まで進展することは少ない。 
また、品種識別マーカーを持っていることが、侵害を未然に防ぐ抑止力として作用する

ことも確かである。したがって、品種を識別するマーカーを持つことは育成者権行使の観

点からは大きな意味、意義がある。 
オランダではかすみ草の育成者権についての裁判が現在も進行中であり、その中では

DNA マーカーが他の形質データとともに証拠として採用されている。 
 
３）NIAB 
英国では育成者権侵害事件で DNA マーカーが証拠として扱われた例はない。外国では、

かすみ草、柑橘などいくつかの例がある。 
NIAB は育成者権の被侵害者へのデータ提供サービスも行っており、必要であれば法廷

での説明も引き受ける（これまで１件の侵害事件で訴訟準備のサービスを行ったが法廷で

の説明までには至らなかった）。 
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育成者権侵害訴訟での問題点は、法務関係者が育成者権についてこれまで多くの経験が

ないので、データの証拠としての扱われ方が、研究者とは全く異なることである。法務関

連者への情報提供、啓蒙が必要であると考えている。 
 
４）Hilverda 

EU 域内ではスペインで育成者権の侵害が発生している。訴訟に発展しているが、スペ

インの地方政府が育成者権の認定に否定的である（社会的問題が背景にあると思われる）。 
 

ドイツではエリカの育成者権侵害が発生し、訴訟では DNA マーカーのデータが証拠と

して採用された。この件については、CIOPOLA の Dr. Edgar Krieger（Executive 
Secretary）が詳しい。 
 
トルコでも花卉品種に関する侵害が発生している。違法に生産された生産物がトルコ国

境を越える際に輸入業者へロイアルティ支払いの証明書の提出を求め、証明書がない場合

は生産物の廃棄を要求している。 
 
コロンビアは 15 年前には育成者権の保護の概念さえなく、80%は育成者権の侵害であ

ったが、現在は UPOV に加盟したこともあり、90%は種苗法を遵守して問題はなくなって

きた。これは長年の育成者権に関する啓蒙、教育、協議によるものである。しかし、10%
はまだ問題あり。 
マレーシア、インドも同じような経過を辿り、現在では問題はなくなってきた。 

 
中国は UPOV に加盟しており、その種苗法では苗の自家増殖は認められている。しかし、

中国国外への輸出は認められていないので、違法な増殖による生産物に対しては、水際で

差し止めを行い、生産物の破棄を要求している。カーネーションでは、ライセンスを受け

た生産者には生産物 100 本に対して 100 円のシールを貼ることとしている。これはライセ

ンスのひとつの方法であり、さらに良い生産者と悪い生産者を類別する方法としても機能

する。 
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【別紙１】 新しい DNA マーカー開発技術 
 
１．CRoPS（Complexity Reduction of Polymorphic Sequences） Keygene 
 

Keygene 社が特許を有する AFLP を用いて増幅された領域のシーケンスを大規模に行

い、SNPs や SSR 等の多型を効率よく見出すことのできる技術である。シーケンスには

RocheGS20 システム*（454 Life Sciences 社）を用いる。RocheGS20 システムは一度の

解析で、平均 100bp の配列を 20 万個以上読むことが可能である。得られた結果について、

重複配列や既知のゲノム情報等を統合し、多型の存在する領域を特定する。この方法を用

いることで、多型が少なく、繰り返し配列の多い、多くの作物においても効率よくマーカ

ーを作成できる。現在、トウガラシやトウモロコシで利用を進めている。 
【品種鑑別への利用】ゲノム全体の配列情報を大量に取得することができ、品種鑑別に有

効と考えられる SNPs や SSR 等を見出すことができるので、既知のゲノム情報が少ない

品目でマーカーを作成する際に有効な手段と考えられる。ただし、コストおよび実用性に

ついては未知数であり、今後の研究の進展により判断するべき。 
* 454 Life Science 社の RocheGS20 システム 

300-500bp 程度の短い断片に切断した DNA にアダプターを付加し、変性を行うことで

single-strand template DNA（sstDNA）断片を生成する。それぞれの sstDNA は、ビー

ズに一つずつ固定され、さらにそれぞれのビーズは増幅試薬を含むマイクロリアクター中

（油水コロイド）に一つずつ取り込まれる。マイクロリアクターはそれぞれマイクロ反応

槽としての役割をはたす。これらマイクロリアクターを一本の PCR チューブに集め、増

幅反応を行うことで、それぞれのビーズは数万コピーものクローナルに増幅された一本鎖

DNA に覆われる。sstDNA が結合した DNA ビーズと酵素を含むエンザイムビーズは遠心

操作により，PicoTiterPlate のそれぞれの Well に一つずつ落ちる。そしてこの

PicoTiterPlate がゲノム GS20 にセットされると、プレート上にそれぞれの塩基が順番に

流され、それぞれ取り込まれた塩基からの化学発光を CCD カメラで検出することで、シ

ーケンス情報を得ることができる。 
 
２．SNPWaveTM  Keygene 
 
本手法は、キャピラリーシーケンサー、複数の蛍光ラベル等を組み合わせて使用するこ

とで、一度に多数のサンプルの SNPs を解析できる技術である。この中にも Keygene 社

の AFLP の技術を採用している。 
 一本鎖に変性したテンプレートにアリル特異的プローブ（circularizing padlock ligation 
probes）をライゲーションさせる（このとき、ミスマッチを生じるプローブの場合、以後

の PCR で増幅は起きない）。次に選択的 AFLP プライマー（2 塩基付加）を用いて増幅を

行い、蛍光強度を測定し、SNP を検出する。それぞれのプローブは、各対立遺伝子間で

2bp、SNP座間で 3bpずつ離れた位置に検出されるようにプローブの長さを調節してあり、

140bp 程度の短い run で 10 の座の SNPs が検出できるように工夫されている。今後、様々

な種においてマッピングや多様性解析、マーカー育種選抜に利用できる。 
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【品種鑑別への利用】本方法は、SNPs を一度の解析で多数の検体から多数の座について

検出する際に有効な手段である。品種鑑別マーカーとして SNPs が利用可能になった際の

検出方法の一つに挙げられる。 
 
３．DArT（Diversity Arrays Technique） Plant Research International, CAMBIA 
 
基本的にはマイクロアレイを利用した技術で、CAMBIA（オーストラリア）の Kilian

らのグループが 2001 年に開発した。まず、ゲノム DNA (gDNA) を制限酵素で切断し、

アダプターを付加する。その後 1～3 塩基を付加した選択的プライマーを用いて増幅を行

う（gDNA の‘Representation’を作る操作）。増幅産物をベクターへ挿入してクローニ

ングを行った後、インサートの増幅産物をガラススライド上にスポットし、アレイを作成

する。多型の検出は、目的の個体で同様に‘Representation’を作成し、Cy3 や Cy5 とい

った蛍光色素でラベリングした後、ハイブリダイゼーションを行い、蛍光を検出すること

で行う。シロイヌナズナ、ユーカリ、大麦、小麦、キャッサバ等で利用実績があるが、PRI
では使用する予定はない。 
【品種鑑別への利用】PRI の B. Vosman 氏が再現性を疑問視していることからもわかるよ

うに、高い信頼性を求められる品種鑑別においての利用はかなり限定的であると考えられ

る。 
 
４．Motif-Directed Profiling（MDP） Plant Research International 
 
ゲノム中に存在する重要な形質を支配する遺伝子は、シングルコピーで存在する場合よ

りジーンファミリーを形成していることのほうが多い。このようなジーンファミリーの例

としては、抵抗性遺伝子（R gene）、プロテインカイネース、MADS box 遺伝子等が挙げ

られ、それらのジーンファミリーは共通したドメインを有している。そこで、これらの保

存された領域でプライマーを設計し、PCR による増幅を行うことで保存された領域をもつ

遺伝子を多型として検出する手法である。具体的な例を NBS profiling をもとにして以下

に示す。 
 
多くの病害抵抗性遺伝子（R gene）は NBS（nucleotide-binding site）と LRR（leucin-rich 

repeat）の両者をもつグループに分類される。また、様々な種において、NBS 中には高度

に保存された領域（P-loop、Kinase-2 モチーフ、GLPL モチーフ等）が存在することが明

らかになっている。そこで、これらの保存された領域をもとにプライマーを設計し、PCR
により増幅を行うことで、効率的に多数の R gene や RGAｓ（R gene analogs）を得るこ

とができ、多型として検出された遺伝子はマーカー化し、マッピングをすることができる。

この手法は、ジャガイモ、トマト、オオムギ、レタス、リンゴ、イネにおいて利用できる。 
【品種鑑別への利用】本技術は形質に連鎖したマーカーを直接取得する上で有効な手段で

あり、品種鑑別への利用は念頭においていない。 
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２） 果樹 

 

（1） 落葉果樹（モモ、ナシ、リンゴ）の DNA 品種識別技術の開発状況 

 
独立行政法人 農業・食品産業技術総合研究機構 
果樹研究所 果樹ゲノム研究チーム長 山本俊哉 

 

１．落葉果樹について 

 主要な落葉果樹には、リンゴ、ニホンナシ、セイヨウナシ、ビワ、マルメロ、カリン、

モモ、アーモンド、スモモ、ウメ、アンズ、セイヨウスモモ（プルーン）、甘果オウトウ、

酸果オウトウ、ブドウ、カキ、クリなどがある。その中で、バラ科に属する落葉果樹は、

日本の果樹生産の約半分、また日本の落葉果樹生産の 80％以上を占める重要なものである。

バラ科果樹は大別して、ナシ亜科に属する果樹、サクラ亜科（サクラ属）に属する果樹類

がある。ナシ亜科には、リンゴ、ニホンナシ、セイヨウナシ、ビワ、マルメロ、カリンな

どが含まれ、サクラ属には、モモ、アーモンド、スモモ、ウメ、アンズ、セイヨウスモモ、

甘果オウトウ、酸果オウトウなどが分類される。さらに、サクラ属を細分すると、モモ、

アーモンド（以上モモ亜属）、スモモ、ウメ、アンズ、セイヨウスモモ（以上スモモ亜属）、

甘果オウトウ、酸果オウトウ（以上サクラ亜属）に分けることができる。ここでは、モモ、

ナシ、リンゴを始めとするバラ科果樹の DNA 品種判別技術について述べる。 

 

２．国内外での落葉果樹類での DNA マーカーの開発 

1)モモおよび核果類 

 これまでに、モモ、ナシ、リンゴなどのバラ科果樹では、アイソザイム法、RAPD 法、

RFLP 法、AFLP 法、CAPS 法、SSR 法、SNP 法などが開発され、品種判別に用いられ

てきた。また、自家不和合性が存在する多くのバラ科果樹では、自家不和合性の遺伝子型

による品種のタイピングも精力的に進められてきた。種々の DNA マーカーによる品種判

別の報告が多数あるが、現在では、SSR マーカーが品種判別のみならず、遺伝資源の評価、

連鎖地図作成、DNA マーカー選抜のための標準 DNA マーカーになっている。 

 モモでは多数の SSR マーカーが開発され、品種判別に用いられている。現在、モモを始

めとする核果類果樹では、SSR マーカーが品種判別のための標準 DNA マーカーになって

いる。これまでに、複数のグループから合計約 500 種類ほどの SSR マーカーが開発され

ている（Cipriani et al. 1999; Testolin et al. 2000; Sosinski et al. 2000; Aranzana et al. 
2002; Dirlewanger et al. 2002; Aranzana et al. 2003a; Yamamoto et al. 2002d; Howad 
et al. 2005）。Testolin et al. (2000)は、26 種類の SSR マーカーを開発し、品種判別に利

用可能であること、および枝変わり品種の中には原品種と差異が検出できたものがあるこ

とを報告している。Aranzana et al. (2002)は、35 種類の SSR マーカーを開発し、モモ

14 品種とネクタリン 11 品種を含む 25 品種で品種判別を行ったところ、1 組を除いてすべ

てが判別可能であった。Dirlewanger et al. (2002)は、モモから 41 種類の SSR を開発し、

モモ 27 品種とオウトウ 21 品種で品種判別を行ったところ、すべてが判別可能であった。

その他、AFLP 分析による品種判別も報告されており、Aranzana et al. (2003b)は、モモ
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210 品種を AFLP マーカーを用いて分析を行ったところ、196 品種が可能であった。用い

た枝変わり品種 11 品種のうち、6 品種が判別可能であった。 

 SSR マーカーは、サクラ属内での汎用性が知られており、Martinez-Gomez et al. 
(20003a, 2003b)は、同じ SSR マーカーを使って、モモ、アーモンド、近縁種の台木の

DNA 品種判別が可能であることを報告している。Serrano et al. (2002)は、18 種類の SSR
マーカーを用いて、25 の台木用品種・系統をすべて識別することができたことを報告して

いる。近縁種のアンズでも SSR マーカーが開発されている（Lopes et al. 2002）。
Zhebentyayeva et al. (2004)は、30 種類の SSR マーカーを開発し、それを用いて 74 品

種のアンズすべてが識別できたことを報告している。また、AFLP マーカーを用いたアン

ズの品種判別の報告もあり（Hagen et al. 2004）、世界各地からの 47 品種・系統をすべて

識別している。その他、RFLP や RAPD の報告もある。Kaneko et al. (1988)は、サクラ

属 11 種の葉緑体 DNA の RFLP（cpDNA-RFLP）分析により、7 つのグループに分類・

識別できたことを報告している。Shimada et al. (2001)は、RAPD 法によりサクラ属 29
種からの 40 品種・系統を分析したところ、すべてが識別可能であった。 

2)ナシ 

 ナシでは、現在までに 100 種類以上の SSR マーカーが開発されており、品種判別のた

めの標準 DNA マーカーになりつつある（Yamamoto et al. 2002a, 2002b）。Kimura et al. 
(2002)は、9 種類の SSR マーカーを用いて、ニホンナシ、セイヨウナシ、チュウゴクナ

シなど 58 品種の判別を試みた。異名同品種、クローン以外の品種はすべて判別可能であ

った。その他、各種 DNA マーカーを用いて品種判別が試みられてきた。Teng et al. (2002)
は、RAPD マーカーを用いてナシ 118 品種すべてが判別できることを報告している。

Monte-Corvo et al. (2001)は、ISSR マーカーがセイヨウナシ 24 品種の識別に有効であっ

たことを報告している。ナシの持つ自家不和合性遺伝子 S-RNase の配列の差異により、

品種判別が試みられてきた（Ishimizu et al. 1999）。多くの複対立遺伝子が存在すること、

および機能（自家不和合性）と結びついていることから有効であり、ニホンナシやセイヨ

ウナシにも適用可能である。ただし、自家不和合性遺伝子のみで全品種を判別することは

困難である。細胞質の葉緑体 DNA の RFLP や塩基配列の差異を利用して品種のグループ

分けも報告されている（Iketani et al. 1998; Kimura et al. 2003）。 

  ナシと同じバラ科ナシ亜科に属するビワやマルメロでも DNA 品種判別法の報告がある。

ビワでは、RAPD 法による品種判別（福田ら 2002）やリンゴ由来の SSR マーカーによる

品種判別（Sariano et al. 2005）、マルメロではリンゴおよびナシ由来の SSR マーカーに

よる品種判別（Yamamoto et al. 2004a）が報告されている。 

3)リンゴ 

 リンゴでは、現在までに約 300～400 種類ほどの SSR マーカーが開発されており、品種

判別のための標準 DNA マーカーとして利用されている（Guilford et al. 1997; 
Gianfranceschi et al. 1998; Liebhard et al. 2002; Silfverberg-Dilworth et al. 2006）。リ

ンゴの SSR マーカーを最初に作成した Guilford et al. (1997)は、14 種類の SSR マーカ

ーを開発し、21 のリンゴ品種の判別が可能であった。次いで、Gianfranceschi et al. (1998)
は、16 種類の SSR マーカーを開発し、19 のリンゴ品種で評価し判別が可能であった。

Hokanson et al. (2001)は、8 種類の SSR マーカーにより 23 の Malus 属から選んだ 142
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品種の判別が可能であることを報告している。ごく最近では、Silfverberg-Dilworth et al. 
(2006)により、約 150 種類の SSR マーカーが報告されている。これまでに種々の分子マ

ーカーにより、品種判別が試みられてきた。まず最初にアイソザイムが試みられた。

Weeden and Lamb (1983)は、6 種類のアイソザイムで 54 のリンゴ品種のほとんどが識別

可能であったことを報告している。RAPD 法も品種判別に有効であることが報告されてい

る（Harada et al. 1993; Oraguzie et al. 2001）。Oraguzie et al. (2001)は、9 種類の RAPD
プライマーを用いて 155 の品種・系統を判別した。Goulao and Oliveira (2001) は、SSR
法と ISSR 法により 41 のリンゴ品種を解析した。得られた品種の遺伝的関連性は、RAPD
法や AFLP 法とほぼ同様の結果であった。Coart et al. (2003)は、野生のリンゴ、栽培リ

ンゴ品種、およびその雑種を、AFLP 法と SSR 法を組み合わせて評価した。Kitahara et al. 
(2005a, 2005b) は、SSR マーカーと自家不和合性遺伝子（S-RNase）を組み合わせて解

析を行い、品種の判別、親子鑑定、枝変わりかどうかの判定および親品種の同定を報告し

ている。 

 

３．国内での落葉果樹の DNA 品種判別技術の開発 

 国内で栽培される落葉果樹類では、ほとんどの樹種で DNA 品種判別技術が開発されて

いる。モモおよびその近縁種であるオウトウ、スモモ、ウメ、アンズの品種判別技術、リ

ンゴ、ナシ、ビワの品種判別技術が開発されている。いずれも、DNA マーカーとして、

SSR マーカーが用いられている。モモ、オウトウ、スモモ、ウメ、アンズは、同じバラ科

サクラ属に分類され、遺伝的に近い。モモ（一部はアンズやオウトウ）で開発された SSR
マーカーにより、これらの果樹の品種判別が可能である。モモでは「白鳳」、「あかつき」、

「川中島白桃」、「日川白鳳」、「清水白桃」など約 50 品種が識別可能（Yamamoto et al. 2003a, 
2003b）、オウトウでは「佐藤錦」、「ナポレオン」、「高砂」、「紅秀峰」、「紅さやか」など約

100 品種が識別可能である。スモモでは「大石早生」、「ソルダム」、「太陽」など約 120 品

種、ウメでは「南高」、「白加賀」、「豊後」、「小梅」など約 40 品種、アンズでは「信州大

実」、「ハーコット」、「アーリーオレンジ」など約 20 品種の識別が可能である。 

 リンゴ、ナシ、ビワは、同じバラ科ナシ亜科に分類され、植物的に近い果樹である。リ

ンゴでは 300～400 種類の SSR マーカーが、またナシでは 100 種類以上の SSR マーカー

が開発されており、品種判別や連鎖地図作成に利用されている。リンゴでは、リンゴで開

発された SSR マーカーを用いて、「ふじ」、「つがる」、「王林」、「ジョナゴールド」、「千秋」、

「陸奥」など約 80 品種が識別可能である。ナシ類では、ナシで開発された SSR マーカー

を用いて、「幸水」、「豊水」、「二十世紀」、「新高」、「長十郎」、「あきづき」などニホンナシ

約 100 品種が識別可能であり、さらに主要なセイヨウナシ品種「ラ・フランス」、「バート

レット」、「バラード」、チュウゴクナシ品種「鴨梨」、「蜜梨」などの識別にも利用可能であ

る（Kimura et al. 2002）。ビワでは、リンゴやナシの SSR が適用可能で、「茂木」、「田中」、

「長崎早生」、「楠」、「大房」、「房姫」など約 30 品種の識別が可能になっている。 

 

４．果実および果実加工品の DNA 品種判別技術の開発 

 果実では、糖類・多糖類やポリフェノール類等の夾雑物が多量に含まれており、また多

量の水分が含まれるので、DNA 抽出の収率が非常に低い。加工製品の場合は、加熱や薬
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品による処理および水溶液中での保存でゲノム DNA が損傷・断片化し、DNA を単離する

ことすら困難な場合も多い。ツナの缶詰では、DNA がひどく損傷して断片化しているが、

短いサイズの DNA でも分析可能な工夫をすることにより、かろうじて DNA 解析ができ

ると報告されている（Ram et al. 1996; Quinteiro et al. 1998）。 

 ナシ果実で、4 種類の DNA 抽出方法を試みた結果、いずれの方法でも分析に利用可能

な長いサイズの DNA が抽出できたが、収量は葉からの場合と比較して数十分の一であっ

た（Yamamoto et al. 2006）。Q 社の Genomic-Tip のキットで比較的収量が良かった。ナ

シの果実加工品として、ドライフルーツ、セイヨウナシ缶詰、ジュースを用いて、Q 社の

Genomic-Tip のキットで分析を試みた。ドライフルーツでは、DNA がやや損傷し断片化

していたが、長いサイズの DNA も多く存在していた。缶詰果実では、抽出された DNA
は、ひどく損傷しており、かなり短いサイズに断片化されていた。ジュースも同様で、DNA
を抽出することができたが、損傷がひどくかなり短いサイズになっていた。SSR マーカー

で分析したところ、長さが 150bp 以下の SSR マーカーではバンドが得られ、150bp 以上

のマーカーではバンドは得られなかった。抽出された DNA がひどく損傷して短いサイズ

になっていることから、より短いサイズの SSR マーカーを選ぶことによって、DNA 鑑定

が可能であることが明らかとなった。果実加工品は種類が多く、なかには DNA の抽出が

困難なサンプルもある。ジャム、塩漬け、果実酒など、DNA の損傷が非常に大きいと考

えられる加工品で、同じ手法が利用できるのかどうか、今後の検討課題である。 

 

５．育成者権の侵害事例 

 落葉果樹類では、これまでに登録品種の育成者権の侵害事例は少なく、数件程度である

。「やたか」というリンゴの登録品種を、無断で接ぎ木して増殖し許可なく販売したとして

、昭和63年に育成者が苗木商を告訴した例がある。最近では、山形県農業総合研究センタ

ーが育成し、平成3年11月19日登録した「紅秀峰」がオーストラリアに持ち出されて生産

され、日本に果実が輸入されかけた事例がある。平成11年にオウトウ品種「紅秀峰」と「

佐藤錦」の苗木がオーストラリアのタスマニアに持ち出された。その後、現地で苗木が増

殖・栽培された。「紅秀峰」の果実が日本に輸入される可能性があることが雑誌などで紹介

され、平成17年11月に、山形県が豪の果実生産会社役員を告訴した。山形県農業総合研究

センターが、「DNA分析によるおうとう品種の識別（http://www.hinsyu.maff.go.jp/）」マ

ニュアルを作成した。 

 日本で育成された多くの優良果樹品種が、無断で国外に持ち出されている可能性が指摘

されている。今後、国内での育成者権の侵害のみならず、海外に無断で持ち出された品種

の生産物が、違法に輸入される可能性が高まっている。 

 

６．ゲノム研究との関連やシンテニーの利用 

1)モモおよび核果類 

 前述のように、モモを含む核果類はバラ科サクラ亜科（サクラ属）に分類され、遺伝的

に近い。モモ、アーモンド（以上モモ亜属）、スモモ、ウメ、アンズ、ヨーロッパスモモ（以

上スモモ亜属）、甘果オウトウ、酸果オウトウ（以上サクラ亜属）に分類される。最近の研

究では、核果類の持つ 8 対の染色体の構造やその中に含まれている遺伝子がかなり保存さ

37



れていること、すなわち相同性が高いことが明らかになっている。 

 これまでに、モモとアーモンドの雑種由来の集団（アーモンド品種 Texas とモモ品種

Earlygold の交雑）を用いて、「サクラ属の世界標準連鎖地図」が完成している（Dirlewanger 
et al. 2004）。この世界標準地図は、562 種類の DNA マーカーから構成される 8 連鎖群で

距離が 519cM の地図となっている。染色体基本数の 8 本と同じで、おそらく核果類のゲ

ノム全域を網羅している完成度の高い地図である。その後、さらに日本（果樹研）を含む

5 ケ国の共同研究によって、400 種類ほどの信頼度の高い SSR マーカーを開発し、標準地

図上へのマッピングあるいは標準地図上の存在領域が明らかになっている（Howad et al. 
2005）。 

 現在までに 10 種類以上の連鎖地図が核果類品種で作成されている。モモの種内交雑で 5
種類の連鎖地図、アンズとアーモンドでそれぞれ 2 種類の連鎖地図、酸果オウトウで 2 種

類、モモとアーモンドの雑種で 1 種類、ミロバランスモモで 1 種類の連鎖地図などである。

これらはすべて標準地図と対応付けられている。また、合計で 30 種類ほどのメンデル遺

伝する重要形質がいろいろな樹種で解析され、相対的な位置が標準地図上に位置付けられ

ている。これらの情報の大部分が、クレムゾン大学のデータベース GDR（Genome 
Database for Rosaceae, http://www.mainlab.clemson.edu/gdr/）にまとめられており、世

界の研究者に公開されている。 

2)ナシ 

 ナシのゲノム研究は、欧米では未だ低いレベルに留まっている。日本でのナシゲノム研

究が最も進んでおり、ニホンナシやセイヨウナシで、ゲノム全域をカバーする高密度連鎖

地図が作成されている（Yamamoto et al. 2002c; Yamamoto et al. 2004b）。ナシは、後述

のリンゴと同じバラ科ナシ亜科に属しており、ゲノムレベルでの相同性が非常に高い。か

なりの割合の SSR マーカーが、リンゴ、ナシ、ビワ、カリン、マルメロなどの果樹で相互

に利用可能であることが明らかになっている。 

3)リンゴ 

 ヨーロッパ、アメリカ、ニュージーランドで、精力的にリンゴのゲノム解析研究がなさ

れている。ヨーロッパでは、HiDRAS（High-quality Disease Resistant Apples for a 
Sustainable Agriculture, http://www.hidras.unimi.it/index.html）という名前の EU プロ

ジェクトが 2003 年 1 月から開始され、4 年間で数億円以上の予算が付いている。文字通

り、複数の病害抵抗性を持つ高品質のリンゴ品種を育成するためのプロジェクトで、10 ケ

国以上が参加している。多数の SSR マーカーの開発、連鎖地図の作成（Liebhard et al. 2003; 
Silfverberg-Dilworth et al. 2006）、黒星病抵抗性やうどんこ病抵抗性のマッピングと連鎖

マーカーの取得、果実の高品質に関連する遺伝子の解析が進められている。また、リンゴ

の黒星病抵抗性遺伝子 Vf のポジショナルクローニングに成功しており、塩基配列が明ら

かになっている（Belfanti et al. 2004）。 

 アメリカでは、イリノイ大学やコーネル大学を中心に、複数の連鎖地図の作成、黒星病

抵抗性の解析が進められている。最近では、多数の ESTs（発現遺伝子）が取得されると

ともに、BAC ライブラリーや物理地図の作成が進められている。 
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（2） カンキツの DNA 品種識別技術の開発状況 

 

独立行政法人 農業・食品産業技術総合研究機構 
果樹ゲノム研究チーム 上席研究員 清水徳朗 

 

１．カンキツの品種構成と品種判別の背景 

カンキツ類にはウンシュウミカンやポンカン、スィートオレンジ、ブンタン、レモン、

ライムを含むカンキツ属（学名 Citrus）に加え、広義にはキンカン属（学名 Fortunella）
やカラタチ属（学名 Poncirus）も含まれ、これまでに多数の遺伝資源が世界各地で収集さ

れている（果樹研究所では約 1,500 点を保有）。カンキツ類はインドから中国南部を起源に

発生したと考えられているが、現在では熱帯から温帯地域の世界各地で広く生産されてお

り、ブドウ、リンゴとならぶ主要な果樹の一つである。果実は世界的な規模で流通して重

要な貿易品目となっており、生果実としてだけでなく、ジュース、缶詰、ジャムやマーマ

レードなどの加工製品としても利用されるほか、特有の芳香を有する乾燥果皮は調味料や

漢方薬の原料、香料原料として流通している（第 1 図）。 
カンキツ類をオレンジ類と、ウンシュウミカンやクレメンチンなどのマンダリン類、グ

レープフルーツ・文旦、レモン・ライム、およびそれ以外のカンキツ品種に大別し、主要

な生産地での品種構成を比較すると、ブラジル、アメリカ、オーストラリアでは生産され

る果実の大部分はオレンジであり、世界的にもオレンジは全生産量の 60%近くを占めてい

る（第２図）。一方、日本を始め、中国、韓国ではウンシュウミカンが過半数を占めており、

日本、中国ではその他のカンキツも 1 割程度生産されているのが特色である。また、EU
圏内の生産量はオレンジが主体であるものの、マンダリン類やレモン、ライムも一定規模

生産されている。以上のような国・地域ごとの品種構成の特徴を反映して、品種判別技術

の開発も主たる品種を中心に各国が特色ある取り組みを進めてきた。 
 

 

 

第１図 カンキツの果実加工品 
 
ａ）みかんシロップ漬け缶詰（中身は中国からの輸入品）、ｂ）果皮加工品（オレンジ、レモン、グレープフルーツな

どの混合果皮；オーストラリアで購入）。 

a)                           b) 
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第２図 世界の各カンキツ生産地域における、オレンジ、マンダリン（ウンシュウミカン、クレメンチンなどを含む）、

グレープフルーツ（文旦を含む）、レモン・ライム、および、その他カンキツの生産量に対する割合。 FAOSTAT 

（http://faostat.fao.org/site/336/default.aspx）2005 年より抜粋 

 

 

２．カンキツの品種判別技術の取り組み 

カンキツの主要な品種や遺伝資源間での遺伝的多様性は比較的広く、RAPD 法などでも

比較的容易に多型を見出すことができる。これまでに各国の国立研究機関や大学が中心と

なり、カンキツの育成品種とその両親、遺伝資源の分類などを対象として多型の検出と品

種判別への利用が試みられてきた。アイソザイム分析 1-3）に始まり、これまでに RAPD 法
4）や RFLP 法 3）、AFLP 法 5,6）、CAPS 法 7）、SSR 法 8）や ISSR 法 9）、また RLGS 法 10）な

どを利用して多型の検出とマーカーの開発が進められてきた（第 1 表）。また、比較的遠

縁な品種間では、葉緑体 DNA の多型を利用した品種判別が用いられる場合もある。カン

キツを始めとする果樹では樹体の大きさと長い幼若期間のために、多数の分離集団を育成 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

第1表 カンキツで開発されたDNAマーカーの例

マーカータイプ 適応対象 文献
アイソザイム 各種カンキツ品種、系統 １－２）
RFLP,アイソザイム ポメロ×カラタチ ３）
RAPD,RFLP ポメロ×カラタチ ４）
AFLP カシーパペダ×サワーオレンジ ５）

ウンシュウミカン ６）
CAPS ウンシュウミカン、清見 ７）
SSR ラングプールライム×カラタチ ８）
ISSR スィートオレンジ、グレープフルーツ、レモン等 ９）
RLGS ウンシュウ １０）

0% 20% 40% 60% 80% 100%

世界合計

ブラジル

中国

アメリカ

EU(15）

日本

オーストラリア

韓国

オレンジ ウンシュウ等マンダリン類 グレープフルーツ・ブンタン レモン・ライム その他カンキツ
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し、評価することは困難である。そのため、これまで報告のある DNA マーカーは特定の

組合せでのみ有効と考えられるものも多い。しかし近年、CAPS マーカーや SSR マーカー

のように移植性の高い共優性マーカーの作成が進められ、これらを使うことで多様な品種、

遺伝資源を識別することが可能となってきた。実際、我々は清見×ウンシュウ‘宮川早生’

の分離集団で作成した CAPS マーカーを他のカンキツ品種、遺伝資源に適応し、そのうち

81 個の多型マーカーを用いることで、果樹研究所で育成した品種をはじめ、その親品種・

系統などを複数の CAPS マーカーで特定できる結果を得ており、現在の品種だけでなく、

今後育成される品種の識別にも適応できると考えられる。SSR マーカーについては 2007
年になり 100 個程度のマーカー作成がようやく報告されるようになった。各国の研究者間

での相互利用と連鎖地図の統合などへの活用が予定されており、品種判別の基盤としての

整備も進むと期待される。 
 

３．加工品を対象とした品種判別分析の取り組み 

表示偽装問題は、特にカンキツ果汁において古くから問題となっている。国外ではオレ

ンジジュースやグレープフルーツジュースに他品種の果汁や添加物を加える事例が多く、

TLC や HPLC を利用した判別が行われてきた。日本でも最近、機能性成分を多く含有す

るシイクワシャージュースと偽って機能性成分をほとんど含まないカラマンシージュース

が販売される事例が多発し、カラマンシー果汁に特異的な物質を利用した判定技術が開発

されている 11)。含有物質を利用した判定技術は簡易である反面、分析範囲は判定に利用可

能な物質の有無に左右され、物質ごとに異なる分析方法を開発する必要がある。そのため、

広範囲な品種を対象に混合された果汁の品種と混入割合を簡易に推定するために、果汁中

の DNA を利用した分析が試みられている。また、果皮や缶詰などにおいても、不当表示や

育成品種の不正な利用を防止する目的で、DNA を利用した品種判別技術の開発が進めら

れている。たとえば、Liu ら 12）は変性グラジエントゲル電気泳動（DGGE）を用いてオレ

ンジジュース中の混合物の検出を試みている。しかしながら彼らの結果は不明瞭で実用的

な判別は困難であることから、より適切な判別法の開発が求められている。 

果汁や缶詰などの加工品では、DNA が分解している場合が多い。乾燥果皮の製造工程

では 200℃近い温度で１時間以上加熱され、また、缶詰でも最後の滅菌工程で加熱されて、

この間に DNA の分解が進む。果汁においても同様であり、これらの材料から抽出した

DNA はしばしば数百 bp 程度の非常に短い断片にまで分解されており、加工品での品種判

別では SNP の利用が望ましい。我々はこれまでに交雑で育成した品種を中心に多数のカ

ンキツ品種を対象としたゲノム配列の解析からダイレクトに SNP を検出し、TaqMan シ

ステムを利用したアリルの判別分析に成功している。これまでに開発した SNP マーカー

のうち、8 個の SNP マーカーを利用し、果樹研究所で育成されたカンキツ品種をすべて識

別できることを確認した。この手法では定量的な分析も可能であり、混合果汁中の品種の

混合割合を推定することもできる。しかし現段階ではコストが高価であり、数％以下の混

合果汁の検出は困難であるなど、課題も多い。また、清澄果汁からは DNA 自体の抽出が

困難であるという問題もある。これらの技術はまだ研究段階のものであるが、SNP 検出シ

ステムを利用した品種識別技術は現在盛んに研究が進められており、各社からさまざまな

分析機器やキット、アプリケーションが発売されてコストも急激に低下しつつある。カン
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キツに限らず、果樹など園芸作物全般においても将来確実に普及するものと考えられ、今

後も最新技術を積極的に取り込み、低コスト化を見込んで汎用化を図ることが求められる。 

 

５．国内のカンキツ品種の特徴と技術開発の位置づけ 

カンキツでは近年既存の品種・系統の交配によって育成された品種がある一方で、他の

果樹と同様に偶発実生として発見されたものが多い。なかでもウンシュウミカンやスィー

トオレンジ、ナツミカン、クレメンチンなど主要なカンキツ品種では、枝変わりや珠心胚

実生から選抜された優良品種・系統が特色ある品種・系統群を構成している。枝変わりは

各地で栽培されている過程で栽培特性の変化が確認されたものであり、また、珠心胚実生

では多くのカンキツ類に認められる多胚性を利用している。いずれも、もとの品種の優れ

た特性を残しながら特定の形質のみを変化させ、短期間で形質の改良が見込めることから

カンキツの重要な育種法の一つとなっている。枝変わりと同様、珠心胚実生から選抜され

たこれら品種・系統も突然変異を利用しているため、もとの品種・系統との遺伝的な違い

は非常に小さく、これまでさまざまな方法が試みられてきているものの、品種判別に利用

可能な多型の検出に成功した例は非常に少ない。 

日本ではウンシュウミカンだけでも 60 以上の品種、系統が知られており、スィートオ

レンジやクレメンチンなどでも同様である。これらは現在も各国のカンキツ生産の基幹品

種であり、またそれぞれに育成権者が存在するが、現在これらの品種を確実に識別するた

めの技術は存在しない。日本では果樹研究所や各地域の公立試験研究機関で多様なカンキ

ツ品種や系統が発見、開発されており、特定の地域で高い評価を受けたものは地域ブラン

ドとなっているものも多い。近年育成された品種では、たとえば「不知火（デコポン）」や

「はるみ」のように産地での導入機運が高いものもある一方で、ウンシュウミカンのよう

に枝変わりとして見出されたものや、珠心胚実生から選抜されたものも重要な品種を構成

している。枝変わりや珠心胚実生の利用はウンシュウミカン以外のカンキツにおいても重

要な育種手法であり、今後も積極的な利用が見込まれることから、それと連動した品種判

別技術の開発も視野に入れる必要がある。我々は RLGS 法による解析が多数の多型の検出

に有効である結果を得ており 10)、今後、実用化に向けて積極的に取り組みを推進する。 

 

６．ハイスループット化を目指した取り組み 

発現遺伝子のゲノムワイドな解析を目的に、いくつかの大規模マイクロアレイがカンキ

ツで開発されている。我々はウンシュウミカンの EST と、公的データベースに公開され

ているカンキツやカラタチの EST 情報をもとに、21,495 個の非重複プローブを搭載した

マイクロアレイを開発し、さまざまな発現解析に利用している 13)。スペインも、独自に解

析したクレメンチンなどの EST 情報をもとに、現在大規模マイクロアレイの開発とそれ

を利用した大規模遺伝子発現解析に取り組んでいる。一方、Affymetryx 社は、カリフォル

ニア大学リバーサイド校と協力し、公的データベースに公開されているカンキツの EST
を利用してマイクロアレイを開発し、2006 年から一般発売を開始した 14）。このカンキツ

アレイには 30,171 個のカンキツ由来配列から設計したプローブのほかに、5,023 個の SNP
プローブ、カラタチのカンキツトリステザウィルス抵抗性遺伝子が座乗すると推定されて

いるゲノム領域のタイリングプローブなどが搭載されたユニークな構成となっている。今

46



回発売されたマイクロアレイに搭載されている SNP プローブは既存の EST 配列等から試

験的に設計されたものであり、ゲノム DNA を用いた品種判別への利用については今後具

体的なデータの積み重ねが必要である。マイクロアレイを利用した品種識別は多数の多型

を一度に把握できる優れた方法であるが、現時点では分析費用や分析機器が非常に高価で、

高度な技術と手法を必要とするなど、実用化には乗り越えなければいけない障害が多い。

目的に応じた必要最小限の DNA マーカーのみの構成として低コスト化を図り、また余分

な機能を省いて低価格化を図った普及型の分析機器の開発などが進むことで、実用化の機

運が高まるものと考えられる。 

 

７．カンキツのゲノム研究から期待される品種識別技術の新展開 

2003 年に日本を含む 9 カ国が集まり「国際カンキツゲノムコンソーシアム」を結成し、

DNA マーカーを含む研究リソースの相互利用と公開を目標の一つとして活動を進めてい

る 15）。全ゲノム解析では連鎖地図、物理地図、発現遺伝子情報の収集やデータベースなど

の研究蓄積が重要であり、これまでに、日本、アメリカ、スペインにおいてウンシュウミ

カン、スィートオレンジ、クレメンチンの連鎖地図が作成されている。一方、物理地図も

日本、アメリカ、スペインで作成が進められており、現在、共通マーカーを利用して両者

の統合が進められているほか、発現遺伝子情報は、前述のように各種のマイクロアレイが

日本、アメリカ、スペインにおいて開発され、解析に利用されている。今後、品種識別の

ための DNA マーカーの標準化も検討される予定であるが、2007 年に、アメリカカリフォ

ルニア大学リバーサイド校の M. Roose らが JGI（DoE Joint Genome Institute）と協力

してスィートオレンジ“Ridge pineapple”のゲノムシーケンス解析を完了した 16)。今回

の解析では BAC ライブラリを利用してゲノムサイズの 1.2 倍相当量の配列を決定し、順

次公開が進みつつある。 
第２図に示したようにカンキツの主要品種は生産地によってさまざまであるが、主要な

品種間での塩基配列の相同性は非常に高い。今回得られた配列はゲノムの 70％程度に相当

すると考えられているが、部分配列とはいえ、遺伝地図や物理地図を利用して他のカンキ

ツと比較することが可能となる。オレンジであきらかになった塩基配列をウンシュウミカ

ンに適応する過程で必然的に品種間の多型情報も把握することができ、他の品種との比較

についても同様に可能となる。今後、短期間で多数の高精度 DNA マーカーが開発され、

品種判別を始めとするさまざまな研究を飛躍的に加速し、新たな産業のシーズになると期

待される。 
 

終わりに 

最近、カンキツ果実に含まれるβ-クリプトキサンチンやノビレチン、オーラプテンなど

の機能性成分を含有するウンシュウミカン、シイクワシャーや、特有の風味を持つヘベス、

ジャバラなどの特産カンキツが注目されている。インターネット等を通じてこれら品種へ

の関心が高まる一方、それらの生産量は一部品種を除けば極めて限られており、急激な需

要の伸びに十分対応できていない。そのため、シイクワシャージュースのように表示を偽

装して販売される事例が増加するのではないかと危惧されている。一方でスィートオレン

ジなど主要な品種は遺伝的多様性が極めて狭く、今後予想される環境変動や消費者ニーズ
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への対応が困難であることから、アメリカやブラジル等は遺伝資源の探索や他国で育成さ

れた品種の調査、導入を積極的に進めている。遺伝資源と同様、育成品種も長年にわたっ

て開発した知的財産であり、関係者の権利を適切に保護するためにも、品種識別技術の開

発と実用化への取り組みを今後も継続する必要がある。 
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（3） オウトウの DNA 品種識別技術の開発状況 

 
山形県農業総合研究センター 農業生産技術試験場 

バイオ育種科 専門研究員 高品善 
 
はじめに 
オウトウ（Prunus avium L., Sweet cheery, 一般名称：さくらんぼ）は Prunus 属に属

し、モモ（P. persica (L.) Batsch）やプラム（P. domestica）、スモモ（P. salicina）等と

ならんで、核果類の重要な作物の１つである。国内生産のおよそ７割が山形県で産出され、

その産出額は年間およそ２２０～２３０億円である。また、さくらんぼ狩りなどの観光産

業等を含めた経済効果は年間８００億円に上るといわれ、山形県の重要産業となっている。

山形県の作付け品種は、ブランド品種である‘佐藤錦’が約７５％、‘ナポレオン’が約１

２％、‘紅秀峰’が約６％と上位３品種で全体の９０％以上を占める。近年、新たなブラン

ド品種として、本県育成の晩生品種‘紅秀峰’（９１年１１月種苗登録）や早生品種‘紅さ

やか’、極晩生品種‘紅てまり’（オウトウ農林１号）などの作付けが増加している。 
すでに報道されているとおり、山形県が育成し、種苗法に基づく品種登録を行っている

オウトウ品種‘紅秀峰’の種苗（穂木）が不法に海外に持ち出されたことが判明し、平成１

７年１１月に種苗を海外に持ち出した当事者を刑事告訴するという事案が発生した。 
 今後、海外農産物の輸入増加や国内農産物の輸出に関する取組が始められている状況下

において、開発品種の権利化と権利侵害に対する的確な措置が産地にも求められており、

当センターとしては、DNA 品種識別技術の開発に取組んでいる。 
なお、オウトウ（Cherry）には、甘果オウトウ [英名：Sweet cherry (P. avium)]、酸果

オウトウ  [英名：Sour cherry (P. cerasus)]、中国オウトウ（暖地オウトウ）（P. 
pseudocerasus）の３種類がある。国内で流通するオウトウは甘果オウトウ（Sweet 
Cherry）であるため、ここでは Sweet cherry（P. avium L.）について記述する。 
 
１）国内での技術開発状況 
オウトウの主産地である山形県では、２００３年度より DNA マーカーによるオウトウ

の品種識別技術の開発を開始し、２００５年１２月に、果実１個のサンプルからでも最短

２日間で品種識別が可能な「DNA 分析によるおうとう品種の識別」を農林水産省/品種登

録ホームページ（http://www.hinsyu.maff.go.jp/）に掲載した。本識別法は、（独）農業・

食品産業技術総合研究機構 果樹研究所（以下、（独）果樹研）の協力のもと、（独）果樹

研および海外研究機関において開発されたモモ等の Simple Sequence Repeats（以下、

SSR）マーカーをオウトウの品種識別に応用したものである。山形県農業総合研究センタ

ー農業生産技術試験場では２００５年１２月までに、当試験場保存のオウトウ栽培品種９

６品種・系統について、５０SSR マーカーの遺伝子型データを収集した。本マニュアルで

は、５０SSR のうち、対立遺伝子数の多い１２マーカーをオウトウ品種の識別に用いてい

る。この１２マーカーを用いて品種識別をする場合、未知の品種が偶然１２マーカー全て

の遺伝子型において‘紅秀峰’の遺伝子型と完全一致する確率を、枝変わり等を除く独立

した品種の遺伝子型頻度から計算すると、１０－８オーダーとなる。よって、１２マーカー
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全てが一致した場合には、‘紅秀峰’であると認識できる。 
 
２）海外での技術開発状況 
 オウトウにおいても品種の識別は、その他の果樹と同様，形態的特徴（主に果実形質等）

に基づいて行われている。しかしながら形態的特徴は、その個体の栽培環境（気象、土壌、

剪定、台木等）の影響により変動がある。また、その評価にも複数年を要するため、草本

植物に比べ品種識別に多大な労力がかかる。そこで，育成者権の保護の観点からも、迅速

に、確実に、判定できる品種識別法が望まれている。近年の分子生物学の発展により、RAPD
（Random amplified polymorphic DNA）（Williams et al., 1990）、AFLP（Amplified 
fragment-length polymorphisms）（Vos et al., 1995）、Microsatellite markers（SSR: 
Simple Sequence Repeats）（Litty and Ludy, 1989; Tautz, 1989）などに基づく DNA 多

型分析法が開発され、種々の植物について品種および個体識別の有効性が示された。オウ

トウにおいても、これらの手法による品種識別技術の開発がなされている。 
RAPD 法を用いた品種識別技術の開発は、Gerlch and Stösser (1998)が Sweet cherry 

１８品種について行い、また Shimada et al.(1999)が Sweet Cherry１８品種、Sour Cherry
６品種を含むサクラ類５６品種について行った。AFLP 法では、Tavaud et al. (2001)がフ

ランスの Sweet cherry６３品種について解析を行った。また Struss et al.(2003)が Sweet 
cherry１５品種について行った。RAPD マーカーは、少量のゲノム DNA から PCR 法で

検出が可能であるが、ランダムプライマーを使用するため、再現性に問題がある。片や

AFLP マーカーは、一度により多くの多型を検出できる利点はあるが、精製度の高いゲノ

ム DNA を必要とするため試料の調整等が煩雑であること、優性マーカーであること等か

ら、品種識別を目的とした少量サンプルにおける迅速な解析にはあまり向いていない。 
SSR マーカーは，単純反復配列の両側の保存性の高い領域に特異的なプライマーを設計

するため、再現性が非常に高い。また、PCR ベースの共優性マーカーであり、少量の DNA
サンプルから検出することが可能である。そのため、最近のオウトウの品種識別には、主

に SSR マーカーが用いられている。一方、SSR マーカーの開発には多大な労力がかかる

欠点があるが、一度開発すると近縁の種においても利用できるため、Prunus 属ではそれ

ぞれの樹種で開発された SSR マーカーを共用し、品種識別等に利用している。なお、これ

までに開発された SSR マーカーは、モモが最も多い。 
モモの SSR マーカーを用いた品種識別は、Wünsch and Hormaza (2002)が Sweet 

cherry７６品種、Dirlewanger et al. (2002)が２１品種、Bowley (2003)が４０品種、Yildis 
et al. (2005)が１０品種、Pedersen (2006)が６品種について行った（表１）。また、Sweet 
cheery から独自に単離した SSR を用いた品種識別では、Boritzki et al. (2000)が Sweet 
cherry１８８品種、Clarke et al. (2003)が１４品種、Struss et al. (2003)が１５品種、

Vaughan and Russell (2004)が野生種１６系統について行った（表１）。さらにオウトウ台

木の品種識別は Struss et al. (2002)が８系統、Wünsch et al.(2004)が１７系統について行

った（表１）。品種識別に用いられたオウトウ栽培品種の一覧を表２に示す。 
市場や園地のオウトウの種識別に SSR マーカーを用いた事例として、以下の２つがある。

事例１）Struss et al. (2003)は、Sweet cherry の葉および果実より抽出した DNA から SSR
分析を行い、同じ品種では SSR マーカーの遺伝子型が全て同じであり、流通する果実でも 
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研究機関機関 国 著者
マーカー
の種類

樹種 品種数
マーカー

数
SSRの由来

Institut fur Obst-, Gemuse- und Wienbau Germany
H.K.Gerlach
R.Stosser

RAPD Sweet cherry 18 23 -

National Institute of Fruit Tree Science,
Fac. of Agri, Kobe Univ.
Yamagata Hort. Exp. Stan.
Fac of Agri, Utsunomiya Univ.

Japan

T.Shimada,
T.Shiratori,
H.Hayama,
K.Nishimura,
M.Yamaguchi,
M.Yoshida

RAPD Sweet cherry.
56

(sweet19,
sour6)

6 -

Institute for Plant Genetics and Crop Plant
Research

Germany
M.Boritzki,
J.Plieske
D.Struss

AFLP
SSR

Sweet cherry
128(AFLP),
188(SSR)

AFLP124
, SSR13

sweet cherry
cultivar
’Valerij

Tschkalov’

INRA France

M.Tavaud,
A.Zanetto,
F.Santi,
E..Dirlewanger

AFLP Sweet cherry

63 French
cultivated +

165 wild
cherry=233

76 -

Unidad de Fruticultura, Servicio de
Investigacio´n Agroalimentaria,

Spain
A.WÜnsch,
JI.Hormaza

SSR Sweet cherry 76 34 Peach

Dep.of Pomology,Univ. of California,
Institute of Plant Genetics and Crop Plant
Research,
Dep.of Hort. Michigan State Univ.

USA,
Germany

D.Struss,
M.Boritzli,
R.karle,
A.F.Iezzoni

SSR P.avium (rootstock) 8 14
Sweet cherry
Sour cherry

INRA France

E.Dirlewanger,
M.Tavaud,
M.J.Aranzana,
Cpoizat,
A.Zanetto,
P.Arus,
F.Laigret

SSR
Peach

Sweet cherry

peach 27,
sweet

cherry 21
8 Peach

Horticulture Research International, East
Malling,

UK
J . B . CLARKE
and K. R.
TOBUTT

SSR Sweet cherry 14 21
sweet cherry

cultivar
'Napoleon'

Dep.of Pomology, Univ. of California Davis,
Institute of Plant Genetics and Crop Plant
Research,

USA ,
Germany

Darush Struss,
Riaz Ahmad,
Stephne
M.Southwick,
Manuela
Boritzki(G)

SSR
AFLP

Sweet cherry 15

SSR 15,
AFLP

EcoRI-
MseI

sweet cherry
cultivar
’Valerij

Tschkalov’

Dep.of Plant Agriculture/Univ. of Guelph Canada Stephen Bowley SSR
Sweet cherry,
peach, plum,
strawberry

sweet
cherry 40,

rootstock 6

Sweet cherry,
Sour cherry,

Peach

Unidad de Fruticultura. SIA-DGA Estación ,
Experimental La Mayora-CSIC Spain

A. Wünsch and
R. Gella,  J.I.
Hormaza

SSR

P.avium,
P. cerasifera,
P. cerasus,
P. mahaleb,

and
Prunus

interspecific
hybrids

17 9 Peach

University of Cukurova,
Michigan State University,
Sabanci University

Turker,
USA,
Turker,

Yildis A. Kacar,
A.F.Iezzoni,
Selim Cetiner,

SSR Sweet cherry 10 13
Peach,

Sweet cherry ,
Sour cherry

Fac. of agri, Univ. of Cukurova,
Univ. of Sabanci,
Istituto per la Valorizzazione del Legno e
delle Specie Arboree,
Michigan State University

Turker,
Italy,
USA

Yildis A. Kacar,
M. Selim
Cetiner, Claudio
Cantini,
A.F.Iezzoni

SSR
Turkish Sour

Cherry
81 5

Sweet cherry,
Sour cherry,

Peach

Danish Institute of Agricultural Sciences,
Department of Horticulture, Research
Centre Aarslev,

Denmark B.H.Pedersen SSR
Sweet cherry
Sour cherry

51 10
Sweet cherry,
Sour cherry

山形県農業総合研究センター・農業生産技術
試験場，　　　　　（独）果樹研究所，
（独）種苗管理センター

Japan
T.Takashina,
T.Yamamoto,
T.Kimura

SSR Sweet Cherry 85 50
Sweet cherry,
Sour cherry,

Peach

表１ DNA 品種識別技術開発一覧 
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品種識別ができることを示した。また市販の Sweet cherry‘Bing’の果実１２サンプルを

分析し、このうちの 1 サンプルが異なる遺伝子型を示したことを報告した。事例２）

Pedersen (2006)は、形態的特徴が異なる Sweet cherry‘Sam’の４クローンについて分

析し、各クローンの遺伝子型がそれぞれ異なり、導入品種の表示に混乱が生じていること

を報告した。 
行政が品種識別に関わっている事例としては次のことがある。事例３）カナダ・オンタ

リオ州農務省（Ministry of Ariculture, Food and Rural Affairs）の New Directions 
Research Program Funded Projects によって、Bowley (2003)が州内で栽培されている

Sweet cherry４０品種の遺伝子型を分析した。SSR マーカーによる品種識別が、果樹苗の

増殖現場において、品種の取り違えを検出する方法として有効であると述べている。一方、

SSR マーカーでは花の色が変わるなどの点突然変異を識別することは困難であることを

指摘している。 
苗木業者および果樹生産者に対し SSR マーカーが利用された事例として、次のことがあ

る。事例４）１９９９年、アメリカにおいてオウトウ台木 Gisela５と６の混乱(Gregory 
1999)が発生した。これはドイツ Gisela 社のわい性台木 Gisela６を Gisela５として誤っ

て苗木業者に配布し、増殖された台木が販売された事件である。Gisela 社とミシガン州立

大学の Dr. Amy Iezzonik 教授、Darush Struss 氏と International Dwarf Fruit Tree 

Gerlach (1998) Simada (1999) Boritzki (2000)
1 Büttners Späte Rote Knorpelkirsche Bigarreau Jaboulay Altenburger Melonenkirsche Abesse ď Oignies Cerise de Coeur Napoléon 2
2 Glemser Bing Drogans Gelbe Abouriou Boissiére Chalonnasie No1 Noir de Chlumec
3 Gr.Schw.Knorpel Typ Geisenheim Colt Kordia Aciba Corse Chalonnasie No2 Olivette
4 Große Prinzessinkirsche Compact Stella Krupnoplodnaja Belge Chapata Précoce Bernard
5 Große Schwarze Knorpel Typ Diemitz Early Purple Guigne Merla Belliquette Coeur de Boeuf Précoce ďIsigny
6 Hedelfinger Governor Wood Mermat Bigarreau Blanc du Carmel Coeur de pigeon tardif Sainte Marie
7 Kassins Frühe Hokkou Merpet Bigarreau Courte Queue Etienne Thuilleaux Sander
8 Knauffs Schwarze May Duke Na35 Nadino Bigarreau ď Or Ferbolus St. Gauthier
9 Querfurter Königskirsche Mazzaed 79067F Querfurter Königskirsche Bigarreau ď Orléans Gégé Tardive Gauthier
10 Sam Nanyou Sam Bigarreau de mal Gezia Beltza Targonnais
11 Schmahlfelds Schwarze Napoleon Bigarreau Schneiders Späte Knorpel Bigarreau de Mézel Granjaude Desvaux Tombret
12 Schneiders Späte Knorpel Rockport Bigarreau Teickners Schwarze Herzk Bigarreau Grand Granjaude Dupinet Turque
13 Spansche Knorpel Sapikisa Valerij Tschkalov Bigarreau Guillaume Guigne Annonay Vesseaux
14 Spitze Braune SatouNishiki Bigarreau Marbré Guigne Boissiére
15 Starking Hardy Giant Summit Bigarreau Maria Gaucher Guigne douce du champ de ľair
16 Teickners Schwarze Ulster Bigarreau Marmotte Guigne noire de Boccard
17 Unterälnder Van Bigarreau Moreau Guigne noire Luisante
18 Werdersche Braune Vic Bigarreau noir Guin des Charentes
19 Bigarreau noir ď Ecully Hâtif Burlat 1
20 Bigarreau prélissier Hâtif Burlat 2
21 Blancale précose Boissiére La Carrée
22 Blancale tardive medge Le Cadran
23 Bruelles Merveille de St Genis Laval
24 Caillou Mourette Jouanicot
25 Cerise cure Napoléon 1

Britzki (2003) Yildiz.A.K (2005) PEDERSEN (2005)
1 Ambunes Lambert Stark. Hardy Ginat Bing 0900 Ziraat Newster
2 Arcina Lamida Sue Brooks Aksehir Napoleon Sam c. Aarslev
3 Belge Lapins Sumesi (12S-8-33) Chelan Allahdiyen Sam c. BHP
4 Bing Larian Summit Chinook Bing Sam c. EL
5 Blanca de Provenza Marmotte Sunburst Early Burlat Malatya Dalbasti Sam c. Oppenheim
6 Brooks Marvin (Niram) Sweetheart Early Coral Mustafa Kemal Pasa Sweetheart
7 Burlat Moreau Sylvia Index Noir de Guben
8 Burlat C-1 Napoleon Tareguera Bullante Jubilee Omerli
9 Celeste (Sumpaca) Newster Tiger King Starks Gold 
10 Chinook Pico Cororado Van Larian Uluborlu
11 Compact Stella Pico Neguro Van Spur Sam
12 Coralise (Gardel) Precoce Bernard Vega Skeena
13 Corum Rainier Vic Tulare
14 Cristalina (Sumnue) Ramn Oliva Vignola (Duroni 2) Van
15 Cristobalina Reverchon Vittoria Vista
16 Duroni 3 Royalton
17 Earlise (Riverdel) Rudy
18 Earlystar Sam
19 Early Van Compact Samba (Sumste)
20 Ferrovia Santina
21 Garnet (Majar) Skeena
22 Gil Peck Somerset
23 Giorgia Sonata (Sumleta)
24 Hartland Spalding
25 Hebelfinger Star

Tavaud (2001)

Wünsch (2002)

表２ SSR マーカーによる品種識別に供試された Sweet cherry 品種一覧 

52



Association との共同研究によって、SSR マーカーによる台木品種の識別技術が開発され

た（Struss et al. (2002)）。この事件に関係した苗木業者を調査した結果、１９９７年と１

９９８年の春に苗木業者に配布された Gisela５が、Gisela６であることが確認された。よ

って、これらの苗木業者から Gisela５として売られた台木と、１９９９年春に定植するた

めに生産者に配達された Gisela５は、Gisela６であったと判明した。また、一部の生産者

が注文した２０００年春定植用の Gisela５が Gisela６であることも判明した。これの情報

は、１９９９年７月には Gisela シリーズをライセンスしている苗木業者に伝えられた。ま

た、関係する顧客（果樹研究者を含む）にも判明後、わずか１ヵ月半の間に連絡された。 
 
上記事例以外にも、多くの研究者等によって SSR マーカーによる品種識別技術が、苗木

の信頼性確保や育成者権の保護に有効であることが述べられているが、商業ベースで品種

識別技術を利用しているとの情報は、今のところ把握していない。 
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３） 野菜 

 

（1） ネギ類の DNA 品種識別技術の開発状況 

 
独立行政法人 農業・食品産業総合技術研究機構 
野菜茶業研究所 野菜育種研究チーム 塚崎光 

 
 ネギ属（Allium）に属する野菜として、ネギ（A. fistulosum L.）、タマネギ（A. cepa L. Common 
onion group）等がある。これらの国内生産量はほぼ横ばいであるが、近年の輸入増加によ

り、現在の国内流通量に占める輸入品の割合は、ネギでは約 13％、タマネギでは約 20％と

なっている。ネギではこれらの輸入品のほぼ全てが、タマネギでは約 60％が中国からの輸

入であり、国内の産地を圧迫している。このため、ネギにおいては 2001 年にセーフガード

暫定措置（4/23-11/8 の 200 日間）が発動された経緯がある。また、これらの輸入ネギの中

には国内品種が海外で栽培されたものがあり、産地を偽装する事例や、冷凍輸入ネギから

残留農薬が検出される事例も生じた。同様にタマネギにおいても、輸入量の増加に伴い、

生産調整のための産地廃棄や輸入品を国産とする等の産地偽装問題が生じている。このた

め、ネギ類における品種･原産地判別の重要性が高まっている。 
一方、タマネギおよびネギでは、農業形質についてより高い均一性を示す F1品種が主流

となっている。わが国では、タマネギは昭和 30 年代後半から、ネギでも昭和 50 年代から

F1 品種が育成されるようになり、現在では、国内産の大部分は F1品種が占めている。この

ため、ネギ類においては種子純度検定も重要な問題である。一般にネギ類の F1採種は細胞

質雄性不稔（CMS）を利用しているため、原種が適性に管理されていれば、F1採種した種

子の中に自殖あるいはきょうだい交配した種子が混在する可能性は低いものの、維持系統

中に稔性回復遺伝子の混入または突然変異による稔性回復遺伝子の発現等により、CMS 系

統の中で稔性回復してしまう株が出現することがあり、F1採種において自殖またはきょう

だい交配した種子が混入する可能性がある。また、F1親系統が十分に揃っていない場合や

F1 採種時に他の花粉が流入した場合にも品種の揃いが悪くなり、結果として、育成者（種

苗会社等）の信用問題に進展する。一般に種子純度検定には、実際栽培による調査の他に、

生化学的調査、アイソザイムや RAPD 法、または STS マーカーによる PCR などの方法が

行われている。しかし、形態観察は時間がかかり、気候や観察者の経験によるところが大

きいこと、RAPD 法は優性マーカーであることや再現性の問題があること、アイソザイム

は安価で共優性マーカーであるものの識別できる組合せが限られるなどの問題がある。 
これらの理由により、ネギおよびタマネギにおいて、簡便な DNA 分析による品種識別

技術の開発が望まれている。しかし、ネギやタマネギは他殖性作物であり、自殖弱勢が顕

著であるため、F1親系統にはある程度のヘテロ接合性が存在し、このため F1品種において

もある程度の遺伝的異質性が保持されていると考えられる。 
 
＜国内での技術開発状況＞ 
タマネギにおいては、（独）農研機構 食品総合研究所を中心として、RAPD 由来 STS

マーカーによる品種識別技術の研究が行われている。品種内での遺伝的異質性を考慮して、
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同一品種 15 個体について 19 マーカー座を調査し、各座における増幅頻度と既知の 70 品種

のデータとを比較することにより、品種識別を行うものである。 
一方、筆者ら（（独）農研機構 野菜茶業研究所）は、ネギにおいて SSR マーカーを用

いた品種識別技術の研究を実施している。我々は、F1品種を含む 8 品種（各品種 33 個体）

を用いて、14 SSR 座（Song et al., 2004）における品種内多型程度を調査した（Tsukazaki et 
al., 2006）。その結果、全品種のほぼすべての座において高い異質性が存在することを明ら

かにし、既存品種において品種を特定する遺伝子型を決めることは不可能であると結論付

けた。このため、品種内で高い異質性をもつ作物において、品種同定を容易かつ正確に行

うことを可能にする「SSR-tagged breeding 法（SSR マーカーによる品種標識法）」を提案し

た（図）。これは、原原種圃で少数の SSR 座について特定の遺伝子型がホモの個体を選抜

して採種を行う方法である。本法は、ネギのみならず自殖弱勢が著しい他殖性作物全般に

適用可能であり、品種内多型の存在により DNA マーカーによる同定や純度検定が困難で

あった作物においても品種同定や F1純度検定を可能にする、簡便かつ有効な育種法である

と考えている。 
 

F1採種圃

F1品種

Cライン(花粉親系統)Aライン(CMS系統)

原種圃

原原種圃

Bライン(維持系統)

選抜および集団交配選抜および戻し交配

F1採種圃

F1品種

Cライン(花粉親系統)Aライン(CMS系統)

原種圃

原原種圃

Bライン(維持系統)

選抜および集団交配選抜および戻し交配

 

 
図．ネギにおける品種識別を可能にするための SSR マーカーによる「品種標識法」

（Tsukazaki et al., 2006 を改変）． 
この図において、図形の位置は SSR 座、形および色は遺伝子型を示している。現在の品

種は、種子親、花粉親とも遺伝的には十分に固定されていない。この図の場合、一番上と

一番下の SSR 座について、種子親については白丸のホモ型で固定している個体を選抜し、

花粉親については黒丸ホモ型で固定している個体を選抜する。これらの個体について、種

子親については維持系統による戻し交雑、花粉親については集団交配を行い、その後 F1

採種を行う。これにより、任意の SSR 座について特定の遺伝子型に固定した F1 品種なら

びに親系統を育成することができ、これらの SSR 座を調査することにより、品種識別や
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F1 純度検定を可能にする。また、それ以外の SSR 座については従来の F1 品種と同程度の

ヘテロ性が保持されているため、自殖弱勢は生じないと考えられる。 
 
＜海外におけるネギ類のゲノム研究＞ 

タマネギでは、アメリカ農務省およびウィスコンシン大学の M.J. Havey 教授を中心とし

てゲノム研究が進められている。これまでに、RFLP および RAPD マーカーによる連鎖地

図作成（King et al., 1998）、CMS－稔性回復遺伝子座（Ms）のマッピング（Gökçe et al., 2002）、
乾物重、辛味、抗血小板凝集活性のマッピング（Galmarini et al., 2001)等の研究が精力的に

行われている。さらに、大量の発現遺伝子タグ（EST）シーケンスが行われ、11,726 クロ

ーンの EST 情報を TIGR（The Institute for Genomic Research）のデータベースに公開すると

ともに（Kuhl et al., 2004）、これらの EST マーカーを利用してタマネギ染色体地図を作成

した（Martin et al., 2005）。 
一方、ヨーロッパでは、オランダのワーゲニンゲンにある Plant Research International に

おいて、C. Kik 博士（現 Centre for Genetic Resources, the Netherlands (CGN)）らを中心と

して、SSR マーカーによるネギ属植物種の分類（Fischer and Bachmann, 2000）、タマネギと

近縁野生種およびネギとの種間雑種集団を用いた AFLP マーカーによる連鎖地図作成およ

びべと病抵抗性遺伝子座のマッピング（van Heusden et al., 2000）および GISH による組換

え位置の可視化による物理地図と遺伝地図との統合（Khrustaleva et al. 2005）等の研究が行

われている。 
 

＜海外での品種識別技術開発状況＞ 
海外においても、育成者権保護または種子純度検定を目的として、DNA によるネギ類の

品種識別技術開発について強い感心があるようである。しかし、ネギは主として東アジア

で栽培されているため、これまで海外におけるネギの品種識別技術に関する研究は行われ

ていない。一方タマネギにおいては、アメリカおよびニュージーランドで研究が開始され

たところである。しかし、ゲノム研究が行われているヨーロッパでは、これまでネギ類の

品種識別技術開発に関する研究は行われていない。 
アメリカウィスコンシン大学の M.J. Havey 教授のグループは、ニュージーランド作物食

料研究所の J. McCallum 博士らと共同で、タマネギ EST 由来 47 マーカー（一塩基多型(SNP)
マーカーおよび挿入／欠失(indel)マーカー10 個および SSR マーカー37 個）を用いて、アメ

リカ、ヨーロッパ、日本の品種を含むタマネギ 35 品種･系統（各品種 50 個体以上）につい

て遺伝子型を調査した。その結果、合計 398 個の多型を検出し、遺伝子型の出現頻度を基

に系統分類を試みた（Jakše et al., 2005）。SSR マーカーによる分類では、育成地および品種

群の分類とよく一致していたが、SNP あるいは indel マーカーによる分類では、明確な傾

向は見出せなかった。この理由の一つとして、SNP および indel マーカーは、同一ゲノム

に存在する複数の遺伝子座（パラログ(paralog)）を増幅した可能性を示唆している。しか

しながら、開発したマーカーは PCR ベースのマーカーであることから、採種種子の品質管

理等において有効なツールとなりうると報告している。 
また、ニュージーランド作物食料研究所の J. McCallum 博士らは、世界各国から導入し

たタマネギ品種・遺伝資源および近縁種 94 品種・系統を用いて EST 由来 48 SSR マーカー
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による系統分類を行い、アメリカ、ニュージーランド、インドから導入した品種群がそれ

ぞれのクラスターに分類されることを明らかにした（McCallum, 未発表）。 
一方、ネギ類と属は異なるが同じユリ科に属するアスパラガス（Asparagus officinalis L.）

では、「UC157」（日本では「ウェルカム」という品種名で輸入販売されている）等いくつ

かの F1 品種について、DNA 分析により 100％F1 雑種であることを証明した種子であるこ

とをうたって販売しているようである（http://www.calif-asparagus-seed.com/）。このホーム

ページにおけるマーカーの種類および数については不明であるが、この技術の基礎となっ

たと考えられる研究は、カリフォルニア大学リバーサイド校の M.L. Roose 教授のグループ

により行われたようである。アスパラガスにおいても収量および品質の面から F1品種が優

れているが、比較的容易に自殖種子が得られるために、販売先での自家採種による F2種子

の栽培が問題となっている。このため、DNA マーカーにより F1 品種とその後代との識別

を可能とすることで、販売種子の品種保証と F2採種の牽制を意図しているようである。な

お、論文として発表されているのは、ランダムプライマー F13 （オペロン社）で増幅す

るバンド（F13-430）から得られた優性の SCAR マーカーであり（Roose and Stone, 1996）、
このマーカー等を利用して商業的に品種保証を行っていると考えられる。 
 
＜品種識別技術開発における問題点＞ 
ネギ類において、現在の F1品種の親系統は、種子親は、雄性不稔系統（A ライン）へ維

持系統（B ライン）を連続戻し交雑することにより採種し、維持系統および花粉親につい

ては、自殖あるいは戻し交雑を数回行った後に集団採種を行い、親系統としている。特に

花粉親（C ライン）については、A ラインおよび B ラインと比較して遺伝的均一性は低い

ことが多く、十分に遺伝的に固定されているとはいえない（塚崎, 未発表）。したがって、

ネギ類の F1品種における遺伝的均一性は、自殖性作物や栄養繁殖性作物と比較して著しく

低く、品種内でも高い異質性を保持しており、個体レベルでの品種識別は非常に難しいと

考えられる。このため、品種内の遺伝子型出現頻度に基づく集団遺伝学的手法による品種

分類に頼らざるを得ないのが現状である。このような手法では、採種年次や採種地といっ

たロットの違いにより遺伝子型出現頻度に差異が生じる可能性があり、種子純度検定には

使用できても育成者権保護のための品種識別技術としての利用については問題点が残る。 
これに対して、任意の SSR 座について特定の遺伝子型ホモで固定した個体から採種する

「品種標識法」は、固定した遺伝子座については自殖性作物や栄養繁殖性作物と同様に扱

うことが可能である。しかし「品種標識法」についても、たまたま別の品種がターゲット

となる SSR 座についてホモ型で固定している可能性も考えられるため、同一品種につき複

数の個体について遺伝子型を解析し、調査個体全てが目的とする SSR 座が同一の遺伝子型

であることにより、他品種との識別が可能となる。 
いずれの手法にしろ、ネギ類は自殖弱勢が著しい他殖性作物であり、完全な固定系統を

利用した F1品種育成は非常に難しい。このため、品種内にある程度の異質性を保持しつつ、

品種内で固定した遺伝子座を利用することにより、品種識別を行う必要がある。 
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（2） イチゴの DNA 品種識別技術の開発状況 

 
独立行政法人 農業・食品産業技術総合研究機構  

野菜茶業研究所 野菜ゲノム研究チーム 
上席研究員 松元哲 

 
１）育成者権の侵害事例 
イチゴはイグサやインゲンマメなどと同様に育成者権の侵害事例が報告されている。国

内で育成された品種が日本周辺のアジア諸国に無断で持ち出され、逆輸入されているケー

スも目立っている。特に韓国のイチゴ栽培では、基本的な技術を日本から導入した経緯が

あるため、生産されているイチゴのほとんどが日本の品種である（小林、2003）。実際に筆

者も韓国のイチゴ栽培で、「さちのか」（野菜茶業研究所育成）や「とちおとめ」（栃木県育

成）等、育成者に無断で持ち出され栽培、流通している現場を確認している（松元、2004）。
また係争事例にも発展し、韓国で普及面積が最も多い「レッドパール」の育成者である西

田朝美氏が違法な業務を行っていた業者を訴えた裁判では、結果的に西田氏の主張が全面

的に認められた形で決着がついている。また韓国からの輸入イチゴの中に「さちのか」が

含まれていたことを DNA マーカーによって明らかにしている（國久ら、2005）。 
 

２）国内での技術開発状況 
DNA 多型を用いたイチゴ品種識別は、最初に RAPD マーカーによる識別が試みられ、

主要品種を識別することが可能になるなどの一定の成果は挙げられた。平成 13 年より野菜

茶業研究所が「さちのか」の権利侵害を防止する目的で、Cleaved Amplified Polymorphism 
Sequence (CAPS)マーカーによる品種識別技術の開発を開始した（Kunihisaら、2003、2005）。
現在では 25 個のマーカーを用いることにより、日本で登録された 100 を超えるほとんどの

品種を同定するまで技術が高度化されている。ただし既存の品種から突然変異により得ら

れた品種については、元品種と識別できるマーカーは見出されていない。突然変異系統を

識別可能なマーカーの開発は、コストの面で非常に困難であると考えられる。また平成 14
から 16 年度まで実施された農林水産省先端技術を活用した農林水産研究高度化事業「野

菜・茶およびウメの原産地表示判別技術の開発」に参画した栃木県が RAPD-STS 化マーカ

ーにより「とちおとめ」「とちひめ」に特異的なマーカーを開発し、福岡県が SSR マーカ

ーによるイチゴの品種識別への応用を行った（Shimomura ら、2006）。 
 

３）海外での技術開発状況 
（１）アメリカ・カリフォルニア 
カリフォルニアはアメリカのイチゴ生産が最も盛んな州の一つであり、カリフォルニア

産のイチゴは、夏季に主にケーキ用として日本に輸出されている。カリフォルニアで栽培

されているイチゴ品種の 80 パーセント以上はカリフォルニア大学デービス校で育成され

たものである。イチゴ苗の生産者はカリフォルニア大学デービス校植物サービス財団

（FPS）に委託してウィルスチェックと DNA フィンガープリンティングによる最新品種の

種苗管理を行っているようである。 
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FPS の研究者である Gerald Dangle は、DNA フィンガープリンティングでイチゴ品種を

同定する技術を開発した。品種同定に用いられている DNA マーカーは、U.S. Department of 
Agriculture Agricultural Research Service Fruit Lab (USDA ARSFL)の Kim Lewers によって開

発された SSR マーカーのセットから選ばれたものである。Gerald Dangle は UC デービスが

パテントをもつ 40 以上のイチゴ品種の DNA フィンガープリントのデータベースを構築し

ている。この技術は苗の品質管理に日常的に FPS や品質管理を請け負う私的な検査機関で

も用いられている。 
California Seed and Plant Lab. Incorporated (Cal-SPL) のホームページ（http://www.calspl.co 

m/site/index.php）では、イチゴ品種同定業務が記載されている。同社のParm Randhawaによ

るとアメリカとスペインの70-75品種を2または3個のSSRマーカーによって同定している

とのことである。ただし、マーカーの情報、品種のリストや多型情報などは非公開である

。同社の検出がSSRであることは明らかであるが、Gerald DangleやKim Lewersが開発した

技術を使用しているかどうかは不明である。現在の品種のデータベースの中には日本の品

種は含まれていないが、希望があれば日本のイチゴのサンプルを郵送すれば同定すること

は可能であろうとのことであった。現在年間1000件程度の依頼を請け負っており、依頼主

の多くは苗生産業者であり、品種の混ざりを防止することが第一の目的であり、育成者権

保護の目的での依頼もあると言う。ホームページによると鑑定に要する料金は、１品種あ

たり40ドルで最低295ドルから請け負うことが記されている。 
Kim Lewers の研究グループはイチゴの SSR 解析により、バラ科植物の遺伝的な多様性、

イチゴ連鎖地図の構築、それに品種同定に関する研究成果を発表している（Davis ら）。8
倍体栽培イチゴ品種‘Strawberry Festival’の cDNA ライブラリーから 37 個の SSR プライ

マーセット（EST-SSRs）を構築している（Bassil ら）。この中の 13 個は 70 品種を用いた多

型解析の結果、1 つのマーカーで 5～32 個の対立遺伝子を推定しており、極めて多型性に

富んでいることを報告している。本論文では、37 個の SSR マーカーについて、遺伝子座

名、ジーンバンクのアクセッションナンバー、プライマーシーケンス、SSR のモチーフ、

増幅断片長および F. x ananassa, F. vesca, F. chiloensis, F. virginiana での増幅の有無などの情

報が記載されている。しかし品種ごとの増幅断片長については記載がなく、11 個のマーカ

ーについての推定した対立遺伝子数のみの記載に留まっている。 
品種同定に用いるマーカーではそれぞれに一長一短があるが、SSR は EST やゲノム情報

が整備された環境においては開発もそれほど困難ではなく、最も強力なツールとなると考

えられる。その理由は共優性であり情報量が多いこと、品種間の多型の割合が他のマーカ

ーに比較して高いこと、それに PCR 後のサンプルを電気泳動するだけで多型を分離、検出

可能な簡便な操作性が挙げられる。イチゴの SSR では、2 倍体の F. vesca と栽培イチゴで

ある F. x ananassa の種間に保存性が高く、2 倍体種でクローニングされた SSR が栽培種で

も利用可能である。Kim Lewers の研究グループによれば、8 倍体の F. x ananassa から開発

された 23 個の SSR を他の種での増幅性を確かめた結果、F. vesca で増幅した割合が 98.4%
であり、同様に F. iinumae(93.8%) 、 F. nubicola(93.8%) 、 F. mandshurica(87.5%) 、 F. 
nilgerrensis(75%)、F. viridis(73.4%)とそれぞれ増幅率が高いことが示された。イチゴのゲノ

ムデータベースの構築が今以上に進めば、DNA 品種識別技術もはるかに向上することが期

待できる。 
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Kim Lewers らは前述した論文の中で、5～37 個、平均すると 16.1 の複対立遺伝子を推定

している。確かに複対立遺伝子数の増加は個々の遺伝子頻度を小さくするとともに、数少

ないマーカー数で同定率が向上されることを意味する。しかしながら、37 個が一時に増幅

すると断片が多すぎて非常に識別しにくいことも想定され、慎重な実験操作が求められる。 
（２）オーストラリア 
Primary Industries Research Victoria (PIRVic)の Keny Andrew らは栽培イチゴの EST-SSR を

開発している。14 個のプライマーによって 13 品種の遺伝子型を同定している。SSR マー

カーの増幅 DNA の再現性と多型性に優れていることを示し、市販品種の遺伝解析に使用

できることを発表している（Keniry ら、2006）。 
（３）イタリア 
Udine 大学の Cipriani らは自ら開発した SSR と公表されている SSR を用いて、栽培イチ

ゴ品種間の SSR の増幅度合いを調べている。その結果、選抜した 20 個のプライマーペア

の中で、Fragaria 族植物で増幅するものは 69％であることを報告している（Cipriani、2006）。
また同氏は SSR によりイチゴ品種の同定を試みている（Bonoli ら、2005）が、詳細は不明

である。 
（４）フランス 
BioGEVES の Arnau らは ISSR の増幅パターンにより 30 品種を識別している（Arnau ら、

2003）。検出した 390 個の増幅断片長の中で、113 個の断片が多型を示し、特定の 1 個のプ

ライマーを用いることにより、すべての品種を識別可能な増幅断片のパターンを得ている。

またこれらの増幅断片の再現性が高いことを報告している。ISSR がイチゴ品種識別に極め

て有用であることを報告している。 
（５）そのほか RAPD による論文報告事例 
RAPD 分析は簡易ではあるが、DNA マーカーの再現性に問題のあることが指摘されてい

る。しかしながら、CAPS、SSR など再現性の高いマーカー種類が開発される以前には、

品種識別技術として論文が多数報告されていたのでその一部を紹介する。 
Garcia ら（2002）はアルゼンチンの主要 8 品種‘Camarosa’, ‘Sweet Charlie’, ‘Selva’ , 

‘Milsei’ , ‘Tudla’ , ‘Chandler’ , ‘Pajaro’(‘Pajaro Mendoza’,‘Pajaro Corrientes’,
‘Pajaro Salta’の３個の異なるアクセッションから構成されている)を用いて RAPD と形態

学的な特徴により品種を分類している。13 個のプライマーを用いて再現性の高い 37 種類

の増幅 DNA 断片をマーカーに用いている。3 個のプライマーの使用で得られる DNA 断片

の検出パターンから使用した 8 品種の識別を可能にしている。 
ブラジルで栽培されている主要なイチゴ品種（‘Dover’，‘Campinas’ ，‘Milsei-Tudla’ ，

‘Aromas’，‘Camarosa’ ，‘Oso Grande’ ，‘Sweet Charlie’ ，‘Santa Clara’ ，‘Vila Nova’ ，
‘Bürkley’）を 14 プライマーにより 114 の断片を増幅しこのうち 84 個で多型性を識別し

ている。特に加工用品種の‘Santa Clara’ ，‘Vila Nova’ ，‘Bürkley’は他の 7 品種と大

別された。同じ交配親から育成された‘Santa Clara’と‘Vila Nova’は遺伝的な類似性が

高いことを裏付けている（Radmann ら、2006）。 
イスラエル、アメリカ、ポーランドの研究グループは、アメリカとカナダで栽培されて

いる主要な 41 品種について RAPD による品種識別を行っている（Degani ら、1998）。10
プライマーセットで 15 種類の多型を示す断片を検出し、これらは 41 品種を識別するのに
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十分であった。特に７プライマーセットから増幅される 10 種類の断片をマーカーにして、

品種識別が可能であることを示している。またこの研究グループは AFLP がイチゴ品種識

別に有用性であることも報告している（Degani ら、2001）。 
 

４）技術開発の課題と問題点、方向性 
DNA マーカーを活用した品種識別技術は、育成者権の保護、不正表示の防止、種苗や遺

伝資源の管理に極めて有用な技術であり、将来的には品種登録にも利用されることも考え

られる。そこで重要なことは、データベースを開示し透明性を図るとともに分析技術の正

確性と再現性の十分な確保である。 
識別技術の正確性においては、鵜飼により DNA マーカー用いた場合の品種同定理論が

提示されている（鵜飼、2004）。品種識別に必要な正確性はそれぞれのアプリケーションに

よって異なる。例えば 2 つの品種のイチゴ苗が混ざってしまい、それを判定する場合と品

種名が全く未知の果実から品種を同定する場合とでは用いるマーカーの数と得られる正確

性に違いが生じる。前者の場合には当該の 2 つの品種間で多型を示す１つの DNA マーカ

ーを用いることにより、誤差なく識別することができる。一方で後者の場合には DNA マ

ーカーのデータベースから複数のマーカーを選抜し遺伝子型を決定しても、100％同定でき

るわけではない。ただマーカー遺伝子型の情報を駆使することにより、可能な限り 100％
に近づけることはできる。そのためには DNA マーカー情報を開示し、その判断根拠を明

らかにする必要がある。野菜茶業研究所では国内で育成されている 70 品種・系統のマーカ

ー情報を開示し（松元ら、2006）、さらに登録されている品種について可能な限りマーカー

遺伝子型を決定し、公開することを進めている。 
分析技術の再現性に関して、DNA マーカーを利用したイチゴ品種識別では国際的に認知

されている技術はない。定量、定性をはじめとする化学分析法の妥当性確認には、アメリ

カの The Association of Official Analytical Chemists（AOAC）の Validation のプロトコール等

がある。このプロトコールの中には、10 研究室以上で、明らかにする分析項目１つについ

て 6 反復以上を実施する試験室間妥当性試験が課せられている。そこで野菜茶業研究所で

開発した DNA 多型によるイチゴ品種識別技術を標準的な手法にすべく、試験室間妥当性

試験を実行中である。2005 年度の結果では、参加した大部分の研究室のほとんどで再現性

の高いことが裏付けられた（上田ら、2006）。今後、品種識別技術については開発コストと

成果の波及効果とが精査され、個々の作物の品種識別の重要度に基づいた技術開発が進む

と予想される。イチゴなど重要な品目については、国際的に認知された識別法の確立が求

められるであろう。 
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（3） ハクサイの DNA 品種識別技術の開発状況 

 
大阪府立食とみどりの総合技術センター 

食品・資源部 生物資源グループ 古川真 
 
ハクサイでは、病害抵抗性等の品種育成を目標とした遺伝連鎖地図の構築に向け、RAPD、

RFLP、AFLP、SSR 等の DNA マーカーが盛んに開発されている。これらの DNA マーカ

ーは、識別対象のハクサイ品種間での多型を検証することによって、品種識別用 DNA マ

ーカーとして使用が可能となる。ここでは、ハクサイの品種識別用として確立された DNA
マーカーの研究事例と、ハクサイ品種識別への適用が可能と推察される遺伝子解析用の

DNA マーカーの研究事例について、携わっている研究機関、研究者、DNA マーカーの種

類や研究内容ついて紹介する。  
 
 
１．育成者の侵害事例 
 表だった侵害事例はないようである。 
 
２．国内での技術開発状況 
 ＜品種識別を目的とした DNA マーカーの研究事例＞ 
（１）① 開発機関：大阪府立食とみどりの総合技術センター1) 

研究者：古川 真、谷本秀夫、橘田浩二、西岡輝美 
② 技術の種類等：SSR 

ハクサイ品種識別用 SSR マーカーは、独立行政法人農業・食品産業技術総合研

究機構野菜茶業研究所で開発された Brassica rapa の SSR マーカーの中から、

ハクサイ品種識別用として適しているものを選抜した。現在のところ、5 種類の

SSR マーカーにより、ハクサイ 16 品種の識別が可能となっている。 
 
 ＜遺伝子解析を目的とした DNA マーカーの研究事例＞ 
（２）① 開発機関：独立行政法人農業・食品産業技術総合研究機構野菜茶業研究所 

②-1 研究者：釘貫靖久、鰺坂秀敏、由比真美子、吉川宏昭、飛騨健一、平井正志 
技術の種類等：RAPD2) 
根こぶ病抵抗性遺伝子の解析において、3 種類の RAPD マーカーが同一の遺

伝子座に連鎖していることを明らかとしている。 
②-2 研究者：菊池幹之、鰺坂秀敏、釘貫靖久、平井正志 3) 

技術の種類等：RAPD（STS 化） 
根こぶ病抵抗性遺伝子の座に連鎖している 3 種類の RAPD マーカーの STS

化を行った。また、これらの DNA マーカーが、ハクサイ F1 品種間で多型を

示すことを明らかとしている。 
②-3 研究者：諏訪部圭太ら 4) 

技術の種類等：SSR 
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遺伝子解析に利用している 35 種類の SSR マーカーが、ハクサイ 5 品種間で

多型を示すことを明らかにしている。 
 
（３）① 開発機関：京都府立大学 5) 

    研究者：平井正志ら 
② 技術の種類等：RAPD 

RAPD マーカーを利用して、根こぶ病耐性遺伝子のマッピングを行っている。 
 
３．海外での技術開発状況 
 ＜品種識別を目的とした DNA マーカーの研究事例＞ 
（１）① 開発機関：北京野菜研究センター（中国）6) 
     研究者：Zheng X.、Song S.、Liu H.、Dore C.、Dosba F.、Baril C. 

② 技術の種類等：RAPD 
RAPD プライマーによる 3 個の多型と、アイソザイムによる 9 個の多型を併せ

て評価することにより、ハクサイ 21 品種の識別を可能としている。 
 

（２）① 開発機関：台湾農業研究所（台湾）7) 
       研究者：Hsue-Yu Chuang、Shing-Jy Tsao、Jaw-Neng Lin、Kan-shu Chen、 

Tsung-Dao Liou、Mei-Chu Chung、Yaw-Wen Yang 
② 技術の種類等：RAPD 

8 種類の RAPD プライマーを用いて、非結球ハクサイ 30 系統の識別を可能と

している。 
 
 ＜遺伝子解析を目的とした DNA マーカーの研究事例＞ 
（３）① 開発機関：National Institute of Agricultural Biotechnology(NIAB)（大韓 

民国）8) 
     研究者：Kim JS、Chung TY、King GJ、Jin M、Yang TJ、Jin YM、Kim HI 

② 技術の種類等：RFLP 
遺伝連鎖地図の構築に、520 種類の RFLP マーカーと 25 種類の PCR-based マ

ーカーを利用している。 
 

（４）① 開発機関：忠南大学校（大韓民国）9) 
     研究者：Jeong Hee Kim、Chang-Soon Jang、Kyoo-Won Cho、Yong Pyo Lim 

② 技術の種類等： AFLP、RAPD 
36 種類の AFLP プライマーと 28 種類の RAPD プライマーにより、470 個の

多型を検出し、根こぶ病抵抗性遺伝子の解析に利用している。 
 

（５）① 開発機関：ロシア科学アカデミー・バイオエンジニアリングセンター 
（ロシア）10) 

       研究者：Ignatov AN、Kuginuki Y、Suprunova TP、Pozmogova GE、Seitova 
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AM、Dorokhov DB、Hirai M 
② 技術の種類等：RAPD 

980 種類の RAPD マーカーを、黒腐病抵抗性に関する遺伝子解析に利用してい

る。 
（６）① 開発機関：華中農業大学（中国）11) 
      研究者：Liu RH、Meng JL 

② 技術の種類等：RFLP、AFLP 
166 種類の RFLP マーカーと 2 種類の AFLP マーカーを用いて、22 系統の

Brassica rapa から多型を検出している。 
 
（７）① 開発機関：北京野菜研究センター（中国）12) 
     研 究 者：Yu SC、Wang YJ、Zheng WY 

② 技術の種類等：AFLP、RAPD 
AFLP マーカーと RAPD マーカーの合計 352 種類の DNA マーカーで構築した

遺伝連鎖地図を用い、形態的特徴に関する QTL 解析を行っている。 
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（4） ナスの DNA 品種識別技術の開発状況 

 
大阪府立食とみどりの総合技術センター 

食品・資源部 生物資源グループ 古川真 
 
ナスでは、形態的特徴に関する遺伝子解析や有用形質を獲得した品種育成を目標とした

遺伝連鎖地図の構築に向け、多数の DNA マーカー（RAPD、RFLP、AFLP、SSR、SNP
等）が開発されてきている。それらの遺伝連鎖地図用 DNA マーカーは、品種間での多型

検出能力を検証することにより、品種識別用 DNA マーカーとしての利用が可能である。

そこで、ナスにおける品種識別用 DNA マーカーと、遺伝連鎖地図用の DNA マーカーの

両方における開発状況について紹介する。 
 
１．育成者の侵害事例 
 表だった侵害事例はないようである。 
 
２．国内での技術開発状況 
 ＜品種識別を目的とした DNA マーカーの研究事例＞ 
（１）① 開発機関：大阪府立食とみどりの総合技術センター1) ,2) 
     研究者：谷本秀夫、古川 真 

②-1 技術の種類等：RAPD 
5’末端を DIG 修飾したプライマーを用いた RAPD 法により、ナス品種識別を

目的とした RAPD マーカーの開発を行った。シークエンスゲルを用いた電気泳動

後、ナイロンメンブレンフィルターへの転写及び検出により品種識別を行う。6
種類の RAPD マーカーを用いることにより、ナス 12 品種の識別が可能である。 

②-2 技術の種類等：SSR 
独立行政法人農業・食品産業技術総合研究機構野菜茶業研究所で開発されたナ

スのマイクロサテライトマーカーを利用して、品種識別用 SSR マーカーを開発し

た。11 種類の SSR マーカーにより、ナス 28 品種の識別が可能となっている。 
 
（２）① 開発機関：独立行政法人農業・食品産業技術総合研究機構野菜茶業研究所 3) 

② 技術の種類等：SNP 
ナスの各組織で発現する遺伝子配列を１万個以上解読し、その情報に基づいて

DNA 品種識別に利用可能な 1 塩基多型マーカーを開発している。 
 
 ＜遺伝子解析を目的とした DNA マーカーの研究事例＞ 
（３）① 開発機関：独立行政法人農業・食品産業技術総合研究機構野菜茶業研究所 3) 

②-1 研究者：布目 司 
技術の種類等：RAPD 

104 種類の RAPD プライマーにより、ナス品種間における 115 個の多型

を検出しており、それらを遺伝連鎖地図の構築に利用している。 

69



 
②-2 研究者：布目 司 

技術の種類等：AFLP 
43 種類の AFLP プライマーにより、ナス品種間における 104 個の多型

を検出しており、遺伝連鎖地図の構築に利用している。 
②-3 研究者：布目 司、諏訪部圭太、宮武宏治、大山暁男、福岡浩之 

技術の種類等：SSR 
SSR 濃縮ライブラリの塩基配列情報から作製した 987 種類の SSR マー

カーを STS 化した。そのうち 504 種類の SSR マーカーは、ナス 6 系統間

での多型を検出することを明らかとしている。 
 
３．海外での技術開発状況 
＜品種識別を目的とした DNA マーカーの研究事例＞ 
（１）① 開発機関：インド農業研究機構（インド）4) 
     研究者：A.K.Singh、Major Singh、Rakesh Singh、Sanjeev Kumar、G.Kalloo 

② 技術の種類等：RAPD 
14 種類の RAPD プライマーを用いて、インド国内から集められたナス 28 系統

を識別しており、遺伝的多様性の研究に利用している。 
 
＜遺伝子解析を目的とした DNA マーカーの研究事例＞ 
（２）① 開発機関：ヨルダン大学（ヨルダン）5) 
     研究者：Sadder,Mother,T.、Al-Shareef,Rami,M、Haitham,Hamdan 

②-1 技術の種類等：RAPD 
ヨルダンの在来ナス 10 品種を材料とした RAPD 分析により、9 種類の RAPD

プライマーで 81本の多型を検出しており、遺伝的多様性の解析に利用している。 
 
（３）① 開発機関：ベローナ大学（イタリア）6) 
     研究者：Furini A、Wunder J 

② 技術の種類等：AFLP 
ナスとナス近縁種を含む 94 系統の形態特性の遺伝子解析に、AFLP マーカー

を利用している。 
 
（４）① 開発機関：コーネル大学（アメリカ）7) 
         研究者：Frary A、Doganlar S、Daunay MC、Tanksley SD 

② 技術の種類等：RFLP 
Solanum melongena と野生種との F2 系統を材料とした QTL 解析に、207 種

類の RFLP マーカーを利用している。 
 

（５）① 開発機関：National Bureau of Plant Genetic Pesources（インド）8) 
     研究者：J.L.Karihaloo、S.Brauner、L.D.Gottlied 
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② 技術の種類等：RAPD 
ナス 52 系統を用いた遺伝子解析において、21 種類の RAPD プライマーで 130

個の多型を検出している。 
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４） 穀類 

 

（1） 米の DNA 品種識別技術の開発状況 

 

独立行政法人 農業・食品産業技術総合研究機構 

食品総合研究所 食品素材科学研究領域長 大坪研一 

 

１．育成者権の侵害事例 

①夢つくし 

  福岡県農業試験場で育成された良食味米「夢つくし」が正式な実施許諾なしに他県で流

通・販売された。福岡県警は DNA 鑑定により当該米が「夢つくし」であることを確認し

た。この鑑定では食総研の開発した「コシヒカリ判別キット」が使用された。 

②新潟コシヒカリ 

 新潟県農総研ではいもち病に強いコシヒカリ（コシヒカリ新潟 BL）を育成して品種登

録し、平成17年度から、４種類のBLを混植したマルチラインに全面的に作付け転換した。

他県の農業者が正式な許諾を受けずに縁故米として種子の分譲を受けて栽培しようとする

投書が新聞に掲載されたが、その場合は育成者権の侵害に当たると考えられる。  

 

２．国内での技術開発状況 

 従来は稲の幼苗や葉を試料とするRFLP法による品種判別が育種研究者によって行われ

てきた。食総研および三井バイオは、1997 年に、独立に、種子（米）を試料とする DNA
品種判別技術を開発した。タカラバイオは食総研の開発した「コシヒカリ判別用キット」

を企業化し、市販を開始した。海外貨物検査では、米国での判別（SSR 法）による米の品

種の依頼鑑定を日本で初めて開始した。続いて、穀物検定協会や三菱化学ＢＣＬも DNA
鑑定を企業化した。穀物検定協会は食総研の RAPD 法、三菱化学ＢＣＬは SSR を用いた。

その後、サタケ、ビジョンバイオ、植物ゲノム開発センターも依頼鑑定を企業化した。福

岡県農試は RAPD 法による貯蔵水稲種子の品種鑑定を行い、作物研では、ミルキークイー

ンの判別技術を開発した。その後、植物ゲノム開発センターと東北大学は SNP 法を開発

し、穀物検定協会では SNP 法も併用している。サタケでは DNA 自動判別装置を開発し、

市販を開始している。食総研は、種苗管理センターと共同で、150 品種の登録品種につい

てデータベースを作成した。現在、農水省の委託プロジェクト「安全で信頼性の高い食品

のためのプロジェクト」において、食総研が他機関と共同で妥当性確認のための共同試験

を実施中である。また、種苗法改正によって加工品にも育成者権が及ぶことになったこと

を受け、米飯等の米加工品を試料とする DNA 判別技術を同プロジェクトにおいて開発中

である。 

 

３．海外での技術開発状況 

 米は小麦、トウモロコシとともに、世界の三大穀物とされており、年間生産量は約６億

トン（籾重量）である。世界の過半の人口の主食であり、アジアを中心に自給的作物であ

る。生産量の多い国は、中国（約２億トン）、インド（約１億５千万トン）、インドネシア
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（約４千万トン）、バングラディシュ（約２千万トン）、ベトナム等である。 

 世界の稲品種は１０万以上あるとされ、きわめて多様である。アフリカ稲（オリザ・グ

ラベリマ）以外の栽培稲の大多数はアジア稲（オリザ・サティバ）であり、インディカ亜

種とジャポニカ亜種に分類される。 

  米の品種識別には、従来、①植物体の形態的特徴、②交配・稔実の可否、③玄米粒の外

観的特徴、④酵素多型、等が用いられてきた。植物体を離れた米粒の近縁種同士を識別す

るためには、DNA 判別が適している。 

 遺伝資源センターに保管する多様な稲遺伝資源の特徴を把握・記録するため、DNA マ

ーカーが活用される（Virk et al, 1995）。 

 初期には、遺伝子を抽出して各種の制限酵素で分解して得られる断片長による識別

（RFLP）が利用された（Helentjaris et al, 1985）(Tanksley et al, 1989)(Virk et al, 1995)。
RFLP は、アジア稲の分類（Wang et al, 1992）やインディカとジャポニカの識別にも利

用された（Zang et al, 1992）。 

 ランダムプライマーを用いるＰＣＲ法（RAPD 法）による米の遺伝的多様性が米国テキ

サス技術大学で調べられ、RAPD 法の結果と従来のエステラーゼを用いる酵素多型法の結

果が一致すること、インディカとジャポニカの相違が大きく、インディカ内の水稲と陸稲

の遺伝的変異は小さいことが報告された（Yu and Nguyen, 1994）。RAPD 法は、Ko らに

よって、オーストラリア米の品種判別にも適用された（Ko et al, 1994）。 

  イタリアのパビア大学では、中国科学院遺伝研究所と共同で、RAPD 法による中国北部

のハイブリッドライスの両親、維持系統及び F1 種子の DNA 分析を行い、RAPD 法が近

縁種の判別にも有効であることを示した（Wang, et al, 1994)。 

  中国科学院遺伝研究所では、稲、小麦、トウモロコシの半粒種子を試料とする RAPD 分

析を行い、葉を資料とする RAPD 分析と同じ結果がえら得ること、この方法が病害抵抗性

種子の選抜に有効であることを報告した（Zhai et al, 1997）。 

 イギリスのバーミンガム大学では、国際稲研究所の保有する稲遺伝資源について DNA
抽出法、RAPD 法による分析、結果の数値化の検討を行い、再現性の良いことを示した

（Virk et al, 1995）。米国カリフォルニア大学では、RAPD 法を用い、10 種類のプライマ

ーによってインディカとジャポニカの分類を行うとともに、134 種類のジャポニカを熱帯

ジャポニカ群と温帯ジャポニカ群に分類できることを報告した（Mackill, 1995）。米国ル

イジアナ州立大学では、アイオワ大学と共同で、長粒・短粒および登熟時期の異なる 26
種類の稲について、220 種類の市販 RAPD プライマーによる RAPD 分析を行い、69 種類

のプライマーによる 92 種類の多型を見出し、7 種類のプライマーで 26 種類の稲を全て分

類できた（Cao and Oard, 1997）。 

 RAPD 法以外に、DNA の反復配列の相違による判別も行われた（マイクロサテライト

法、SSR 法）。米国コーネル大学では、20 種類の稲試料でマイクロサテライト反復数の変

動を調べ、SSR マーカーは RFLP マーカーより識別性の高いこと、インディカ亜種とジャ

ポニカ亜種を識別するプライマーのあることが報告された（Wu and Tanksley, 1993）。米

国ジョージア大学では、国際稲研究所の 20 種類の稲試料を用いて SSR マーカーが遺伝的

に保存されるので連関地図作製に有用であること、病虫害抵抗性遺伝子の分析に活用でき

ることが示された（Zhao and Kochert, 1993）。米国バージニア州立大学では、稲の 238
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種類の在来種及び品種を試料とし、10 種類の SSR マーカーを用いて多型を調べ、SSR マ

ーカーが、稲遺伝系統の識別と作物進化の研究に有用であることを報告した（Yang et al, 
1994）。 

米国カリフォルニア大学では、インディカ亜種 2 種類、熱帯ジャポニカ亜種 4 種類、温

帯ジャポニカ亜種 8 種類を試料とし、RAPD 法、マイクロサテライト法、AFLP 法（2 種

類の制限酵素で試料 DNA を分解し、末端特異的なプライマーでＰＣＲ増幅して多型を検

出する方法）の 3 種類の方法で分析した。その結果、AFLP 法は、RAPD 法およびマイク

ロサテライト法と同じ分類傾向が認められ、多数の多型が検出される有望な方法であるこ

とが報告された（Mackill et al, 1996）。 

米国コーネル大学では、ジャポニカ亜種（台中 65 号）とインディカ亜種の同質遺伝子

系統を試料とし、核由来 DNA の制限酵素分解によって得られる特異的 DNA 断片をアダ

プター特異的 PCR 法で増幅し、変性ポリアクリルアミドゲル電気泳動を用いて増幅 DNA
を分離して対象 DNA を抽出し、それを鋳型としてさらに PCR を行うことで目的 DNA を

クローニングする技術を開発した。これにより、インディカ亜種とジャポニカ亜種の相違

と関係する多型マーカーを多数検出することができた（Cho et al, 1996）。 

同大学では、259 個体、71 品種を試料とし、植物形態による分類、RFLP 法およびマイ

クロサテライト法による分類の比較を行った。その結果、RFLP 法およびマイクロサテラ

イト法により、同一品種内にも多くの多型が認められ、在来種の場合には固定品種の場合

よりさらに多くの品種内多型が認められた。RFLP マーカーよりマイクロサテライトマー

カーの方が多型検出能力が優れており、特に 4 種類の有用マーカーを組み合わせることで

試料の分類効率が向上した（Olufowote et al, 1997）。 

  日本の神戸大学では、稲の遺伝的由来を調べる目的で、A-ゲノム型の 29 種類の稲の

RAPD 分析を行い、O.sativa と O.glaberrima は、それぞれ、O.perennis および

O.breviligulata から由来すると推定した(Ishii et al, 1996)。さらに、RAPD 法、RFLP
法（制限酵素断片長分析）および SSLP 法を用いて A-ゲノム型稲の遺伝的多型性を調べ、

それぞれの方法による分類図を作成した（Bautista et al, 2001）。  

  インドの国立化学研究所では、インドの 42 種類の優良稲品種を試料として、RAPD 法、

反復配列同士の間隙を分析する ISSR 法、マイクロサテライト DNA の配列に基づいた特

定プライマーを使用する STMS 法という 3 種類の DNA マーカーを使用して遺伝的多型性

を調べた。３種類の方法の多型性平均値は、それぞれ 2.21、4.05、5.49 であった。これら

3 種類の DNA 分析を併用することによって幅広い対象の稲を分類できると報告されてい

る（Davierwala et al, 2000）。 

 米国のアーカンソー大学では、いもち病抵抗性及びワキシー遺伝子近傍の SSR マーカー

を用い、食味と耐病性の DNA 選抜を開始している（Johnson et al, 2003）。   
  イタリアのフェララ大学では、２地域、４品種の米を試料とし、RAPD 法による DNA
判別及び、脂肪酸組成、無機成分組成等の化学分析を行い、結果の主成分分析により、品

種と産地の判別を検討した結果、RAPD 法により近縁種でも品種判別が可能であり、化学

分析によって地域間差の検出が可能であることを示した（Brandolini et al, 2006）。 
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（2） 小麦の DNA 品種識別技術の開発状況 

 
 岡山大学 自然科学研究科（農学系） 
植物・微生物機能開発学講座 田原誠 

 
１．小麦の品種識別技術開発についての背景 
 小麦の品質は、同じ品種であっても栽培された土地や栽培年度の気象条件により変化す

るので、小麦製品の品質を一定にするために、小麦流通や製粉などの段階において、複数

の品種や産地の異なるものをブレンドして調整している（長尾、1995）。コムギの品種は、

品質以外にも、収量性、耐病性、耐乾性などの栽培特性がそれぞれ異なるので、コムギの

生産者にとって品種選択は重要な要件であるものの、製粉以降の加工の段階においては、

製品（小麦粉）の品質が一定の基準に収まっている限り、その原料となったコムギ品種が

意識される機会は少ない。これは、精白米が最終製品となり、特定の品種とその品質が消

費者に意識されることのあるイネとは大きな違いである。実際、コムギについては、生産

者の側でも、生産の安定をねらいとして、複数の品種を混播する栽培が米国の冬コムギ地

帯の一部で行われている（Kansas Agricultural Statistic Service , 2006）。 
 近年、新品種の育成者の権利が国際的に法制化され、さらに、その権利の範囲が従来の

種苗から生産物にまで拡大された。育成者の権利が種苗の生産・流通までに限定される場

合は、栽培段階での調査も現実的なものであり、保護品種の同定は植物体の形態形質によ

る判定でも十分であったものと考えられる。しかし、コムギの生産物にも育成者の権利が

及ぶこととなり、コムギの子実、小麦粉、加工製品などを分析して、正確に品種を識別し

同定する技術の開発が急遽必要となってきている。同時に、新品種保護規定に基づく登録

には、新品種が既存品種のいずれとも異なり（Distinct）、品種内では均質であり（Uniform）

かつ遺伝的に安定（Stable）であることを示す必要（DUS テスト）があるが、コムギは既

存の品種数が多く、登録品種数が増加した場合に多数の品種との比較は困難が予想される

ので、信頼性の高い品種識別方法の開発とそのデータ・ベース化が求められている。 
 また、コムギの育種は、各国において、これまでに改良を加えてきた材料（品種）にさ

らなる改良を加える方法（Mainstream breeding）が採られているために、最近育成され

た品種については、遺伝的な違いが少なくなる傾向がある。このため、新たな同定方法は

遺伝的に同質性の高い品種群であっても明確に識別できるものでなければならない。 
 従来、コムギ品種の分類は、胚乳の貯蔵タンパク（グルテニンやグリアジンなど）の組

成をもとに行われてきた。最近、これらのタンパクの組成を二次元電気泳動法を利用して

詳細に解析し、それぞれの品種に固有のタンパクを見いだすことで品種の同定が可能であ

り（Skylas ら、2001）、さらに２～３種類の品種をブレンドした小麦粉においても分析で

きることが示された（Yahata ら、2005）。また、品種固有のタンパクに反応する抗体を作

成すれば、簡易な分析方法の開発も可能であるとされている（Skylas ら、2001）。しかし、

加工製品を分析対象とする場合には、タンパクは加熱による変成や発酵に伴う酵素分解を

受けやすく、電気泳動をはじめ抗体利用の場合でも分析が困難になることが知られている

（Dien ら、2002）。これに対して、DNA は、１）耐熱性があり、部分的に分解されても
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分析対象となる、２）生育ステージや組織を問わず分析対象とすることができる、３）PCR
法を利用して特定の塩基配列を極めて高感度かつ正確に検出できるなどの特徴がある。実

際、PCR 法を利用した DNA 分析では、小麦粉はもとより、焼いてから日数が経過したパ

ンであっても DNA を抽出でき、さらに、加工によって DNA が断片化されていても、抽

出される平均的な長さ以下であれば、遺伝子のコピー数に関わりなく検出が可能であるこ

とが示された（Tilley、2004）。このため、コムギの品種識別に適した DNA マーカーの比

較検討が進められてきている。そのようなマーカーとしては、RFLP、RAPD、STS マー

カー、AFLP、SSR などが検討されてきたが、１）品種間の多型を示すマーカー数が多く

確保できる、２）共優性マーカーで異質接合性を検出できる、３）検査の自動化が比較的

容易できるなどの特徴から、現時点では、SSR を中心に研究が行われている。 
   
２．欧米におけるコムギ品種識別技術開発に向けての取り組み 
 コムギ品種識別の研究開発ついて、まず、米国では、農務省の植物品種保護担当部局は

品種識別のための栽培試験を行わず、また、出願者が DNA マーカーによる情報を登録に

必要な情報に補足する形で提供した場合には、区別性が明確な証拠に限って認めることと

している（Canadian Food Inspection Agency, 2005）。このような状況のため、農務省と

してはコムギの品種識別のための DNA マーカーの開発を行っていないものと見られる。

また、2005 年から開始されたコムギの DNA マーカー開発とこれに基づく選抜方法を開発

するための農務省の大型プロジェクト（Wheat  CAP: Coordinated Agriculture Project）
においても品種識別を直接の目的とする研究課題は見受けられない。 
 これに対して、ヨーロッパでは、1994 年に欧州連合による植物品種保護制度が樹立され、

連合加盟国は自国からの出願について UPOV に準じた DUS テストを実施し、連合内の品

種保護を承認することができる。欧州連合内の DUS テストにおいては、DNA を含めた分

子マーカーによる試験は使われていないが、連合は、その開発に向けた研究に資金提供を

行って検討を進めている。また、UPOV では、その組織に Biochemical and Molecular 
Techniques and DNA-Profiling in Particular (BMT)というワーキング・グループを 2001
年２月に設置して検討を進めているが、コムギについては、英国環境食糧省植物研究所が

中心となって研究を行ってきている。以下、植物研究所が行った研究とその結果について

とりまとめる。 
 
３．コムギの DUS テストにおける従来法と分子マーカー法の比較試験（実施主体：英国

環境食糧省植物研究所の R, J, Cooke ら） 
１）第１期（1996 年６月から 2002 年５月） 
 50 個の SSR（STMS: Sequence Tagged Microsatellite Site）マーカーを導入し、コ

ムギ 40 品種について、従来の形態形質に基づく方法と同様の取り扱いにより DUS テス

トを行って比較した。その結果、これら 40 品種を効率よく識別することのできる SSR
マーカーを選定することができた。SSR に基づく分子マーカー法には明らかな優点が存

在しているが、品種内多型の検出など、実際の DUS テストに利用するためには、現有

制度との調整など、修正すべき点があると結論している（英国環境食糧省研究開発最終

報告書、プロジェクト・コード VS0118）。 
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 なお、SSR マーカーによるコムギ品種の識別能力と分析の再現性を調査するため、英

国環境食糧省植物研究所は、ドイツの Institute for Plant Genetics and Crop Plant 
Research 、フランスの Agrogene、オランダの Plant Research International と共同し

て、最近登録されたコムギ 502 品種をヨーロッパの 15 カ国から収集し、19 個の SSR
マーカーで分析した。その結果、全品種の区別が可能であり、対照とするために重複さ

せた品種や異なる国の研究所の間の試験結果で良好な再現性（99.5%以上）が得られた。

また、約 25%の品種においては品種内の多型が検出された。このため、SSR は多数のコ

ムギ品種について、分子マーカーによる識別情報データベースを構築するのに適したマ

ーカーであると結論している（Röder ら、2002）。 
２）第２期（2002 年 12 月から 2003 年８月） 
 第２期の研究開始にあたり、前述した BMT ワーキング・グループが、分子マーカー

法を UPOV のシステムに導入する際の３つのオプションを提言していた。オプション

１：形態形質と連鎖した分子マーカーを開発・利用する、オプション２：既存品種の分

類管理に用いる（既存品種について、従来の形態形質による分類を分子マーカーに基づ

く分類によって置き換える）、オプション３：分子マーカーを利用して全く新たな新品種

登録システムを作る。 
 第１期の研究は、結果として、オプション３の手法開発に関与したものであった。第

２期には、前期に続き、SSR マーカーの選抜と最適化を進めたほか、既存の DUS デー

タ（形態形質）による分類、第１期に最適化した８個の SSR マーカーによる分類、さら

に、遺伝子領域の SSR マーカー（ヨーロッパのコムギ SSR データ・ベースのプロジェ

クトからの分譲）による分類をコムギ 40 品種にそれぞれ適合し、これら３者の結果を

比較して、オプション２の検討を行った。分類を比較するために使った複数の方法の間

では結果に矛盾がなかったものの、形態形質に基づく系統間の距離と SSR 座の類似性に

基づく系統間の遺伝距離の相関は低く、SSR マーカーを既存品種の分類管理に適用する

ためには、さらなる研究が必要であるとの結論となった（英国環境食糧省研究開発最終

報告書、プロジェクト・コード VS0131）。 
 

４．SSR マーカーの検索 
 コムギの SSR については、前述の Wheat CAP など、染色体のマッピングとこれを利用

したマーカー選抜の実用化に向けてのプロジェクトが進行している。SSR マーカーを効率

的に見いだし、また、STM 化する手法も開発されたため、多数の SSR マーカーが知られ

るようになっており、米国農務省が管理する下記のサイトで検索が可能である。なお、SSR
マーカーを品種保護制度の新品種識別マーカーとして利用するためには、英国環境食糧省

植物研究所の R. J. Cooke らが行った上述のような最適化の検討が必要であろう。 
１）GrainGenes: A Database for Triticeae and Avena の Microsatellites and STS's 
 http://wheat.pw.usda.gov/GG2/quickquery.shtml#microsats 
２）Triticeae EST-SSR Coordination! 
 http://wheat.pw.usda.gov/ITMI/EST-SSR/ 

 
５．SSR マーカーによる小麦粉混入検出方法の開発 
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 普通コムギに存在するがマカロニ・コムギには存在しない D ゲノムに特異的な SSR マ

ーカーを開発することで、マカロニ・コムギの小麦粉に混入していた普通コムギの小麦粉

を PCR によって高感度に検出・定量できることが示された（Bryana ら、2002）。同様に、

スペルト・コムギ製品への普通コムギの小麦粉混入を検出する方法も報告されている

（Büreu ら、2001）。 
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（3） オオムギの DNA 品種判別技術開発の状況 

 
独立行政法人 農業・食品産業技術総合研究機構 

近畿中国四国農業研究センター 
大麦・はだか麦研究チーム 柳沢貴司 

 
はじめに 
オオムギは日本国内ではビール、味噌、焼酎、麦茶、麦飯などの多様な食品の原料とし

て用いられている。一方、海外の多くの国では飼料用を除けばほとんどがビール用として

使われている。品種毎にビール醸造特性は異なり、麦芽として使用するビール麦品種の純

度管理は、麦芽の品質成分と同様にビール醸造上の重要な管理項目である。したがってビ

ール会社の中には国内、海外でも自社ビールを特徴づける原材料である大麦の品種判別に

ついて取り組みがなされている。 
以前はアイソザイムや種子貯蔵タンパク質の電気泳動パターンによる品種判別が試みら

れてきた。例えば四半世紀前の米国中西部の六条性のビール麦は種子の形態やアイソザイ

ムや種子貯蔵蛋白質の電気泳動パターンを用いて容易に判別できていた。しかしながら優

良な系統を交配母本として極めて狭い遺伝子資源を利用して品種改良が進み、品種の近縁

度が高くなってきたことから、上述した手法では判別は現在は困難である。したがって現

在は最も有効な手法として DNA 多型を用いた品種判別技術の開発が進められている。 
 

DNA マーカーの開発 
DNAマーカー開発初期にはRFLPマーカーやRAPDマーカーの報告が多くあった。RFLP

マーカーは DNA 断片の制限酵素処理や電気泳動、サザン解析などの実験操作が必要で、

煩雑なのが欠点であり、RAPD マーカーによる多型検出は、PCR のプライマーが手軽に利

用できる反面、結果の再現性や安定性に欠けるという欠点があった。 
現在利用価値が高いと考えられているのはゲノム中に非常に多く存在している単純反復

配列（SSR: Single Sequence Repeat）の繰り返しの差を利用した SSR マーカー（マイクロサ

テライトマーカー）と考えられている。これらのマーカーは染色体地図上にマッピングさ

れて、単純反復配列の両側のプライマー配列を用いて PCR を実行すると得られる増幅産物

のサイズが知られている（Saghai-maroof et al. 1994; Becher and Heun 1995; Liu et al. 1996; 
Struss and Plieske 1998; Ramsay et al. 2000）。 

このマーカーは共優性を示すことや遺伝子座特異的であること、反復数の繰り返しの差

を検出するために一つのマーカーでいくつもの多型が出現することから、多くの国や研究

機関で品種判別に有効性が指摘されている。 
現在、graingenes（http://www.graingenes.org/cgi-bin/ace/search/graingenes）などの Web 上で

数百種類のマーカーが公開されているので、世界中のどの場所からでもこれを利用するこ

とが可能である。これらのマーカーを複数用いることで、多数の品種でも判別可能となっ

ている。 
北米を中心にオオムギのゲノムプロジェクトが進行しているが、ゲノムの単純反復配列

（例：AT, CCG 等）を標的とした濃縮ライブラリーや cDNA ライブラリーから見つけるこ
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とができる。SSR マーカーで増幅される分子量は 100-200bp 前後が多い。電気泳動は数塩

基の違いを検出できるシークエンスゲルを用いた方法の報告もあるが、汎用性を考えた場

合には 2-3%アガロースゲルを用いる手法が簡便と考えられる。また DNA 抽出にはキット

化されたものなどなるべく簡易な手法が良く、マニュアル化された手法で精度を高めると

いう技術開発が望まれる状況である。 
また一塩基多型（SNP: Single Nucleotide Polymorphism）を用いたマーカーの開発も進ん

でいる。SNP を利用したマーカーには、増幅産物の内部の制限酵素認識部位の有無で判別

を行う CAPS マーカーやその応用方法である dCAPS マーカーが利用できる。またこれらの

マーカーを利用して定量的 PCR といった手法により品種の混入比率を判定できる可能性

があり、これからの開発が期待されている。現在、SNP のデータベースは Web 上で公開さ

れている。（ http://bioinf.scri.sari.ac.uk/barley_snpdb/index.html ）またこれに関しては

Pyrosequencing 法による品種判別の試みがなされている（Pacey-Miller and Henry 2003）。ま

た変性濃度勾配ゲル電気泳動を用いた RAPD 解析が、予算の少ない研究室には向くという

報告がある（Bahieldin et al. 2006）。PCR を基本とした技術に比べて実験操作に習熟度が必

要であるが、今後の技術開発が期待される分野である。 
品種の中には突然変異に由来する品種や特定の形質を付与するために戻し交雑を繰り返

した品種（従属品種）がある場合、SSR マーカーでは判別できない可能性もある。これに

ついては SNP による判別やゲノム中の塩基の欠失や挿入（in/del）を利用したマーカーに

よってのみ原品種と判別可能となるので、SSR マーカーだけに全面的に頼るわけにはいか

ない場面が出てくるであろう。 
 

品種判別の状況 
先に述べたように SSR マーカーは PCR の装置とプライマーおよび PCR 用のキットさえ

あればどの研究機関でもすぐに利用可能であるので、手にある材料をすぐに解析すること

が可能である。日本国内では二条オオムギの CAPS マーカー（9 種類のマーカーと 6 種類

の制限酵素の組み合わせ）により国内の 22 品種と海外の 2 品種を判別したという報告があ

る（Ucimura et al.2004）。また 18 品種を 5 種類の SSR マーカーのみで判別したという報告

がある（Turuspekov et al 2001）。CAPS マーカーは PCR での増幅産物を制限酵素処理を行

う必要があるために SSR マーカーより操作が煩雑となる欠点がある。 
海外での状況であるが、カナダの六条性のビール麦は以前はすべて穀粒の糊粉層が青色

を呈していたために他国産のビール麦と判別が容易であった。しかし現在ではそのような

見た目で判別できる指標がなくなったために、カナダ穀物局の穀物研究所では品種判別技

術開発がなされており、8 種類の SSR マーカーにより、2003 年時点で登録されている二条

性の 67 の品種すべてを判別可能であり、六条性についてはビール麦 17 品種はそれぞれが

すべて判別可能であり、非ビール麦の 85 品種とも判別可能という報告がある。 
（http://www1.agric.gov.ab.ca/$department/deptdocs.nsf/all/fcd7439?opendocument#top） 

イギリスでは 29 の SSR マーカーを用いて 134 品種中 116 品種が判別可能であったとい

う報告がある（Southworth et al. 2004）。オーストラリアでは 17 の SSR マーカーを用いて

180 の品種のうち 90%以上の品種判別が可能であったという報告がある(http://www.regiona 
l.org.au/au/abts/1999/holton.htm)。またオオムギの中で皮が容易にはずれ、食用での利用があ
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る裸麦の遺伝資源がチベットでは豊富にあり、これらの品種判別の試みが中国でなされて

いる（Yu et al. 2002）。このように大学や行政機関の研究所が中心となって判別技術の開発

とその実証性の解析が進められている。 
国内では 15 種類のオオムギの品種判別を請け負う会社が営業している。海外ではオオム

ギ品種の開発は大学や企業が担っているところがある。ビール会社、製麦会社では麦芽品

質に加えて、上述したマーカーを用いて扱う品種の情報を解析しているが、どの程度有し

て、どのように使っているかは不明である。 
ゲノムのシンテニーを考慮した場合、イネやコムギのゲノムプロジェクトで開発された

マーカーの利用も可能であるが、信頼性、再現性という観点から品種判別という目的から

すればオオムギで開発されたマーカーを利用するのが望ましいと考えられる。 
葉などの新鮮な植物体からの DNA 抽出方法は確立されており、PCR を基本としたマー

カーを増やすことで判別する品種が増えてもその対応は可能と考えられる。現在、筆者ら

は加工品由来の DNA を判別する技術開発を進めているが、加工食品だと味噌であれば発

酵工程、麦茶であれば焙煎工程、麦飯であれば圧扁工程を経るために DNA の断片化や消

失が起きていると考えられており、増幅効率を考えて増幅配列を 150bp 以下の短いサイズ

とするべきことや、DNA の抽出時になるべく損傷を与えない方法を取るなどの工夫が必要

であり、これから技術を確立していく必要がある分野である。 
また品種間差を検出するのに SSR マーカーは有効であるが、その基となる単純反復配列

の反復単位の繰り返しの数の差は変異が起こりやすいことも指摘されている。自殖性作物

であっても世代を進めていくうちに品種内の個体差が出現する可能性も否めない。したが

って複数のマーカーを用意してチェックしておく必要がある。 
 

将来の展望 
筆者の知る範囲ではオオムギにおいて育成権を侵害した事例はないが、こういった技術

開発が進むことにより、意図的な品種の混入や偽装表示などの不法行為の抑止力となると

考えられている。 
現在、国内でも海外でも品種を登録する際に表現形質での判別が行われており、品種の

均一性、他品種との識別性は登録用件の重要な項目である。品種の登録に必須である品種

の識別性について、これからますます品種の近縁度が高まり、優良系統のゲノムを一部を

置き換えて耐病性等を付与した品種が多く現れると考えられる。こうした品種の識別性に

は今までの表現型の判別だけでは困難であるため、DNA 情報を登録する必要は出てくるの

ではないかと考えられる。この際に判別に簡便性や迅速性が求められること、また品種で

の差は出現するが、品種内の個体での差が均一であることが求められるために DNA マー

カーの開発はさらに重要になると考えられる。 
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５） マメ類 

 

（1） ダイズの DNA 品種識別技術の開発状況 

 
千葉大学 園芸学部 特命教授 原田久也 

 
 ダイズ（Glycine max）はマメ科、ダイズ属、Soja 亜属に分類される栽培植物である。

もともと中国、日本、インドネシアなどのアジアの限られた地域で主に栽培されていたが、

1900 年頃から米国で油糧作物として栽培されて以来、南米、タイ、インド、アフリカ諸国

でも栽培されるようになり、トウモロコシ、コムギ、イネについで生産量の多い作物とな

った。世界的には油脂源と飼料としての利用が多いが、アジアでは伝統的な食品に加工さ

れ、主食のイネと共に最も重要な作物である。最近では良質なタンパク質が種々の食品の

素材として利用され、未熟種子（エダマメ、ムキマメ）の利用も世界的な広がりを見せて

いる。米国、南米のダイズはほとんどが組換え体であるのも大きな特徴である。輸出国で

ある米国やブラジル、日本と同様に国内生産を行いながら輸入している韓国、エダマメ品

種の栽培の多い台湾、最近急速に輸入が増えている中国について DNA 品種識別技術の開

発状況を調査した。 
 
1）育成者権の侵害事例 
 我が国では特定の種苗会社が開発したエダマメ品種のコピーと思われるものが見出され

ていた。また台湾や中国から輸入されている冷凍エダマメの中には日本の品種を持ち出し

て増殖したものが多く使われていた。しかし育成者権の侵害として取り上げられたことは

ない。最近は台湾政府が自国の開発したエダマメ品種が海外に流出していることを懸念し

始めている。 
 
2）国内での技術開発状況 
 川井ら（2001）は千葉大学で開発した 6 種の SSR マーカーによりダイズ 24 品種の識別

が可能であることを示した。北海道立中央農業試験場では USDA の４種の SSR マーカー

により 16 品種が識別可能であったことを報告している（2002 年作成成績概要書）。種苗

管理センターの小曽納と伴（2004）は USDA の開発した SSR マーカー7 種によりエダマ

メ用登録品種 14 品種、冷凍エダマメ 9 サンプルのうち、19 種について識別が可能であっ

たこと、登録品種は 4 種類の SSR マーカーで識別できたことを報告している。国内では

エダマメのブランド化が進んでいるが、山形大学の泉舘と阿部（2006）は山形県で栽培さ

れているダダチャマメ系統を中心にした 11 品種のうち、7 品種は千葉大学が開発した 4
種の SSR マーカーで識別が可能であることを示した。煮豆、エダマメとして需要の多い丹

波黒系統についても小坂（2004）が加工品を含めて SSR マーカーによる識別を報告して

いる。それによると USDA の 30 種類の SSR マーカーを用いて、丹波黒標準系統は 4 グ

ループに分類されている。福田等（2006）はエンレイ、オオツル種子の純度管理のため、

SSR マーカーの選抜を行い、千葉大学が開発したひとつの SSR マーカーで 10 粒に 1 粒ま

での混入の検出が可能であったと報告している。 
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3）海外での技術開発状況 
① 開発の背景 
アメリカでは限られた遺伝資源から品種開発が行なわれているため、品種登録の際の基

本的な形質調査だけでは新規性を確認できない場合が増えて来ている。その場合区別出来

ない登録品種と比較するための新たな生育調査が必要になるが、DNA マーカーを用いて

あらかじめ識別を行うことにより、比較する品種数を減らしたり、新たな生育調査を行な

わないで済ませることが出来る。そのため、アメリカ農務省の Plant Variety Protection  
Office での新規性確認のための調査項目には、形態的特性、病害抵抗性、ダイズシストセ

ンチュウ抵抗性、土壌中の成分に対する生理反応、虫害抵抗性、除草剤抵抗性、導入遺伝

子の構造（ベクターの種類と構成、導入遺伝子）、に加えて遺伝的マーカーがある。遺伝的

マーカーの中には、アイソザイム、RFLP マーカー、SSR マーカーがあるが、最近は SNP
マーカーも検討されている。 
中国ではダイズ、ツルマメについて多数の遺伝資源を保有しているので、DNA マーカ

ーを用いた遺伝資源の分類については多くの研究があるが、育成者権保護のための DNA
マーカーの開発についての研究は極めて少ない。 
韓国では国内産のダイズと中国、アメリカからの輸入ダイズで価格に大きな違いがある

ため、品種識別のための DNA マーカー開発が国立研究機関で行なわれている。主に SSR
マーカーが用いられているが、SNP マーカーの開発も検討されている。 
台湾では高雄地区農業改良場、台南地区農業改良場で開発したエダマメ新品種の登録に

際して inter-SSR マーカーが用いられている。台湾政府は最近、自国が開発したエダマメ

の新品種が海外に流出することに注意するようになっており、その点からも品種識別のた

めの DNA マーカー開発を支援していると考えられる。 
ブラジルの農牧供給省品種保護部局の回答では、品種保護を目的とした DNA マーカー

の開発は行なわれていないようである。 
 
② 開発機関・研究者 

   アメリカでは USDA-ARS の Soybean Genomics and Improvement Laboratory の

Perry B. Cregan 博士を中心に品種識別のための DNA マーカーの開発が行なわれている。 
   中国では吉林省農業科学院で、DNA フィンガープリントによる品種識別の報告がある

が、国の機関では今のところ、DNA マーカーによる品種識別技術は行なわれていない。 
 韓国では National Institute of Agricultural Biotechnology、農村振興庁（RDA）の

Institute of Crop Science 、Gene Bank で DNA マーカーの開発が行なわれている。 
 台湾では国立台湾大学の Shun-Fu Lin（林 順福）博士が品種識別のための DNA マー

カーの開発を行なっている。 
 ブラジルでは EMBRAPA-Cenargen の Dario Gratapaglia 博士が DNA シーケンサーを

用いた遺伝子型の解析を行なっているが、品種識別のための DNA マーカー開発は行なっ

ていないようである。 
 
③ 用いられている技術の種類、改良状況、新技術 
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 アメリカ農務省の Perry B. Cregan 博士のグループ（1999）は 3 塩基をコアとする 48
の SSR マーカーから品種識別に適したものを選び出すための解析を行なった。アメリカ品

種のもとになっている 35 の祖先品種と 66 の優良品種の遺伝子型を DNA シーケンサーで

決定して、どの 2 つの座位についてもアリールサイズの範囲が重ならないこと、各座位の

アリールサイズの差異が 3 塩基以上であることを条件として、まず 30 の SSR が選び出さ

れた。次に 66 の優良品種のデータから、30 の SSR 間の距離を計算してクラスター解析を

行い、66 品種について特異的なアリールサイズパターンを示すこと、1~2 枚のゲルで容易

に解析できること、なるべく多くの連鎖群に属することを考慮して 13 の SSR を選択した。

それらは 20 連鎖群のうち、12 連鎖群からのものであった。最近彼らは 13 の SSR マーカ

ーに代わるものとして、19 の連鎖群にある 23 の SNP マーカーを新たに提案している

（Yoon 等 2007）。 
 中国吉林省農業科学院では吉林省の 64 品種を識別するために 140 のプライマーペアか

ら 3 つの RAPD マーカーを選択した（Zhao 等 2000）。 
 韓国では非常に多型性の高い SSR マーカーの探索を行なっており、少数のマーカーで韓

国の約 90 品種の識別を行なおうとしている。また SNP マーカーの開発も予定している。 
 台湾では 12 のコアプライマーを用いて 25 の inter-SSR マーカーをエダマメ品種の識別

のために開発した。 
 
④ マーカー数、識別可能な品種数 

 アメリカ農務省の Perry B. Cregan 博士のグループ（1999）は選択した 13 の SSR マー

カーの有効性を確かめるために、形態的、器官の色調、伸育性が類似している品種を 4 つ

の成熟群から新たに 36 品種（Ⅰから 10 品種、Ⅱから 7 品種、Ⅳから 10 品種、Ⅵから 9
品種）選び、解析を行なった（Song 等 1999）。その結果すべての品種の識別が可能であ

った。従ってこの 13 の SSR マーカーで少なくても 137 品種の識別が可能であることがわ

かる。 
 中国吉林省で開発された 3 つの RAPD マーカーで吉林省の 60 品種の識別が可能である

と報告されている(Zhao 等 2000)。 
 韓国では 5 つの SSR マーカーだけで、1913 以来開発された韓国の品種の 90％が識別可

能であったらしい（投稿中）。この論文は未だ発表されていない。用いられた非常に多型性

が高い SSR マーカーがどのような構造をしているか興味のあるところである。 
 
⑤ ゲノム研究との関連、シンテニーの利用 

 ダイズはゲノムサイズが比較的大きく（1.12×109bp）、反復した領域がゲノム中に散在

して複雑なゲノム構造をしていること、染色体数が多い、塩基配列の多型性が低いなどの

理由で、主要作物の中ではゲノム研究が遅れていた。ダイズでは RFLP マーカー、SSR マ

ーカー、AFLP マーカーが主に開発されている。ダイズでも SSR マーカーがかなりの多型

を示すことが、Akkaya 等（1992）、Morgante and Olivieri (1993)、Rongwen 等（1995）、
Maughan 等（1995）により報告された。Dwian and Cregan（1997）はアメリカのダイ

ズ品種識別に有効な 20 の SSR マーカーについて述べている。また彼等は 3 色の蛍光色素

でラベルしたプライマーを用いたマルチプレクッス PCR を行い、品種識別に有効である
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ことを示した。現在ではダイズの SSR マーカーはかなりの数に達している。USDA では

ゲノムから約 2000、かずさ DNA 研究所では EST から約 7000、千葉大学ではゲノムと

EST から約 1400 の SSR マーカーを開発している。最近 Southern Illinois University の

D.A. Lightfoot博士のグループはBACの末端配列から 853のSSRマーカーを作出した（投

稿中）。その他 EST や RFLP マーカー、AFLP マーカー、BAC クローンの末端配列から

STS 化された DNA マーカーが多数開発されている。アメリカ農務省では約 2000 のマー

カーから成る統合連鎖地図を作成している（Song 等 2004）。千葉大学でもマーカー数約

1300 の連鎖地図を作成した（未発表）。また最近 Perry B. Cregan 博士のグループは SNP
を利用して、1183 の遺伝子と 250 の BAC クローンを位置づけた地図を作成した（未発表）。

既に 962 の QTL（量的形質遺伝子座）を含む多数の農業形質遺伝子座が位置づけられて

いて、それらの形質を選抜するために多くの DNA マーカーが開発されている。ダイズは

公的データベースに 35 万以上の EST 情報があり、理化学研究所ではダイズの完全長

cDNA ライブラリーを作製しており、独立した約 16000 クローンの末端塩基配列が決定さ

れている。これらの情報から遺伝子特異的な DNA マーカーを新たに作出することが可能

である。一方遺伝資源の遺伝的多様性の解析と分類については、RAPD、AFLP、SSR マ

ーカーが利用した多くの論文が発表されている。従って現在ダイズで利用できる DNA マ

ーカーはかなりの数に及び、今後も増加することが期待される。特にアメリカエネルギー

省と農務省が 2006 年からダイズゲノム塩基配列解読（対象は Williams 82）を開始してお

り、農林水産省は 2007 年度にダイズゲノム塩基配列解読（対象はエンレイ）を含むプロ

ジェクトを開始することは確かであるので、DNA マーカーを作出するために利用できる

情報は飛躍的に増加すると考えられる。これらの DNA マーカーの中からダイズの品種識

別に適したマーカーのセットを選択する基準を確立することが必要である。 
 マメ科のモデル植物として、日本が中心となっているミヤコグサ（Lotus japonicus）と

アメリカ、フランスが強く支援しているタルウマゴヤシ（Medicago truncatula）がある。

いずれも遺伝子領域の塩基配列解読が進んでいて、ダイズとのシンテニーがあるので、そ

の情報を DNA マーカーの作出に利用することが出来る。千葉大学とかずさ DNA 研究所

は協力してダイズとミヤコグサのマクロ、マイクロシンテニーの解析を行なっている。そ

れによると、ミヤコグサ染色体上の特定の領域に着目すると、ダイズ染色体の複数の領域

とマクロシンテニーが存在する。このシンテニーブロックは短く分断されていて、極めて

複雑である。しかし特定の形質遺伝子近傍の塩基配列を比較すると、遺伝子の並び方と各

遺伝子の向きを含めてマイクロシンテニーは高く保存されている。そのため、ダイズの形

質遺伝子の近傍に DNA マーカーを作出するためにミヤコグサの塩基配列情報を利用する

ことが出来る。それは主に選抜マーカーとして用いられるが、品種識別のためにも利用す

ることが可能である。 
 
⑥ 技術開発の課題と問題点、方向性 

 多数の DNA マーカーの中から品種識別に適したものを選択して、国際標準を確立する

ことが課題である。ゲノム上で独立に遺伝する領域にあり、多型性が高いものが望ましい。

それを満たすものは、SSR マーカー、SNP マーカーが主要なものになると考えられる。

前者は非常に多型性が高いものがあるが、変異を起こし易い。Perry B. Cregan 博士ら
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（1997、1999）は減数分裂当たり約 2×10-4の割合で新しいアリールが生じると推定して

いる。そのため特定の品種の遺伝子型を決定する場合は 1 個体からではなく、30-50 個体

からのバルク DNA を用いることを推奨している。後者はアリールの数は SSR よりも一般

に少ないが、遺伝子型の同定が自動化できる利点がある。表現形質と対応する遺伝子構造

の関係がわかって来ると、形質の評価が遺伝子の SNP で精密に行なうことが出来るよう

になると予想される。 
 
⑦ 行政面での技術開発に関する取組み、業界・民間企業のマーカー技術の戦略 

 アメリカ、韓国、台湾は公的機関が積極的に DNA マーカー技術の開発を行なっている。

中国、ブラジルでは未だ手をつけていないがその必要性は認識している。民間企業からは

情報を得ることが出来なかった。組換え体以外の品種については、DNA マーカーを開発

していると思われるが、マーカーや手法についてはすべて秘密事項として取り扱われてい

る。 
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（2） インゲンマメの DNA 品種識別技術の開発状況 

 
北海道立中央農業試験場 

企画情報室 紙谷元一 
 
１．我が国におけるインゲンマメの需給状況と育成者権の侵害事例 
 インゲンマメ（Phaseolus vulgaris L.）の原産地は中南米とされ、16 世紀頃にヨ－ロッ

パで栽培が始まり、現在では世界各地で栽培されている。我が国では北海道がインゲンマ

メの主産地となっており、2005 年度の国内生産量は 25,700ｔ、その内 24,600ｔ（95.7％）

を北海道で生産している。海外からの輸入量は 44,900ｔで消費量は 68,900ｔであった（日

本豆類基金協会 2006）。 
 北海道で栽培されているインゲンマメの内、白インゲンマメの手亡は一般に大手亡と呼

ばれ、白餡の原料として北海道の特産品になっている。栽培されている品種は主に「姫手

亡」及び「雪手亡」の 2 品種で、「雪手亡」は平成 4 年に育成された登録品種であり、育

成者権は北海道が所有している。従来、海外では手亡に相当するインゲンマメの生産はな

く、同じインゲンマメの「GREAT NORTHERN BEAN」や「PEA BEAN」、またはライ

マメ（Phaseolus lunatus L.）の「BUTTER BEAN」や「BABY LIMA BEAN」等が輸入

され、白餡原料として利用されている。 
 北海道における手亡の作付面積は 4,000～6,000ha を維持していたが、1997 年以降

OTEBO（大手亡）と称する海外産豆の輸入が急増し、北海道の作付面積は半減した（図

１）。北海道立中央農業試験場では豆類の品種判別法の開発を行い、輸入大手亡の検定を行

った結果、輸入大手亡は北海道で栽培されている品種と同じ「姫手亡」または「雪手亡」

であることが明らかとなった（図２、紙谷ら 2002）。「雪手亡」は北海道が育成者権を持つ

登録品種であり、無断で種子を海外に持ち出し、生産して輸入することは種苗法に違反す

る。このため、北海道は豆類の輸入業界に申し入れを行い、協会として違法輸入が行われ

ないよう自主検査を実施することとなった。 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

図１ 北海道の手亡作付面積と大手亡の輸入量  図２ 輸入大手亡の検定結果 
 SP01＋SP02 のマルチプレックス PCR、１：雪手亡、

２：姫手亡、３：銀手亡、４：輸入大手亡-1（雪手

亡）、５：輸入大手亡-2（姫手亡） 
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２．インゲンマメ DNA 品種識別技術の国内における開発状況 
 １）開発機関・研究者 
 前述の大手亡の輸入増加に対応して、北海道立中央農業試験場では道費課題「遺伝子診

断による豆類の品種判別法の確立（1999～2001 年度）」を実施し、豆類の DNA 品種判別

技術を開発した、担当者は以下の 3 名である（表１）。 
 
表１ 試験担当者（所属、職名は担当時） 
  所     属 職   名 氏  名 
北海道立中央農業試験場 農産工学部 主任研究員 

遺伝子工学科長 
研究職員 

紙谷 元一 
竹内 徹 
楠目 俊三 

 
 ２）用いられている技術の種類、改良状況等 
 試験開始当初、インゲンマメに関する塩基配列情報が少なかったため、ランダムプライ

マーによる品種間多型の探索を行い、8 個の RAPD マーカーを選抜した（表２）。しかし、

RAPD マーカーは再現性に劣り、また多型断片の特定に熟練を要するため、識別性の高い

3 種を STS 化した（表３）。その結果、手亡の登録品種「雪手亡」と既存の手亡品種や白

餡原料として輸入される海外産の白インゲンマメとの識別が可能であった（表４）。 
 
表２ 判別用 RAPD マーカー     表３ RAPD マーカーの STS 化 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
表４ RAPD-STS マーカーによる判別 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

プライマー 塩基配列 
多型断片

（ｂｐ） 

ubc105 CTCGGGTGGG 1000
ubc157 CGTGGGCAGG 500
ubc218 CTCAGCCCAG 1500
ubc245 CGCGTGCCAG 500
ubc276 AGGATCAAGC 1300
ubc289 ATCAAGCTGC 1900
ubc355 GTATGGGGCT 1200
ubc375 CCGGACACGA 1200

マーカー RAPD 断片 STS プライマーの塩基配列 

SP01 ubc218-1500 CTCAACGGATGCAAACACTTG 

  CTCCATTTGGAAGACTAGAC 

SP02 ubc375-1200 ACGAGGCACCACATTTAATG 

    ATGTAGTGGTGAAAGACATAC 

SP03 ubc289-1900 TGAGTGTCTACGCTCGATG 

    ACCAAACTGCAGCTAGCTG 

 

SP01 SP02 SP02 SP02 SP03
品種・銘柄名 

290bp 390bp 560bp 800bp 450bp
雪手亡 + + - - + 
姫手亡 + - + - + 
銀手亡 - - + - - 
GREAT NORTHERN BEAN - - + + - 
PEA BEAN - - + + + 
小白芸豆 - + - - - 
大白芸豆 - - - - - 
BABY LIMA BEAN - - - - - 
BUTTER BEAN - - - - - 
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 ３）マーカー数、識別可能な品種数等 
 3 種の RAPD-STS マーカーで海外産白インゲンマメ遺伝資源 98 点を検定した結果、登

録品種「雪手亡」と同じ遺伝子型を示す遺伝資源が 3 点認められた。しかしこれらの遺伝

資源はいずれも粒大が小さく、子実の外観形質で「雪手亡」との識別が可能であり、また

RAPD マーカーを用いることでも「雪手亡」との識別が可能であった（表５）。 
 
表５ 海外産遺伝資源の検定結果 

品種名 
百粒重 

（ｇ） 

SP01 
２９０ｂｐ

SP02 
３９０ｂｐ

SP02 
５６０ｂｐ

SP02 
８００ｂｐ

SP03 
４５０ｂｐ

ucb１０５ 
１０００ｂｐ 

ucb355 
１２００ｂｐ

雪手亡 32.7 + + - - + + + 
姫手亡 32.7 + - + - + + - 
Pearl Bean 17.2 + + - - + - - 
Michigan Pea Bean 20.2 + + - - + - - 
Merton 18.7 + + - - + - - 
遺伝資源 98 点中の増幅点数   15 38 55 7 63 34 11 

 
 手亡と同時に小豆の品種判別用 STS プライマー3 種も開発した。これらの STS プライ

マーは特許出願中であり（特願 2002-171417）、北海道システムサイエンス株式会社から

販売されている。本法（紙谷ら 2004）による品種判別法をマニュアル化し、農林水産省種

苗課のホームページ（http://www.hinsyu.maff.go.jp/）に公開した。また、民間企業にお

いても本法による品種判別の検査が受託されている。 
 国内で、大豆に関しては（独）種苗管理センターや（株）フジッコにおいて、SSR マー

カーによる品種判別の報告があるが、インゲンマメに関する報告は他に認められない。 
 
３．海外における品種識別技術の開発状況 
 インゲンマメの遺伝子解析等に関しては、カリフォルニア大、フロリダ大、パリ大等で

連鎖地図が作製され、それらの統合が進められている（Freyre ら 1998）。これらのマップ

は RFLP及び RAPDマーカーによるが、新たに SSR マーカーの開発も進められている（Yu
ら 2000）。しかし、これらマーカーを利用した品種判別に関する報告は知られていない。 
 北海道立中央農業試験場では Yu らの報告した SSR マーカーを用い、インゲンマメ品種

判別の検討を進めている。 
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（3） アズキの DNA 品種識別技術の開発状況 

 
                     千葉大学 園芸学部 特命教授 原田久也 
 
アズキ（Vigna angularis (Willd.) Ohwi & Ohashi）はもともと日本、中国、朝鮮半島、

台湾で栽培されていたが、その祖先野生種ヤブツルアズキ（Vigna angularis var. 
nipponesis (Ohwi) Ohwi & Ohashi）はネパール、ブータン、インドヒマラヤ、ミャンマ

ー北部、中国、台湾、朝鮮半島、日本まで分布している。日本ではヤブツルアズキの他に

アズキとヤブツルアズキの中間的生育特性を示す雑草アズキが広く分布している。現在ア

ズキは北アメリカ、アルゼンチン、オーストラリアでも栽培されており、日本は国内生産

の方が多いが、中国、アメリカ、カナダ、アルゼンチン、オーストラリア、タイ、北朝鮮

から輸入している。栽培種の成立過程を DNA多型分析により探る研究は RAPD 法、AFLP
法を中心に大変多いがアズキの品種識別に関する研究は極めて少ない。Wan ら（2004）
は SSR マーカーを 401 種開発しているが、アズキの DNA マーカーは十分とは言えない状

況である。岡山大学のレトロトランスポゾンを利用した DNA マーカーは品種識別には有

効であると期待される。 
 
1）育成者権の侵害事例 
海外に流出した北海道の優良なアズキ育成品種が海外品種に混ざって輸入されていた。 

 
2）国内での技術開発状況 
道立中央農試では北海道のアズキ品種「エリモショウズ」、「きたのおとめ」、「しゅまり」

を輸入される中国品種と判別するための RAPD-STS マーカーを 3 種を開発して民間企業

より販売している。農業生物資源研究所では「きたのおとめ」、「しゅまり」と海外の在来

品種との識別に利用できる SSR マーカーを 5 種類選び出した。また 2 種類のマルチプレ

ックス PCR 産物をポリアクリルアミドゲル電気泳動で解析することにより、国産優良品

種が識別できる条件を決定した。さらに蛍光シークエンサーにより、国産加糖餡の原材料

の特定に成功した。 
 
3）海外での技術開発状況 
 ① 開発機関・研究者 

中国農業科学院作物品種資源研究所の Zong Xu-xiao ら（2003）はアズキとアズキの祖

先種ヤブツルアズキを含めた識別を行なった。 
国立台湾大学の Shu-Fu Lin 博士はアズキの品種識別を行なっており、高雄地区農業改

良場、台南地区農業改良場で開発したアズキの新品種登録に役立てている。 
② 用いられている技術の種類、改良状況、新技術 
中国農業科学院作物品種資源研究所ではAFLPマーカーによりアズキとツルアズキを含

めたアクセッションの識別を行なった。 
国立台湾大学では inter-SSR マーカーを開発している。 
③ マーカー数、識別可能な品種数 
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中国農業科学院作物品種資源研究所では 12 のプライマーペア（313 の多型バンド）を

用いた AFLP 法により、146 のアクセッションのうち、143 を識別することが出来た。 
国立台湾大学では 7 個の inter-SSR マーカーが開発されているがその詳細は公表されて

いない。 
 
 
＜引用文献＞ 
X. W. Wang, A. Koga, N. Tomooka, D. A. Vaughan (2004) The development of SSR markers by a new 

method in plants and their application to gene flow studies in azuki bean ( Vigna angulais (Willd.) 

Ohwi & Ohashi). Theor. Appl. Genet. 109: 352-360 

X. Zong, D. Vaughan, N. Tomooka, A. Kaga, X. Wang, J. Guan, S. Wang (2003) Preliminary study on 

geographical distribution and evolutionary relationships between cultivated and wild adzuki bean 

(Vigna angularis var. angularis and var. nipponensis) by AFLP anlysis. Scientia Agricultura 

Sinica 36: 367-374 
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（4） ダイズ分子細胞生物学会報告 

 
千葉大学 園芸学部 特任教員 坪倉康隆 

 
本学会について 
ダイズ分子細胞生物学会（英題：Molecular and Cellular Biology of the Soybean）はア

メリカ合衆国で隔年開催されており、今回はその１１回目となる。今年の幹事校はネブラ

スカ大学リンカーン校で、ネブラスカ州の州都であるリンカーンが開催地であった。ネブ

ラスカ州はアメリカ北中部に広がる主要なダイズ生産地の一つであり、本学会開催に当た

ってはネブラスカダイズ評議会（Nebraska Soybean Board）からもサポートを受けてい

る。参加者はアメリカのみならず、カナダ、ブラジルそして、アジアからは日本、中国、

韓国、と世界中からダイズを研究対象とする研究者、育種家等が大学、公的研究機関、民

間企業（Dupont、Monsanto、Syngenta 等）から参加し、総勢 209 名（事前登録者数）、

一つの作物を対象とした分子細胞生物学会としては非常に大きな規模となっている。世界

中の研究者が一堂に会する本学会は、様々な立場からの意見・情報を一カ所で得ることが

できる点で効率的である反面、行政関係者等、学術関係者以外の参加はほとんどなく、そ

のような方々からの意見をいただくには至らなかった。発表は口頭発表が 48 題、ポスタ

ー発表が 87 題であり。その細目は以下の通りであった。 

 
不良環境耐性や病害虫抵抗性といった典型的な育種学的研究に加えて、脂肪酸組成の改

変や、イソフラボン、トコフェロールといった機能性成分の発現量を向上し、健康面での

優位性を高めた品種の育成も盛んに行われていた。またバイオマス作物としてのダイズの

利用についても多くの研究発表があった。新品種の育成に当たっては、マーカー選抜育種

のほか、パーティクルボンバードメント法を用いた遺伝子導入法も頻繁に利用されており、

本学会では DHA、EPA 産生、除草剤耐性等多くの形質転換体作出の報告があった。 
 
口頭発表 
Session: Molecular Breeding  
Marker-Assisted Selection and Its Contribution to Soybean Product Development…
Glancing Back, Look Forward 
Daria H. Schmidt and D. J Cahill 

Abiotic Stress 7   3

Biotic Stress 7 14

Metabolic Engineering 7   4

Molecular Breeding 7 21

Nutritional Genomics 6   1
Structural/Functional Genomics 7 43

Others 7   1

48 87

PosterOralSubjects

Total
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 Pioneer Hi-Bred, International, A Dupont Company, Johnston, IA, 50131  
 
 病害抵抗性に連鎖する DNA マーカーを利用して、従来の育種法に比べ低コスト短期間

での新品種作出に成功しているという発表内容であった。マーカーを利用する事で抵抗性

の検定をする回数を大幅に減らすことができるうえに、取り扱う集団の規模も小さくて済

む、また同時に複数の遺伝子座にある抵抗性遺伝子を効率的に評価する事ができるという

点も大きなメリットである。こうしてシスト線虫抵抗性品種が作出された。Pioneer 
Hi-Bred 社では 10 年以上前からダイズの新品種作出に DNA マーカーを利用しており、

マーカー選抜育種は、育種効率を向上し高付加価値品種の作出を加速し、Pioneer Hi-Bred 
社の市場でのシェア拡大に貢献しているとまとめていた。近年ダイズの形質転換が一般的

な技術として定着しつつあるが、量的形質や遺伝子の単離されていない形質、評価が容易

でない形質などの育種には DNA マーカーが活用されており、Pioneer Hi-Bred 社のよう

な大企業でも形質転換ばかりではなく、マーカー選抜育種も精力的に行っている。 
 
ポスター発表 
Session: Genomics/Functional Genomics, 発表番号１１ 
SNP Discovery in Soybean Genes and BAC-end Sequence  
I.-Y.Choi1, D.L. Hyten1, L.K. Matukumalli2, S.-I. Yi3, and P.B. Cregan1 

1 Soybean Genomics and Improvement Lab, USDA, ARS, BARC-West Beltsville, MD  
2 Bovine Functional Genomics Laboratory, USDA, ARS, BARC-West Beltsville, MD  
3 National Seed Management Office, Anyang-Si, Kyungi-Do, South Korea  
 
発現配列タグ（EST）／完全長 cDNA 配列、BAC 末端配列用いて、13546 のプライマ

ーセットを設計し、PCR で単一の増幅産物がえられたものについて 6 種類の品種／系統

間（Archer, Minsoy, Noir 1, Peking, Evans, PI209332）の一塩基多型が調査されている。

このポスター発表の内容から EST 情報や完全長 cDNA 等の遺伝子をコードする領域（以

後、コード領域）と非コード領域注１との間で多型検出頻度の違いやマーカー化の効率を比

較する事ができ、今後ダイズの DNA マーカー開発を進める上で、有益な情報が提供され

ている。実験の第一段階である PCR 産物の電気泳動で、単一の増幅断片が得られたプラ

イマーセットの割合は、コード領域で 66.4%、非コード領域で 87.1%と大きな開きがある

が、その増幅断片の塩基配列解析を行うと、異なる遺伝子座から増幅された複数の断片を

含んでいる場合が多くあり、最終的に STS 化できた割合はコード領域 44.1%、非コード領

域 45.8%、と大きな開きはなかった。BAC 末端配列のように、ゲノム中から無作為に得ら

れた塩基配列は遺伝子領域に比べて Nucleotide diversity（塩基多様性）が約２倍高いと

いう利点はあるものの、これを根拠に遺伝子領域より２倍効率的にマーカー開発が可能で

あると考えるのは危険だという事が明らかとなった。コード領域、非コード領域について

設計されたプライマーセットはいずれも過半数が一塩基多型の探索より以前のステップで

使えなくなっている。ただし供試した 6 種類の品種／系統間で STS 化された領域に一つ以

上の一塩基多型が含まれる割合は、コード領域 47.5%、非コード領域 56.3%であり、増幅

断片の平均鎖長がコード領域 579 塩基、非コード領域 485 塩基であることから、STS 化
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以降の多型検出効率は非コード領域のほうが約 1.5 倍高いと言える。ダイズは４倍体に由

来すると考えられておりゲノムの重複もこのような一因としてあげられるが、この点につ

いてはコード領域についても同じ事が言える。それ以上に非コード領域には反復配列など

が多く含まれる事で、STS 化を困難にしていると考えられる。ゲノムシンテニーの解析等、

DNA マーカーの利用法によっては遺伝子そのものをマーカーとした方が良い場合もある。

DNA マーカー開発の際 EST 情報を利用することがゲノム上から無作為に選ばれた配列

に基づくものに比べて効率が極端に下がるということにはならないことが本発表で明らか

となった。13546 プライマーセットという膨大なデータに基づく結果であり信頼性も高く、

ダイズの品種識別マーカー開発に当たっては参考にすべき内容であるといえる。 
 
注１  BAC 末端配列には遺伝子が含まれる場合もあるが、発現領域と比較する上で便宜的に非コード領域と

した。本学会における Shoemaker らの発表(Sequencing Duplicated Regions of Soybean Genome) によれば 20

個の BAC クローンの塩基配列決定により、遺伝子の出現頻度は 1gene/11kb と見積もられている。 

 

 
 
Session: Genomics/Functional Genomics, 発表番号８４ 
Development and Mapping of BAC-End Sequence Derived SSR Markers Linked to 
Candidate Loci from the Soybean Sequence Ready Phisical Map (SoyGD).  
Samreen Kazi, Jeffery Shultz, Ahmed Afzal, Rabia Bashir, Deepak Jaya Kumaran, M. 
Javed Iqbal, David A. Lightfoot  
Genomics Core Facility, Southern Illinois University, Carbondale, IL62901 USA  
  

BAC末端塩基配列を利用し、ダイズ分子連鎖地図上に残るギャップ（10~15cM）を埋め

ることを目的として、1053のSSRマーカーを設計し一定の成果をあげている。また上記の

ポスター発表で紹介されていたSoyGD (URL: http://soybeangenome.siu.edu/)は必要な情

報のみを利用者が選択し表示させる機能を有しており、使い勝手の良いデーターベースと

なっている。品種はForrestを使用しており、現在NSF（National Science Foundation）
、エネルギー省、農務省の協力により進行中のダイズゲノム完全解読で利用されている品

種Williams 82とは異なる。BACライブラリーの整列化という点では、アイオワ州立大学

が中心となってWilliams 82をもとに作製が進んでいる物理地図（URL: http://soybeanphy 
sicalmap.org/）の方がギャップも比較的少なく先行している。またホールゲノムショット

ガン法によるダイズゲノム完全解読を進めているエネルギー省-JGI (Joint Genome 
Institute)はWilliams 82のBAC を500 クローンまで研究機関の要請に応じて（１研究機

関当たり１０クローンまで申請可能）完全長塩基配列決定を行うことを表明しており、以

Table 1. Number of PCR primers designed and results of sequence diversity analysis in six soybean genotypes (Poster 11)
Genes BAC-end sequence
Primers designed to Primers designed to 
3'unigene GenBank mRNAs EST clusters Total Williams 82 BES Forrest BES Total

Primers designed 8587 773 872 10232 2546 768 3314
Primers producing a single band 5774 67.24 % 504 65.20 % 516 59.17 % 6794 66.40 % 2186 85.86 % 701 91.28 % 2887 87.12 %
Multiple amplicon 1955 22.77 % 302 39.07 % 192 22.02 % 2449 23.93 % 1268 49.80 % 106 13.80 % 1374 41.46 %

Multiple band 806 9.39 % 88 11.38 % 65 7.45 % 959 9.37 % 177 6.95 % 22 2.86 % 199 6.00 %
Multiple sequence 722 8.41 % 101 13.07 % 81 9.29 % 904 8.84 % 682 26.79 % 91 11.85 % 773 23.33 %
Paralogous sequence 427 4.97 % 113 14.62 % 46 5.28 % 586 5.73 % 409 16.06 % 59 7.68 % 468 14.12 %

Single amplicon verified with sequence analysis 3919 45.64 % 271 35.06 % 321 36.81 % 4511 44.09 % 1055 41.44 % 464 60.42 % 1519 45.84 %
Fragments with at least 1 SNP 1794 20.89 % 121 15.65 % 226 25.92 % 2141 20.92 % 584 22.94 % 271 35.29 % 855 25.80 %
Total SNPs 4847 377 688 5912 2155 1071 3226
Sequence length (bp) 2223045 174785 214223 2612053 492803 244091 736894
Theta (θ)x1000 0.955 0.945 1.407 0.991 1.915 1.922 1.917
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下のホームページhttp://soybase.org/community_BAC_sequencing.html から受け付けて

いる。SSRマーカーはPCRと電気泳動という比較的簡便な操作のみで多型検出できること

から、今後も広く利用されていくものと考えられる。 
 
Session: Molecular Breeding, 発表番号４１ 
Genetic Diversity and Quality Attributes of Food-Grade Soybeans from North America 
and Asia 
Bo Zhang and Pengyin Chen 
Dep.of Crop, Soil, and Environmental Sciences, University of Arkansas, Fayetteville, 
AR72701 
 
豆腐、味噌、納豆といった加工向けの品種はバラエティーダイズと呼ばれ市場価格は 1

ブッシェル約９$と搾油用（5.65$）と比較して約 1.6 倍の高値で取引されている（USDA 

2005）。またダイズの栄養補助食品材料としての需要の高まりもあり、食品用品種の育成

はダイズ栽培における収益性を高める上で重要性を増している。そこで北米 54 品種、ア

ジア 51 品種について、たんぱく質含量、オイル含量、カルシウム含量等ダイズの加工適

正に関する量的形質遺伝子座について SSR マーカーを利用して遺伝子型を同定し、遺伝的

多様性について調査を行ったのが本発表である。100 粒重が 20g 以上の大粒品種と 10g 未

満の小粒品種とで比較を行っているが、タンパク含量、オイル含量については大粒－小粒

間に明確な差はなく、カルシウム含量、硬度、は小粒品種が高かった。日本、中国、韓国

由来のアジア品種とアメリカの品種を比較したところ、従来北米のダイズ品種は遺伝的多

様性が低いとされてきたが、本発表において調査された食品用品種に関しては、アジア由

来の品種を上回る遺伝的多様性を示していた。現在、アメリカ合衆国で栽培されているダ

イズはその大半が搾油用に利用されているが、食品用ダイズの研究も収益性を高めるとい

う観点から注目されている。 
 
民間企業からの聞き取り調査 

SCHILLINGER SEEDINC.（4200 Corporate Drive, Suite 106 West Des Moines, IA 
50266 アイオワ州、URL: http://www.schillingerseed.com）ならびに Hartland fields, 
LLC（所在地 SCHILLINGER 社に同じ、URL: http://www.heartlandfields.com）の最高

経営責任者（CEO）である John A. Schillinger 博士とお話しする機会を得て、民間企業

の経営者からの意見を頂く事ができた。SCHILLINGER 社では日本市場を視野に入れた

品種開発を行っており、すでに品種 240F.Y（F: 高豆腐加工特性、Y:白目の意）について

三井物産を通して日本に輸出している。また現在豆腐加工用として高タンパク質品種を、

枝豆用品種として低リポキシゲナーゼ、高糖含量品種の開発に取り組んでおり、優良形質

の選抜を、赤外線を利用した装置により自動化している。高タンパク品種については 44%
まで高めることに成功している。アメリカ合衆国の中規模の企業が日本市場に特化した品

種開発を行っているということからも、我が国の育成者権保護政策が今後重要度を増して

行くことがうかがえる。品種開発に当たっては、病害抵抗性、収量、タンパク含量、脂質

含量、糖含量といった形質に連鎖する SNPs を利用していることを、学会の後日、電子メ
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ールにて教えていただいた。自社品種の保護に関してどのような対策をとられているのか

伺ったところ、可能であれば SSR や SNP といった分子マーカーを利用して自社品種を識

別可能な状態にしていきたいが、開発段階ですでに多額の投資を行っており経費のかかる

ことは避け、個々の農家との信頼関係でビジネスが成立しているというお話であった。ま

た行政に対する要望を伺ったところ、民間企業の営利事業に行政機関が手を貸してくれる

可能性は低いのではないかと、否定的な見解を述べられた。 
 

Southern Illinos University の David A. Lightfoot 博士より Pioneer Hi-Bred 社（19741 
Illinois Hwy 26 North Princeton, IL 61356-0513 イリノイ州）の Senior Research 
Scientist である Paul A Stephens 博士をご紹介いただき、品種識別技術ならびに

germplasms security についてお話を聞くことができた。既存の多くの品種（germplasm
を含んでの考えと思われる）を正確に識別することはいまだ難しいのではないかと、私に

取っては意外な意見であった。ただ一定数の品種に限定して適切な分子マーカーを選抜し、

識別技術を確立することは十分に可能な状況にあるので、保護対象とする品種数を絞り複

数の PIC 値の低い分子マーカーを個々の品種にふりわけることが重要と考えられる。自社

品種の保護のあり方については、分子マーカーよりも、契約をしっかり交わして行くこと

だと述べられた。行政の立場からはなにをするべきかという問いに対しては Schillinger
博士と同様のご意見で、「仮に政府が我々（民間企業）に手を貸してくれたとして、それは

正しい税の使い方だろうか？」とおっしゃられた。本学会での発表で優良形質の導入は３

割ほどが遺伝子組み換え技術によるものであり、自社品種の識別の為に多数のマーカーが

必要になるケースを想定していないものと思われる。 
 
 MONSANTO imagine 社（800 North Lindbergh BLVD Mail Zone E3NA St.louis, 
Missouri 63167 ミズーリ州）の Project Manager である Tim Ulmasov 博士からは

Monsanto 社の主力商品の一つであるラウンドアップレディー（除草剤耐性ダイズ）につ

いてお話を聞くことができた。種子販売するのではなく契約をかわし栽培権を売るという

ビジネスモデルも北米（カナダ、アメリカ）では成立しているものの、南米では（国名の

限定はありませんでした）無断で栽培されるケースがあるとの情報を頂くことができた。

ラウンドアップレディーの場合、栽培試験で容易に品種が同定できることや、導入遺伝子

の検出によって DNA レベルでの識別も簡単であることから、DNA マーカーの重要度は

低く見積もられているように感じた。従来の育種法によって育成された品種の場合と、遺

伝子組み換え技術によって作出された品種との間では分子マーカーの重要性やその構築の

難易が全く異なり、日本の保有する多くの品種のおかれている状況と、Monsanto 社等で

開発の進む遺伝子組み換え作物とでは全く異なる取り組みが要求されることが改めて明ら

かとなった。また北米における遺伝子組み換えダイズの割合は、80%を超えていると言わ

れており、この地域における収益性を考えれば、南米での違法な栽培を積極的に取り締ま

る必要がないことが示唆される。とはいえ、正式な手続きのもと契約を結び使用料を納め

ている北米の農家にしてみれば無断で採種し栽培している者を見過ごされては不公平感が

生ずると思われ、Monsanto 社もさらなる策を講じる必要にせまられているのではないだ

ろうか。この構図はコンピューターのソフトウエアの不正コピー問題と類似しているよう
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に感じられる。 
 

Performance Plants 社（101-108 Research Drive, Saskatoon, SK S7N 3R3 サスカチ

ュワン州カナダ）の Jifeng Yin 博士からは小規模の企業が知財保護の負担を回避するビジ

ネスモデルについてお話を伺うことができた。Performance Plants 社では乾燥耐性をもつ

育種材料を Monsanto 社から購入し、この形質を導入したダイズ品種を育成した後に、そ

の品種に関する販売権を Monsanto 社に買い取ってもらうという形の事業を行っており、

品種を不法に栽培されることによって Performance Plants 社に直接的な不利益が生じる

ことはないとのことであった。ただし従業員数 38人という小規模の会社ではあるものの、

特許出願等の知財保護手続きの担当者を１人配置しているとのお話であった。 
 
以上の民間企業からの聞き取り調査で得られた品種開発と知財保護に関する情報をまと

めると personal relationship を大切にする SCHILLINGER 社、statement を重視する

Monsanto imagine 社／Pioneer Hi-Bred 社、そして品種開発にのみ事業を集中し、品種

の販売については大企業（Monsanto）にまかせ、種子（知財）管理において起こりうる

リスクを回避している Performance Plants 社と見る事ができる。事業規模によって品種

保護に対する姿勢が明確に異なっているという興味深い情報を得ることができた。北米で

は栽培面積の 87%が遺伝子組み換え技術によって作出された品種であり、DNA マーカー

による品種識別技術がかならずしも重要ではないことがうかがえる。種子の販売に際し自

家採種の禁止等を明文化し契約することで権利の侵害を未然に防ぐことなどの自衛策を主

軸にしており、DNA マーカーによる品種保護はあくまでパッシブセーフティーととらえ

られていた。ダイズ種子の価格は豆腐等の食品用品種が遺伝子組み換えによって作出され

た品種の約 1.6 倍の価格で取引されており、加工適正を高めた品種、いわゆるバラエティ

ーダイズ等は利益の大きい品種として今後も一定のシェアを保つものと考えられる。また

両国のダイズの自給率を比較すると日本が４％であるのに対し、米国は 160％である（05’）。
従って両国の種苗会社の立場はそのマーケットの規模の違いからも明らかに異なっており、

食糧の安定供給の為に行政機関が果たすべき責任もはるかに大きい。 
 
公的機関所属の研究者からの聞き取り調査 

USDA-ARS (Donald Danforth Plant Science Center, 975 North Warson Street, St. 
Louis, Missouri 63132) の Eliot M. Herman 博士からのご指摘は PI アクセッションが

USDA から公開されており誰でも配布を受けられる状況にあるが、日本が germplasm 
security を高めた場合、研究に支障が出るのではないかと心配されていた。Herman 博士

はダイズのアレルゲンの一つである Gly m Bd 30k を欠失させる研究を行っており、ツル

マメもその研究対象としている。米国内の品種は変異が少なく（今回のポスター発表の中

には多いという結果もある）、日本、中国、韓国、ロシア等、広くアジアに分布するツルマ

メや在来種、品種等はアメリカ合衆国におけるダイズ育種にとって貴重な遺伝資源であり、

これらの利用に当たって保有国が制限をかけることは望ましくないとのことである。低ア

レルゲン化という大規模な商業栽培には不向きな研究に取り組んでいる為か公益性を優先

すべきとの意見であった。適正な知財保護という観点からの質問であることをお話した。 
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USDA-ARS (Plant Genetics Research Unit, University of Missouri Columbia, MO 

65211 ミズーリ州) の Hari B. Krishnan 博士は、ダイズ種子貯蔵タンパク質の含硫アミ

ノ酸含量の向上による栄養性改善に関する研究を行っており、私のポスター発表で使った

ツルマメが１０年も前に発見されているにもかかわらず、特許を取得していない事に驚か

れていた。特許を取る事によってその権利の所在が明らかにならない限り、それを正式な

手続きのもとに利用する事が難しいことを指摘された。特許を取得しないことがかえって、

知財の有効利用を妨げていることに気づかされた一言であった。 
 
Greenhouse and Processing Crops Research Centre（2585 County Road 20 Harrow, 

Ontario, CANADA N0R 1G0 オンタリオ州カナダURL: http://res2.agr.ca/harrow/index_ 
e.htm）のResearch ScientistであるVaino W Poysa博士からは交配と選抜を主軸とする育

種を行っている研究者としての立場からご意見を頂くことができた。分子マーカーの開発

や遺伝子組み換えによる有用形質の導入が進む中、従来の育種法でダイズ育種を行ってい

る人々と分子マーカーを開発している研究者との連携がまだまだ少ないことを問題視され

ていた。このことは日本においても深刻な状況にあると考えられる。マーカー選抜育種は

単に選抜の能率を向上させるだけではなく、このときに利用したマーカーがその品種を特

定する為のマーカーの一つと成ることも利点としてあげられる。育種家と研究者のギャッ

プを埋め、育種の現場で分子マーカーの利用がすすむことが望まれる。 
 
総論 
本学会に参加し、アメリカ合衆国においては、社会問題と直結したダイズ育種が省庁を

超えた枠組みで行われていることを再認識した。また複数の省庁のみならず、育種家、研

究者、エンジニア、経済学者、弁護士などがワークグループを形成して、ダイズを原料と

した石油代替燃料の開発に当たっている姿は、エネルギーの安定供給に向けた対策が国を

揚げての取り組みであるということをはっきりと示している。こうした取り組みは今後ダ

イズの工業分野での需要を急激に押し上げる要因となるうえ、近年中国の輸入量が激増し

ており、ダイズの大半を輸入に頼っている日本が大きな影響を受けることが懸念される。

国内の生産量を高め、自給率を上げることが最重要課題ではあるものの、過去３０年以上

にわたり日本のダイズ自給率が１０％を上回った年はなく、ダイズの栽培面積は平成１５ 
年より２年連続して減少している。以上の点からも日本が今後短期間に自給率を高めるこ

とが容易ではないことは明らかである。ダイズの効率的な安定供給のためには日本への輸

出を前提とした品種育成や栽培普及を公的機関が後押しすることも必要な対策のひとつと

なるのではないだろうか。ホンダ技研工業の子会社であるホンダトレーディング社ではア

メリカ合衆国オハイオ州を拠点として日本向け食品用ダイズ「珠美人」の契約栽培を行っ

ている。品種の育成からホンダトレーディング社が自ら行い、栽培農家に品質の安定化、

遺伝子組み換え品種との分別等を徹底させた上でダイズ栽培を委託しており、この５年間

で生産量を２倍に増加させている。このような取り組みは日本におけるダイズの安定供給

にとって非常に重要であり、DNA マーカーによる識別が品種の保護のみならず流通段階

における分別・管理においても重要な役割を担うことが予想される。欧州同様、日本でも
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遺伝子組み換え作物に対する消費者の反応は厳しく、2004 年５月に行われた内閣府食品安

全委員会の調査では消費者の７７％が遺伝子組み換え食品に対して何らかの不安を感じて

いることが明らかとなっている。食品用品種の開発に当たっては、形質転換法は利用しに

くい状況にあり、このような状況下でこそマーカー選抜育種や開発品種の保護のための

DNA マーカーの重要性が増して行くと考えられる。一方、アメリカ合衆国ではすでにダ

イズの 87%が遺伝子組み換え品種であり、その大半が除草剤耐性という評価の容易な形質

を付与されていることから、DNA マーカーを利用した品種識別がアメリカ合衆国におい

てはあまり重要視されていないようであった。またダイズの品種育成を行っている民間企

業はそれぞれの事業規模に応じた知財保護の対策を行っており、それは種子の不正利用を

未然に防ぐことを優先し、DNA マーカーはあくまで権利の侵害があった場合に予備的に

利用する技術であるととらえられていた。非遺伝子組み換え品種においては品種識別マー

カーがその保護において一定の役割を果たすものと考えられるが、本学会では品種識別マ

ーカーに関する発表はなかった。しかし DNA マーカーそのものが重要視されていない訳

ではなく、マーカー選抜育種や物理地図の作製において DNA マーカーはむしろ頻繁に活

用されていた。そのため前述のように間接的に品種識別マーカーの作出に関する技術・情

報を得ることができた。小～中規模、低コストでの遺伝子型決定には SSR マーカーに利点

が多い。しかし分子遺伝学の分野では様々な場面でハイスループットな情報集積技術が要

求されており、この分野では DNA マーカーは SSR から SNPs へとトレンドが移行しつつ

ある。Illumina 社の Beadstation 500 を利用した塩基特異的蛍光標識による遺伝子型決定

法や、質量分析によって塩基を同定するシステム Sequenome 社の MassARRAY などがそ

の例であり、PCR と電気泳動という従来のシステムでは得られないハイスループットな解

析速度を持っている。USDA/ARS Soybean Genomics and Improvement Lab.の Perry B. 
Cregan らはこれらの機器を利用して SNP の探索を大規模に行っており、品種識別マーカ

ーの作製において有効な情報が提供されると考えられる。 
 ダイズは世界で 9100 万 ha 栽培されているがそのうち 5500 万 ha（約 60%）は遺伝子

組み換え品種であり作物中でもっとも広い面積で組み換え体が栽培されている（国際アグ

リバイオ事業団 2005）。こうした理由もあってダイズにおいては DNA マーカーによらな

い品種保護が主流となっている。国（先進国／発展途上国）、事業規模、作物、自殖性／他

殖性よって品種保護のあり方は千差万別であり、ダイズにおいては遺伝子組み換え品種の

有無を検出する技術は必要とされているものの、現時点で個々の品種を特定する必要性は

あまり高くないようである。第一段階としては日本の品種が海外の品種と比較して高いプ

ライオリティーを持っている農作物について優先的に品種識別マーカーの作出と保護を行

うべきである。これと平行してダイズにおいてもそのような魅力的な品種を育成し日本の

品種が海外に進出できうるレベルにあってこそ DNA マーカーによる品種識別が知財保護

の有効な手段となってくると考えられる。 
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６） イモ類 

 

（1） ジャガイモ、サツマイモのＤＮＡ品種識別技術の開発状況 

 
筑波大学大学院生命環境科学研究科・遺伝子実験センター 

渡邉和男、菊池彰 
 
I. ジャガイモ 
1) 育成者権の侵害事例 
 日本で育成された品種が公的な材料譲渡の手続きなしに海外流出した例は多々ある。 

デジマが南米に持ちだされ、アルゼンチンやウルグアイで主要品種になった例が典型であ

る。欧米においては、UPOV で強化されている親系統・品種についての育成者権が頻繁に

取りざたされることがあり、品種のカタログは進んでいる。 
 使用目的に応じたジャガイモの育種および品種の分化は、日本や欧米で進んでいる。各

国種苗法による品種の登録は、公的な品種の汎用性の保護、育種家の権利保護、特定品種

の権利確保や海外に不正流出した場合の権利侵害の追求などに資する。 
 栄養体繁殖で、容易に塊茎や組織培養で材料を増やせるジャガイモでは、品種のカタロ

グ化や特定の同定技術は上記の権利の確保や品種品質の保証などで重要となる。特に、ス

ナックフード等加工用の品種は、特定企業に帰属する個別の品種権があり、品種の特性や

同定法については各組織の興味の深いところである。 
 
2) 国内での技術開発状況 
a) 品種のカタログ化 

品種の同定には、一般的な形質を記載したカタログと DNA マーカーによる品種のフィ

ンガープリンティングがある。ジャガイモは、塊茎の形状や色などの特性や植物体形態お

よび開花特性など、形質評価化しやすく品種の識別も他の作物と比べると相対的に行いや

すい。品種のカタログは、（独）種苗管理センター（http://www.ncss.go.jp/）、北海道道立

中央農業試験場（http://www.agri.pref.hokkaido.jp/chuo/）、ホクレンやカルビーポテトな

どで配布されている。また、産官学連携の日本イモ類研究会（http://www.jrt.gr.jp/）や高

く評価できる個人の情報サイト（http://www.geocities.jp/a5ama/）もある。 
 
b) 開発機関および用いられている技術の種類、改良状況、新技術など 
 日本品種の DNA マーカーによる多様性同定は神戸大学の保坂教授らにより古くは

RAPD 等で 1990 年代前半から行われており、品種同定の基盤はできている。さらに、ジ

ャガイモでは、ナス科の近縁種であるトマトのマーカー情報等を利用することもでき、基

本的な遺伝学的研究基盤はできている（Celebi-Toprak et al. 2005）。 
 日本国内では、筆者らの筑波大遺伝子実験センターグループが、RFLP マーカーの STS
化、ジャガイモおよびトマトの SSR マーカー確保、そして、形質選抜用の SCAR や CAPS
などの各種分子マーカーや基本マップを充実させている（Yamanaka et al. 2005）。フィ

ンガープリンティングを行うための遺伝材料として、遺伝子の機能性領域の共通性から設
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計された PCR ベースのマーカーも開発されている（Yamanaka et al. 2003）。また、トマ

トゲノムを主体としたナス科ゲノムの国内コンソーシャム（学術振興会第 178 委員会）が

2006 年より機能しており、今後マーカーやゲノム情報の提供を受けることができるように

なる。 
 遺伝子発現の網羅的解析のためにマイクロアレイが公的に紹介されている。病虫害抵抗

性の発現系解析を目的とした 10K の cDNA アレイは TIGR（http://www.tigr.org/）によっ

て公表されている。また、環境ストレスおよび病虫害誘導について 20K のオリゴアレーが

筆者らによって作成され、アジレント社から共同研究契約を結ぶことによって提供される

ようになっている。これらアレイにより品種の耐性や抵抗性をプロファイリングすること

で詳細に渡る品種の特性の情報化も可能である。一方、マイクロアレイの使用の標準化や

当該システムの適用場面などについてコスト面や利用の最終目標点を検討する必要はある。 
 
3) 海外での技術開発状況 
a) 学会・ネットワーク 

ジャガイモには国際学会が存在し、これらが育種や品種の保護についての情報を交換し

ている。北米では、Potato Association of America（http://www.umaine.edu/PAA/）が活

発に活動している 。欧州では、European Potato Association（http://www.eapr.net/）が

あり、品種の特性や同定法などを発表している。またそれぞれの機関紙である American 
Journal of Potato Research や Potato Research には、品種育成時に品種の特性が報告さ

れている。また、フィンガープリンティングの記事なども随時掲載されている。また、ジ

ャガイモ遺伝資源を取り扱う国際ジーンバンクでも品種のカタログや同定法について情報

を提供している。これらには、国際イモ類研究センター（CIP, http://www.cipotato.org/）
や USDA-GRIN のネットワーク傘下にある NRSP-6（http://www.ars-grin.gov/nr6/）な

どがある。そして、国際ジーンバンク共通のデーターベースも設けられている（http://www. 
potgenebank.org/）。 
 ジャガイモには産業界の強い関心があり多様な組織が存在しこれらで品種権の保護が議

論されている。これらには、世界的会合である World Potato Congress（http://www.potatoc 
ongress.org/）や Europe Potato Organization（http://www.europotato.org/varietyindex.p 
hp%20?page_no=5）などがあり、 国別では、US National Potato Council（http://www.nati 
onalpotatocouncil.org/）、UK Potato Council（http://www.potato.org.uk/）、NETHERLAN 
DS CONSULTATIVE POTATO INSTITUTE（NIVAA）（http://www.potatonews.com/pre 
ssreleases/press_company.asp?Source=NIVAA）などがある。 
 
b) 開発機関・研究者 

世界的にみて、上記ジャガイモ専門学会誌などでの DNA フィンガープリンティング自

体の研究報告例は多数あり、1980 年代後半からの報告がみられる（Watanabe 1994）。品

種識別等のために DNA フィンガープリンティングを積極的にとりいれている組織は、モ

ンサント社等の遺伝子組換え品種や Frito-Lay のような自社開発自社使用を行っているス

ナックフード会社を除きあまりない。一方、個別の機関としては、オランダの Wageningen 
University からスピンアウトした Keygene 社が AFLP を主体とした DNA フィンガープ
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リンティングついてサービス業務を行っている（http://www.keygene.com/technologies/te 
chnologies_aflp.htm）。 
 欧州では、個別の研究機関での品種の DNA フィンガープリンティングの試みはある。

ジャガイモ由来の SSR マーカーや AFLP 等が用いられている。これらには、ドイツのケ

ルンの Max Planck Institute for Plant Breeding Research（http://www.mpiz-koeln.mpg. 
de/english/index.html）、オランダの Wageningen 大学（http://www.pbr.wur.nl/UK/Resear 
ch/）や英国の Scottish Crop Research Institute（http://www.scri.sari.ac.uk/）等がある。 
 北米では、カナダの Agriculture and Agrifood Canada（http://www.agr.gc.ca/index）
の Fredricton 試験場ジャガイモ育種部門にて SSR マーカーでの品種同定の試みあるが、

米国等他所では積極的な検討は見られない。  
 
II. サツマイモ 
  サツマイモにおいても、品種の海外流出の例は多々ある。日本の新品種が、ベトナム等

の東南アジア圏で同時期に栽培され出すなど、正しい材料譲渡の手続きなしの品種の流出

がみられる。品種の同定はジャガイモと同じく形質に基づくカタログが基本となっている。 

サツマイモは育種および品種の多様性拡大は、日本が世界的に進んでいる。一分子マーカ

ー作成や DNA マーカーによるマップの作成の試みは海外でも進んでいる（渡邉・中谷 
2005）。日本では、筑波大学の藤村教授らによる SSR マーカー等の開発があるが、品種同

定等には適用されていない。 
 
III. 総括 
ジャガイモおよびサツマイモともに作物の形質に基づくカタログ化が進んでおり、これ

らによる品種同定が一般的となっている。品種権保護や取引上の原材料の均一性検査など

の場面で精度の高い DNA フィンガープリンティングを適用することは考えられる。 

DNA マーカー利用によるフィンガープリンティングを運用する際に、ジャガイモおよび

サツマイモともにマーカーはすでに存在している。しかしながら、品種同定のための技術

支援体制は国内外ともに技術者層の人材不足や修練の必要性があるため保守性の高い業界

では、迅速にはなかなかなじめないのではという見解もある。そして、適用場面、コスト

省力化、手法の標準化など、実際の運用面での課題は多数あり、学術的な研究として認知

されにくいためもあり、研究者は敬遠している。また、このような品種の DNA フィンガ

ープリンティングは、品種権保護のための訴訟等の場面での情報として使用されることは

あっても、種苗管理手法としては、原原種などの特殊な種苗を除き、未だなじめない様相

であることが国内外の関係者から指摘されている。 
 
 
＜引用文献＞ 
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７） 工芸作物 

 

（1） コンニャクの DNA 品種識別技術の開発状況 

 

      群馬県農業技術センター 

     こんにゃく特産研究センター 飯塚弘明 
 

１）育成者権の侵害事例 
これまでに、我が国で育成されたコンニャク品種に関して、海外で育成者権侵害が公式

に報告された事例はないが、その危険性は年々高まっている。世界的に見てコンニャクを

栽培、加工、市場流通させている国は、日本と中国、ミャンマーだけである。近年、中国

において外貨獲得と内陸部農業を振興するため、コンニャクの増産が地方政府主導で進め

られている。中国におけるコンニャク産地は、主に雲南省や四川省など内陸の山間部で、

これらの地域は目立った産業もなく、圃場も狭小で水の少ない土地である。これら地域で

はその土地に古くから自生していたコンニャクを種芋として栽培しているが、腐敗病、白

絹病等の病害対策や生産性向上の点から、我が国で育成した品種に強い興味を示している。 
既に、国内主要栽培品種「あかぎおおだま」の種芋が中国に輸出された事例が確認されて

おり、(財)日本こんにゃく協会が毎年実施している現地調査において、雲南省で「あかぎ

おおだま」の試験栽培が行われていることを確認している。また、中国で出版された出版

物においても、「あかぎおおだま」が日本農林二号（花魔芋）としてその特性が紹介されて

おり、品種の持ち出しは確実なものとなっている。しかし、「あかぎおおだま」は 1970 年

に品種登録された古い品種であり、既に育成者権の保護対象から外れた品種であるため、

対策が取れない状況にある。 
また、中国国内においてコンニャク製品加工に携わる業者により組織された中国魔芋協

会、コンニャク研究をリードする中国西南大学、および雲南省科学院等では新品種「みや

ままさり」（2004 年品種登録）に強い興味を示しており、「あかぎおおだま」同様に中国に

持ち出されるのは時間の問題となっている。 
育成者権侵害以外では、LDC（後発開発途上国：発展途上国の中で最も開発の遅れた国）

援助のため、2007 年 4 月より LDC 諸国から無税無枠措置による農産物輸入が開始される

見込みである。対象国にはミャンマーが含まれており、今後輸入の増加が見込まれるが、

ミャンマーは中国と国境を接していることから、LDC 無税無枠措置を悪用した我が国への

中国産原料（荒粉・精粉）の迂回輸入が懸念されている。高品質な中国産原料の迂回輸入

を防ぐためにも品種判別技術の確立は急務となっている。 
 
２）国内での技術開発状況 
国内においてコンニャクの品種判別を目的とした研究が始まったのは1994年頃である。

群馬県農業試験場（現 群馬県農業技術センター）の木暮らによって、Operon 
Biotechnologies から市販されている 10 種類のランダムプライマーを用いた RAPD
（Random Amplified Polymorphic DNA）分析による品種判別が試みられた。国内で収集

した 34 の品種・系統を解析したが、形態的な特徴から区分される品種群（在来種群、支
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那種群、備中種群）での多型は見られたが、個々の品種・系統を特定する多型までは確認

できなかった（未発表）。 
また、1998 年には三重大学の江原ら 1)によって三重県内で収集した「多気在来種」と埼

玉県で収集した「秩父在来種」を用いた PAPD 分析による多型解析が行われた。この研究

では RAPD 分析の品種判別への適用性を主にしており、供試材料が２系統だけであるため

品種判別マーカーの開発や STS 化は行われていない。 
2005 年には(独）農業生物資源研究所の奥泉ら 2) 3)により RLGS（Restriction Landmark 

Genomic Scanning）法による多型解析が行われ、国内で栽培される主要品種「あかぎお

おだま」「みやままさり」を含む 8 品種・系統を解析し、23 の多型スポットを検出、この

内 8 マーカーを用いて品種の遺伝子型プロファイリングを実施している。また、九州東海

大学の山下ら 4)は FRGP（Fluorescence Representational Genomic Profiling）法により

「あかぎおおだま」を含む 4 品種を解析し、23 の多型スポットを検出し、11 マーカーを

用いてプロファイリングを試みた。なお、RLGS 法および FRGP 法で検出された多型マー

カーについては現在 STS 化が進められている。 
 
３）海外での技術開発状況 
世界的に見てコンニャクの栽培に力を入れている国は、日本以外では中国だけであるた

め、技術開発も中国以外の事例は見あたらない。 
中国では Southwest Agricultural University の Zhang Yu-jin ら 5)により、40 種類のプ

ライマーを用いた RAPD 分析により、主に中国国内で収集されたコンニャクおよび

Amorphophallus 属の近縁種、 22 品種・系統を解析している。プライマーは

CyberSyn.co.Ltd.Beijing から市販されているキットを用いており、特に STS 化の操作は

行われていない。研究は中国国内の栽培種、近縁種を含めた系統解析、遺伝的多様性の評

価を目的としており、品種判別まで踏み込んではいない。 
また、興味深いことには供試した 22 品種・系統の 1 つに「日本農林二号花魔芋」（あか

ぎおおだま）が含まれており、これは中国の研究機関において「あかぎおおだま」が保存・

研究されていることを示している。 
 
 
＜参考文献＞ 
1) 江原  宏, 大宮邦雄, 三重県における新規な生物資源高度利用法に関する調査と探索研究報告書, 

54-60 (1998) 

2) 飯塚弘明, 細渕朗子, 奥泉久人 他, DNA 多型, 14:151-153 (2006) 

3) 野口友嗣, 細渕朗子, 高宮知子 他, DNA 多型学会第 15 回学術集会抄録集, p75 (2006) 

4) 山下秀次, 作村健彦, 本田大輔 他, DNA 多型, 14:141-143 (2006) 

5) Zhang Y, Zhang X, Liu P and Feng C, Journal of Southwest Agricultural University, 23,5:418-421 

(2001) 
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８） キノコ類 

 

（1） キノコ類のDNA品種判別技術の開発状況 

 

森林総合研究所 きのこ微生物研究領域 

きのこ研究室長 馬場崎勝彦 

 

１）育成者権の侵害事例 
＜育成者権を侵害したとして起こった訴訟＞： 
（１）エノキタケの育成者権者であるＡ社がＢ社の育種した純白系品種を育成者権の侵

害として訴えた。 
（２）エリンギの育成者権者であるＡ社がＣ社の生産するエリンギを育成者権の侵害と

して訴えた。 
   一方、Ｃ社は、既に、韓国で名称登録されているエリンギ（クンヌタリ）とＡ社  

のエリンギが同等なので、そもそも、Ａ社に育成者権が存在しないと登録の抹消を

行政へ請求。 
（３）Ｄ社が、Ｅ社をナメコ及び細胞融合マツタケの種菌並びに生産技術提供に係わる

問題で訴えた。 
＜侵害と考えられる事例＞ 
（４）中国から輸入されたシイタケの品種調査から、輸入シイタケの主要品種が、日本

の古い登録品種であることが分かった。 
（５）ナメコ、白色エノキタケ、ブナシメジ等、我が国が育種・栽培化したきのこが、

中国や欧米で商業生産されている。一方で、エリンギ、バイリング、茶樹菇、ササ

クレヒトヨタケ等、中国や台湾等で栽培化されたきのこが我が国で商業生産されて

いる。 
（理由：シイタケについては、種菌の輸出に関しては大臣決裁が必要であり、また、

他のきのこについても、育成者権をもつ種菌会社は、海外へ販売しないため。） 
 
２）国内での技術開発状況 
 昭和５３年の種苗法の改正で、きのこも種苗登録可能になった。これに伴い、種苗審査

基準も策定され品種判別が可能となった。きのこの品種判別で最も重要な指標は、栄養繁

殖体不和合性試験（対峙培養）であるが、現状では、対照品種を適切に揃えることが難し

い問題があり、正確な判別を困難にしている。現在３２種のきのこが種苗登録可能である

が、2006 年 11 月までに 1３種 324 品種が登録されている。主要な種としては、シイタケ、

エノキタケ、ブナシメジ、マイタケ、ナメコ、ヒラタケ、エリンギとなる。 
 日本での DNA 品種判別法は、予備的な研究は別として、1990 年頃から森林総合研究所

で始まり、ミトコンドリア DNA の RFLP 法や RAPD 法を用いて、ナメコ市販品種 56 品

種を 23 系統に判別したり、市販エノキタケ 10 菌株が２系統に判別できること等を報告し

た。続いて、2001 年の対中国輸入生シイタケのセーフガード発動を、技術的に補完する形

で、森林総合研究所の馬場崎らは、RAPD 法等により輸入シイタケの系統判別を行い中国
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産シイタケの主系統が、我が国の古い品種に酷似することを報告した。また、2002 年菌蕈

研究所の寺島らが、AFLP 法でシイタケの栽培品種 50 品種以上を判別したと報告した。

同年群馬大学の斉藤らはシイタケ 16品種の判別に IGS1及び IGS2のＤＮＡシーケンス多

型解析が有効であると報告した。さらに、2004 年九州大学の田中らはシイタケのＳＣＡＲ

マーカーを報告した。一方、2006 年森林総合研究所の馬場崎は、市販シイタケ 140 品種

の IGS１のＤＮＡシーケンスを解析して、その結果をＤＮＡ Data Bank of Japan 
（DDBJ）に登録して、インターネットを介して IGS1 dna シーケンスによるシイタケの

品種照合を世界的に可能にした。 
 シイタケ以外のきのこのＤＮＡ判別法については、ハタケシメジでは、2004 年三重県科

学技術振興センターの橋爪らが 10 系統を３種類のプライマーにより 7 個の多型として判

別した RAPD 法、エリンギでは、2004 年菌蕈研究所の小畠らの国内外の 17 系統を３種類

のプライマーを用いて判別した RAPD 法、2005 年森林総合研究所の馬場崎らの栽培品種

バイリング 10品種の判別を行った IGS1及び ITS-DNAシーケンス解析法、マツタケでは、

2005 年森林総合研究所の村田らの開発したレトロトランスエレメントの LTR をプライマ

ーとする PCR 法、マッジックマッシュルームでは、2003～2006 年国立医薬品衛生研究所

の丸山らが幻覚性及び非幻覚性きのこを迅速に判別した TaqMan PCR 法並びに ITS 及び

28SrDNA DNA シーケンス解析法が上げられる。 
 
３）海外での技術開発状況 
 世界的には、栽培きのこといえば、ツクリタケ(Agaricus bisporus)で、続いて、ヒラタ

ケ（属）、シイタケ、フクロタケ、キクラゲの順となる。欧米ではツクリタケに生産の重点

があり、ヒラタケ属が次に続く。種菌開発・販売は、民間企業が携わる。中国、東南アジ

ア等の開発途上国では、きのこを安価なタンパク質源と位置づけ、環境に合うヒラタケ、

フクロタケ、キクラゲの生産と国内消費が推進される一方で、欧米、日本等先進国で需要

の高いツクリタケ、シイタケを安価に栽培・輸出し外貨を獲得する政策も取られる。この

ため、先進国にとっては安価なきのこによって、先進国のきのこ生産がダメージを受ける

等の貿易摩擦が引き起こされ問題となる。開発途上国では、種菌開発や供給は国が直接的

に係わる場合が多く、また、育成者権に対する認識が十分でない場合が多い。日本でなじ

み深いエノキタケ、ブナシメジ、マイタケ、ナメコ等は、世界的には、特産きのこ(speciality 
mushroom)、東洋的なきのこ(exotic mushroom)として位置づけられ生産されるグルメ（高

級）食材である。このような背景から、海外での品種判別技術の開発は、ツクリタケ、シ

イタケ、ヒラタケ属のきのこに関するものが中心となる。 
 ツクリタケは交雑能のある２つの核が１つの胞子の中に対になって入っている胞子をも

つ二次的ホモタリズムのきのこであり交雑に必要な胞子を得ることが困難なため、1970
年代まで交雑品種で種菌を作ることが出来なかった。1970 年代にオランダの Mushroom 
Experimental Station で親株 H97 や H39 を用いて優れたハイブリッド品種 Horst-U1 と

U3 が作られた。今日ツクリタケ（White Button Mushroom)の種菌ほどんどは、このハイ

ブリッド品種に由来するとされている。また、その種菌も世界的な種菌会社である Sylvan
社等大手が押さえている。 
 ツクリタケの DNA 等系統判別法としては、1988 年イギリスのマンチェスター大学と園
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芸研究所の Loftus らのゲノミックライブラリーをプローブ DNA とする RFLP 法、1992
年 USA の Monterey Laboratories 社の Khush らの RAPD 法での８系統の判別法、1998
年カナダのトロント大の Xu ら、USA の Sylvaｎ社の Kerrigan、オランダの Mushroom 
Experimental StationのSonnenberg、フランスの INRA-CTC, Station de Recherches sur 
les Champignons の Callac のグループの、441 系統を 140 mtDNA 系統に判別する

mtDNA-RFLP 法、1999 年オランダの Mushroom Experimental Station の Sonnenberg
らの旧来栽培品種 8 系統と交雑種 9 系統を、３系統（ホワイト系、オフホワイト系、現行

品種）に判別するツクリタケのトランスポゾン様エレメント Abr1（300bp）をプロープと

するサザンブロット法による RFLP 法、2000 年フランスのボルドー第二大学の Barroso
ら、オランダの Mushroom Experimental Station の Sonnenberg らの栽培品種４系統（ホ

ワイト系２種、オフホワイト系１種、スノーホワイト種）を判別する DAMD (Directed 
Amplification of Microsatellite-region DNA)-PCR 法、2001 年スペインのナバラ大学

（Universidad Publica de Navarra）の Ramires らの分子指標法、2001 年イギリスの

Horticulture Research International の Moore らの 20 種のプライマーを用い 24 栽培品

種を含む 26 系統のツクリタを 211 個の RAPD 指標で判別した RAPD 法、2002 年ポーラ

ンドの Research Institute of Vegetable Crops の Staniaszek らのポーランドと中国のツ

クリタケ２6 系統を、4 種のプライマーによる 24 個の指標 DNA バンドを用いて 14 系統

に判別した RAPD 法、2002 年カナダの McMaster 大学の Xu らの２つの自然集団から採

取した 50系統を判別したミトコンドリア及び核DNAのRFLP分析法、並びに、multilocus 
enzyme electrophoretic polymoruphisms 分析法が上げられる。 
 シイタケ(Lentinula edodes)の天然分布は、中国、日本、PNG、ニュージランド等であ

るため欧米よりは日本や中国で研究が盛んである。本きのこの DNA 判別法としては、1991
年 USA の University of Utah Research Park の Kulkarni のシイタケ７系統を判別した

シイタケの Low-copy genome DNA をクローニングした組換えプラスミドをプロープと

するサザンブロット法による RFLP 法、1995 年 USA の American Type Culture 
Collection の Zhang らのシイタケ 15 系統を、７種類のプライマーと 12〜19 本の指標Ｄ

ＮＡバンドを用いて 13 系統に判別した RAPD 法、1996 年香港の香港大学の Chiu らの中

国で栽培されるシイタケ 19 系統を、AP-PCR 法で 4～14 指標、RAPD 法で１～９指標、

及び rDNA-RFLP 法で５種の制限酵素による断片プロファイルを指標として３系統に判

別した方法、2006 年中国の Nanjing Agricultural University の Qin らの intersimple 
sequence repeats marker に対する一組の SCAR プライマーを用いて 85 系統の判別を行

った SCAR マーカー法が上げられる。 
 
 ヒラタケ(Pleurotus ostreatus)の系統判別法としては、1994 年 USA の Duke 大学の

Vilgalys らの北半球のヒラタケ属の種判別とその関係推定を行い、祖先種を推定した

28SrDNA と ITS-ＤＮＡシーケンス解析法、1999 年スペインのナバラ大学の Larraya ら

のヒラタケの染色体をパルスフィールド電気泳動法によって染色体長多型を分析した

Molecular Karyotype 法、2003 年中国の Sichuan University の Meng らのヒラタケ 14
系統を E-AGC/M-CAT プライマーペアーを用いて AFLP 指標 184 本を増幅し、内 101 本

は系統間で多型を示すことを報告した AFLP フィンガープリント法、2006 年ロシアの研
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究者のロシアの温帯林から得たヒラタケとウスヒラタケを判別した交配試験と RAPD 法

が上げられる。 
 
 エリンギ(Pleurotus eryngii)の系統判別法としては、2001 年ギリシャの Institute of 
Kalamata の Zervakis らの宿主植物（Eryngium spp., Ferula communis, Cachrys 
ferulacea, Thapsia garganica , Eleoselinum asclepium subsp. asclepium）から分離した

ヒラタケ属４６系統を 35 種類のザイモグラムと 42 種類の RAPD パターンから宿主特性

にあった５群に分類したアイソザイム分析法及び RAPD 法、2005 年イタリアの

Universita degli Studi di Bari の De Gioia らのイタリア全土から集めたエリンギ類(P. 
eryngii var. eryngii, var. ferulae , var. nebrodensis)154系統を判別した質的量的形質解析

法並びに RAPD 法及びマイクロサテライト DNA 法、2005 年中国の Institute of 
Agricultural Resouse and Regional Planning の Zhang ら の 宿 主 植 物 (Ferula 
sinkiangensis)から分離したヒラタケ属１７系統の種判別（Pleurotus eryngii var. ferulae
１系統と Pleurotus nebrodensis１６系統）には交配試験、ITS-DNA シーケンス解析法、

および IGS1-RFLP 法が有効で、IGS2-RFLP 法は P. nebrodensis 16 系統を４群に判別す

るために有効であることを示した交配試験、ITS-DNA シーケンス解析法、IGS1-RFLP、
及び IGS2-RFLP 法が上げられる。 
 
 オオヒラタケ (Pleurotus cystidiosus)の系統判別法としては、2003 年ブラジルの

Instituto de Botanica の Capelari らの P.smithii と P.cystidiosus を区別出来ないとした

RAPD 法、2004 年ギリシャの Institute of Kalamata の Zervakis らのヒラタケ属のコレ

ミアを形成する亜属を５種 P. australis (in New Zealand and Australia), Pleurotus 
abalonus (in Asia and Hawaii), Pleurotus fuscosquamulosus (in Africa and Europe), 
Pleurotus smithii (in Mexico) and Pleurotus cystidiosus sensu stricto (in North 
America)に分類した交配試験及び ITS-DNA シーケンス解析法が上げられる。 
 
 その他栽培きのこの系統判別法としては、マイタケでは、2002 年 USA のペンシルベニ

ア大学の Shen らの北アメリカ２１系統、アジア２７系統、ヨーロッパ１系統、アメリカ

での市販品種１系統、産地不明１系統の計５１系統を調べ、アメリカ、アジアの産地判別

が可能で、アメリカの市販品種は、アジア産であることを解明した ITS 及びβｰチューブ

リン DNA のシーケンス解析法、マンネンタケ属では、1996 年台湾の国立台湾大学の Hseu
らのマンネンタケ属の種判別に ITS-DNA シーケンス解析法が有効で、系統判別には

RAPD 法が有効であることを示した ITS-DNA シーケンス解析法及び RAPD 法、並びに、

2005 年中国の中国科学アカデミー微生物学研究所の Wang らのマンネンタケ属を代表す

る４種において、各系統当たり２～５種の ITS-DNA シーケンス多型が見られることを示

した ITS-DNA シーケンス解析法、ヤマブシタケでは、2002 年中国の Nanjing Normal 
University の Lu らの中国の伝承医薬品ヤマブシタケを判別する ITS-DNA シーケンス解

析法、冬虫夏草では、1999 年中国の中国科学アカデミー動物学研究所の Chen らの

Qinghai-Tibet 台地から得た Cordyceps sinensis の 29 系統を 100 本の RAPD 指標を用い

て３群（北、中央、南群）に判別した RAPD 法、2005 年 USA の USDA-ARS の Rehner
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らの世界中から集めた Cordyceps teleomorpha86 系統を６群に判別した ITS 及び EF1-α
DNA シーケンス解析法、並びに、2006 年台湾の National Cheng Kung University の Kuo
らの 10系統の Cordyceps sinensis (Berk.) Saccを６系統に判別した ITS2-PCR-SSCP 法、

マジックマッシュルームでは、2000 年台湾の Cetral Police University の Lee らのシビレ

タケ属等のマジックマッシュルームの同定法として AFLP 法、2002 年イギリスの 
Univesity of Strathclyde の Linacre らの DNA profiling 法並びに 2004 年カナダのトロン

ト大学の Nugent らの 28SrDNA の５末端配列が幻覚性、非幻覚性きのこの判別の指標と

なること示した ITS1 及び 28SrDNA の DNA シーケンス解析法、ヒメマツタケでは、2002
年ブラジルの Universidade Paranaense の Colauto らの 5 系統を判別した RAPD 法が上

げられる。 
 
 その他非栽培きのこの系統判別法としては、トリフでは、2004 年フランスの Murt らの

フランス、北西イタリア、スペインから得た Tuber melanosporum188 系統の判別を行っ

た ITS-DNAシーケンス解析法、アミガサタケ属では、1996年フランスのUniversite Henri 
Poincare の Mipf らのアミガサタケとトガリアミガサタケの種判別を行った ITS-DNA シ

ーケンス解析法、並びに、1999 年のアミガサタケ属 11 種、シトネタケ属３種を含む 66
系統の判別を行った ITS-DNA の RFLP 分析法、ナラタケ属では、1994 年カナダのトロ

ント大学の Smith らの北アメリカのオニナラタケのタイピングを行ったミトコンドリア

DNA-RFLP 法、及びミトコンドリア遺伝子 DNA をプローブに用いるサザンハイブリダイ

ゼション法、並びに、2004 年チェコ共和国の Masryk の Lochman らの土壌資料中のナラ

タケ属の種判別を行った ITS の増幅に nested PCR 法（external primers ITS1 and ITS4, 
internal primers AR1 and AR2）を用い RFLP 分析に ion-exchange HPLC 法を用いる

ITS-RFLP 法並びに ITS-DNA シーケンス解析法、スレヒロタケでは、2001 年 USA の

Duke 大学の James らの全世界から集めたスエヒロタケ 195 系統の IGS-DNA をシーケン

スして、143 系統に判別した IGS1-DNA シーケンス解析法、イグチ類では、2001 年イギ

リスの Horticulture Research International の Manian らの Suillus 属の 7 種に属する

22 系統を判別した ITS1 及び ITS2-DNA シーケンス解析法が上げられる。 
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（2） チャの DNA 品種識別技術の開発状況 

 
独立行政法人 農業・食品産業技術総合研究機構 

野菜茶業研究所 野菜・茶の食味食感・安全性研究チーム 
氏原ともみ 

 
1) 育成者権の侵害事例 
 現在のところ、日本産品種の国内・海外における育成者権侵害事例は報告されていない。 
 
2) 国内での技術開発状況 
 品種識別に用いる DNA マーカーとしては、野菜・茶業試験場（現 野菜茶業研究所）

の Kaundun と松元により、13 の CAPS マーカーが開発され、46 品種が識別可能であるこ

とが報告されている（現在、識別可能な品種は 60 となっている）。これらの CAPS マーカ

ーに利用した部位の塩基配列を決定、品種間で比較した結果、配列内に存在する indel 
(insertion/deletion)を検出する 4 つのマーカーが開発され、また 5 つの SSR マーカーと併せ

て、44 の品種について遺伝子型が解析されている 1)-3)。CAPS マーカーを用いて、市販緑

茶の分析が可能であることが示されている 2), 4)。 
 
3) 海外での技術開発状況 
 海外においては、品種識別そのものを目的とした技術開発よりは、各国の遺伝資源や品

種、または近縁種も含めた系統解析、遺伝的多様性の評価を目的とし、DNA マーカーによ

る遺伝子型の解析が行われるケースが多い。そのうちで、チャ品種を材料としているもの

について以下に記し、また表 1 にまとめた。 
 
3-1 韓国における技術開発 

韓国では、Kyungpook National University の Kaundun らにより、17 のプライマーを用

いた 58 の RAPD マーカーが開発され、韓国産 14 品種の他日本産 8 品種、台湾産 3 品

種の遺伝子型が解析されている 5)。また、Sunchon National University の Lee らにより、

同じく RAPD マーカーが開発され、20 プライマーを用いた 212 マーカーにより 23 個体

の韓国野生チャおよび 25 の日本産品種の遺伝子型が解析されている 6)。いずれも市販

のプライマーを用いたスクリーニングから開発されたマーカーであり、Kaundun らは

Operon Technologies Inc.および Korean Biotech Inc.のキットを、Lee らは Operon 
Technologies および Takara Co. Ltd.のキットを使用し、STS 化などの操作は行われてい

ない。 
 
3-2 中国における技術開発 

中国では、Tea Research Institute, Chinese Academy of Agricultural Sciences の Chen らに

より、20 のプライマーを用いた 31 の RAPD マーカーにより、中国産 15 品種の遺伝子

型が解析されている 7)。Shanghai Sangon Bioengineering Technology Service Co. Ltd.のキ

ットがスクリーニングに用いられ、STS 化などの操作は行われていない。 
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表 1 海外における DNA 品種識別技術開発状況 
 

 
 
 
 
3-3 台湾における技術開発 
   台湾では、National Chung Hsing University の Lai らにより、12 プライマーを用いた

53 の RAPD マーカー、および 6 プライマーを用いた 56 の ISSR マーカーが開発され、

31品種と 6個体の台湾山茶の遺伝子型が解析されている 8)。RAPDマーカー開発では、

Operon Technologies Inc.のキットが使用され、また ISSR マーカーの開発には University 
of British Colombia の primer set が用いられている。いずれも STS 化などの操作は行わ

れていない。 
 
3-4 インドにおける技術開発 
   インドでは、Uttar Banga Krishi Viswavidyalaya の Mondal により 12 プライマーを用

いた 108 の ISSR マーカーによる 25 品種の遺伝子型の解析が行われている 9)。プライ

マーには University of British Colombia の primer set が用いられている。また、UPASI Tea 
Research Foundationの Balasaravananらは 3 組のプライマーを用いた 1555 の AFLP マー

カーにより、49 のインド産品種の遺伝子型を解析している 10)。また、Bose Institute の
Mishra と Sen-Mandi は、11 のプライマーを用いた 132 の RAPD マーカーにより 10 品

種の遺伝子型を解析している 11)。いずれも STS 化などの操作は行っていない。 
 
3-5 ケニアにおける技術開発 
   ケニアでは、Tea Research Foundation of Kenya の Wachira らにより 21 プライマーを

用いた 157 の RAPD マーカーにより、38 品種の遺伝子型が解析されている 12)。STS
化などの操作は行われていない。また Wachira らはケニア産 8 品種、インド産 9 品種、

開発国 開発者 マーカーの種類 マーカー数 識別可能な品種数 

韓国 Kaundun et al. RAPD 58 25a 

 Lee et al. RAPD 212 48b 

中国   Chen et al. RAPD 31 15 

台湾 Lai et al.  RAPD, ISSR 53, 56 37 

インド Mondal ISSR 108 25 

 Balasaravanan et al. AFLP 1555 49 

 Mishra and Sen-Mandi RAPD 132 10 

ケニア Wachira et al. RAPD 157 38 

 Wachira et al. RAPD, AFLP 176, 90 48c 

イギリス Paul et al. AFLP 73 32 
a：日本品種 8 種を含む 
b：日本品種 25 種を含む 
c：日本産の 8 系統を含む 
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スリランカ産 4 品種、中国産 8 品種、台湾山茶 4 個体、日本産 8 系統、ベトナム産 4
品種および近縁種 4 種の 48 サンプルについて、37 プライマーを用いた 176 の RAPD
マーカーおよび 90 の AFLP マーカーでの遺伝子型を解析している 13)。いずれも STS
化などの操作は行っていない。 

 
3-6 イギリスにおける技術開発 
   Scottish Crop Research Institute の Paul らにより、5 組のプライマーを用いた 73 の

AFLP マーカーが開発され、インド産の 15 品種およびケニア産の 17 品種の遺伝子型

が解析されている 14)。STS 化などの操作は行われていない。 
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10） ＵＰＯＶ第 10 回生化学及び分子技術作業部会（ＢＭＴ）報告 

 
種苗管理センター 業務調整部 調査研究課 

調査研究調整役 大川雅央 
 

UPOV 第 10 回生化学及び分子技術作業部会（ＢＭＴ）は 2006 年 11 月 21 日～23 日ま

で韓国（ソウル）において開催された。以下、会議の内容を報告する。 
 
１．これまでの経緯 
 生化学及び分子技術に関する UPOV におけるこれまでの議論の経緯の概要が UPOV 事

務局より説明された。 
（１）ＢＭＴの役割（付託事項）（BMT/10/2） 
ＢＭＴはＤＵＳ専門家、生化学及び分子技術の専門家及び育種家に開かれたグループで

ある。主な役割は生化学及び分子技術のＤＵＳ試験や植物育種への応用、生化学及び分子

情報のデータベースに関するガイドラインの作成、品種同定（variety identification）と

本質的に由来する品種（「従属品種」といわれる、以下「本質由来品種」という）を考慮し

て生化学及び分子技術の使用に関する議論の場を提供すること等とされている。 
なお、上記最後のＢＭＴの役割から見て、現在のＢＭＴへの付託事項を変更することな

くＢＭＴにおいて育成者権の行使（enforcement）に関する議論をすることができると判

断されている。 
 
（２）考えられ分子技術導入のモデル（TC/38/14－CAJ/45/5) 

現在 UPOV では以下のオプション１（ａ）の提案１とオプション２の提案２は、一定の

前提の下で UPOV 条約と整合し、UPOV 制度における保護の有効性を害しないと判断し

ている。なお、提案２については形態的差異と分子的差異の間の相関を改善するため更に

調査が必要とされている。また、オプション３については、合意が得られていない。 
 
オプション１：形態特性の指標（predictor）としての分子特性 
（ａ）形態特性に直接リンクしている分子特性の使用（遺伝子特異的マーカー） 
提案１：遺伝子組み換えによる除草剤抵抗性に対する遺伝子特異的マーカー（フランス） 
標準的な DUS 試験においては、ほ場で除草剤を散布して除草剤抵抗性を調査すること

は困難であるため、除草剤散布による栽培試験を行うことなく除草剤抵抗性遺伝子とリン

クした分子マーカーにより抵抗性を判定する。 
（ｂ）形態特性を推定するに当たっての信頼性のある一組の分子特性の使用（例えば量的

特性の遺伝子座） 
 
オプション２：形態特性の最小距離（閾値）に対応する分子特性の閾値の設定 

提案２：アブラナ、トウモロコシ及びバラの比較品種の管理（フランス） 
このオプションは特性を個々に比較するのではなく遺伝的距離の分析を基礎とし、レフ

ァレンスコレクション（栽培試験に用いる比較品種、以下「比較品種」という）の管理（栽
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培試験から除外できる比較品種の選定等）に使用する。なお、形態特性の差（GAIA 法
（TWA/30/15）による）と分子特性の差（Rogers’ distance）に相関関係がある場合（図１）

には、どちらの特性の差を使用しても同じ結果となる。しかし、相関関係が低い場合（ア

ブラナ）に分子特性の差を利用すると、形態特性で区別性のない品種ペアを分子特性で明

らかな区別性有りと判定し（図２の（タイプ４））、本来は比較（対照）品種としなければ

ならない品種を栽培試験から除外してしまう危険があるという問題点がある。 

 
 
オプション３：新たな制度の導入 
このオプションは分子特性において明確に区別できる差を区別性を判断する閾値水準と

してとらえる。また、分子特性を既存の非分子特性と同じように使用することを基礎とす

る。 
提案３：ばらの１組の分子的特性を既存の非分子的特性と同様に使用（オランダ） 
品種内の個体のマーカーサイトに突然変異が起こることを考慮し、３バンド以上の差が

ある場合に品種は明確に区別できると判定する。STMS（sequence tagged micro-satellite）
マーカーは既存のＵＰＯＶテストガイドラインの特性とリンクしていないことに留意する。 
 
２．生化学及び分子技術における最近の状況の概要発表 
（１）イタリアでブドウのゲノム解析が進んでいる。オプション１アプローチや本質的由

来の研究に有用である。 
（２）CPVO（EC 共同体植物品種庁）は育種家が育成者権を行使できるように適切な支

援をすることが重要であると考えている。このため、権利行使に関するセミナーを 2005
年にブラッセル、2006 年にワルシャワで開催し、2007 年２月にマドリッドで開催予定で

ある。育種家は権利行使するためのより効果的な手法を求めており、BMT はそのような

手法開発に貢献できる。CPVO はこの観点からいくつかのプロジェクトを財政的に支援し

ており、今回の BMT においてその内容が報告される予定である。 
（３）CIOPORA（国際栄養繁殖性花き・果樹育成者権者団体）では本質由来品種に関する

ポジションペーパーを2007年４月の会合で採択する予定である。この文書は分子的手法に

よる類似性判定のための閾値を設定することを基礎としている。 
（４）ISF（国際種子連盟）はトマトのＦ１品種の親系統を調査するためのSSR（Simple 
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sequence repeat：マイクロサテライト）マーカーに関する新たなプロジェクトを開始した。

結果は１年半以内にトマト小委員会に報告予定である。DUS試験と品種同定に分子技術を

用いることに関するISFのポジションペーパーはインターネット上で公開している。 
（http://www.worldseed.org/Position_papers/Use_DNA_Markers.htm）。 

ISF のポジションペーパーによると、ISF は DNA マーカーを単独で DUS 試験に使用す

ることには現時点では反対であり、使用に先立って①区別性を判定するための最小距離の

定義、②均一性、安定性の考え方に及ぼす影響等について明確にする必要があるとしてい

る。DNA マーカーの使用は最小距離を狭くして、保護の水準が低下する恐れがあること

等を理由とする。一方、DNA マーカーは登録品種や F１品種の親品種の同定に使用できる

と考えている。また、DNA マーカーは本質的由来が疑われる場合に紛争解決の手続きを

とるかどうかを判断する基準となる遺伝的同一性に関する閾値レベルの決定にも使用でき

ると考えている。 
（５）中国では出願数（2005 年で 950 件）の 70%をトウモロコシと稲が占めている。農

業省では品種同定のためトウモロコシでは 20 の SSR マーカー、稲では 24 の SSR マーカ

ーを選定した。現在、トウモロコシのＤＮＡデータベースを構築中である。 
 
３．作物ごとの分子技術に関する最新の研究報告の要旨 
＜栄養繁殖性作物＞ 
（１）「SSR マーカーを用いた EU 共通カタログのバレイショ品種の同定」（BMT/10/5） 

CPVO の資金提供により英国においてドイツ、オランダ、ポーランド及び英国の DUS
試験の担当者と協力し、EU 共通カタログのバレイショ品種（1093 品種）の内の 576 品種

ついて、９つの SSR マーカーを使用して得られたデータと主な形態的特性からなるデータ

ベースを構築した。いくつかの例外（突然変異体及び取り違え（ラベルミス）品種）を除

き、すべての品種を同定することができた。しかし、品種コレクションの数が多くなると

人為ミスから品種の取り違えが起こり、その発見は通常では困難であるという問題がある

ことが明確になった。このことから、分子技術は DUS 試験を補完する技術として重要で

ある。 
 

（２）「ブドウ品種の同定と法的保護のための SSR マーカーによる手法」（BMT/10/13） 
ブドウの品種同定（品種の同定、DUS 試験、本質由来品種の同定）に使用することを目

的に９つの SSR マーカーを開発・選定した。マーカーの選定にあたっては、自由に利用で

きること、遺伝的に独立していること（マップ上の位置）、遺伝的多型度が高いこと、対立

遺伝子のサイズが multiplex PCR 法が利用できる範囲内にあること等を考慮した。この９

つの SSR を使用する手法によりヨーロッパブドウ 1300 品種以上を分析した。その結果、

この手法は品種同定と法的保護（DUS 試験）に利用可能であることが示された。品種同定

に関しては、マーカーの完全一致は同一品種（又は突然変異若しくは本質由来品種）であ

ることを意味し、法的保護に関しては、２対立遺伝子の相違が最小距離（明確な区別性）

であると言える。この手法は現在スペイン植物品種庁（OEVV）のすべての比較品種の特

性調査に使用されている。なお、この研究はスペイン植物品種庁の主導で開始されたが、

OEVV 及び CPVO は DUS の判定にあたって SSR マーカーの情報を採用していないとの
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ことである。スペインは CPVO の委託を受けてブドウ品種の DUS 試験を行っている。 
 

（３）「バラ品種の欧州比較品種」（BMT/10/16） 
CPVO、オランダ、英国、ドイツ当局の資金提供により、SSR マーカーを使ったバラ約

380 品種の分子データ、形態的データ及び写真等からなる実験的データベースを構築した。

SSR によるバラの品種同定はオランダと英国で実施した。交配で育成された品種はすべて

識別できたが、突然変異品種とその親品種は同じパターンを示した。なお、両者で得られ

たデータの一部に差異が認められた。この原因は電気泳動で生じる弱いピークをマーカー

の発現と捉えるかどうか、抽出した DNA に不純物が含まれているかどうか等と関係して

いる。このため両者のデータを統合することは不可能と判断し、オランダのデータのみを

使用した。今後、サンプル処理、DNA 抽出法、分子データ（弱いピーク）の評価等を標

準化するための試験が必要である。なお、この総合データベースの用途としては、比較品

種の特性評価、適当な対照品種の事前スクリーニングと選定、出願品種に関する栽培試験

場所間のデータ交換、審査当局内の品質保証（品種の同一性又は真偽の検査）が考えられ

る。 
 
（４）「カーネーション品種の同定のための SSR マーカー」（BMT/10/17） 

本研究はオランダ政府の資金で行われた。Naktuinbouw（オランダの園芸関係の種子検

査や栽培試験等を行う公的機関）において 13 の SSR マーカーを使用し 172 のサンプルを

分析した。この結果、来歴の分かっている突然変異品種とその親品種はすべて同じグルー

プに分類できた。これらの突然変異品種と同一品種を除いた 118 品種（別品種と考えられ

る）の内、2 対立遺伝子の相違が閾値であることを考慮して 111 品種は識別できたが、残

りの 7 品種は 2 対立遺伝子以下の相違を示し説明できない 3 グループに分類された。今後

の研究が必要であるが、異なる品種間で高い遺伝的同一性を示す理由の一つは、カーネー

ションに倍数体（時に異数体）の性格があることを考慮すると、SSR では対立遺伝子の有

無により遺伝的同一性を判定するため対立遺伝子の量の違いは識別できないことによるの

かもしれない。 
 意見交換：ISF の代表から遺伝的同一性の 85％（Jaccard 係数）は本質由来品種を判定

する閾値と考えてよいかとの質問があった。これに対し、カーネーションの分析の結果は

バラの場合と一致しているが、遺伝的に近いが突然変異ではない 7 品種 3 グループがどう

いう品種か現時点ではわからないので、調査が必要とした。また、議長よりデータベース

の利用法として品種同定以外にどんな使用法が考えられるかとの質問があった。これに対

し、一つはマーカーを品種の区別性の判定に使った時どういう結果になるかを見るために

使用できる。なお、データベースは育成者権の行使のために迅速な品種同定法が必要であ

るので育成者からの要望で構築したと説明した。 
 
＜自殖性作物＞ 
（５）「オオムギの春化要求性に関する SNP マーカー：オプション１」（BMT/10/6） 
本研究は英国政府の資金で行われた。DUS 栽培試験においてオオムギの春化の特性を調

査するには春に広い面積に出願品種を播種する必要があるが、春の播種では秋播性品種は
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出穂しないため他の特性について別途栽培試験をする必要がある。このため、春化要求性

に関する既存の DUS 試験法に替わる簡便な手法として春化に関わる遺伝子と直接リンク

した分子マーカーの利用により春化特性を評価する手法開発を行った。オオムギの春化特

性は２遺伝子座が関与する質的なものである。本研究ではこれらの遺伝子座の対立遺伝子

の塩基配列を解読し、これらを基に開発した PCR 法により、オオムギ 96 品種すべてを正

確に分類できた。また、この手法は出願品種を受領してから２日以内に分析を完了できる。

今回の結果は、DUS 特性と関連する特定遺伝子の相違に着目した DNA 試験法の開発に成

功した初めての例と思われる。今後、DUS 試験において分子マーカーを使用するオプショ

ン１のアプローチは有益と思われる。なお、この分子手法は均一性の評価に応用するため

には改良が必要である。 
 
（６）「トウガラシの辛み特性の研究：オプション１」（BMT/10/7） 

トウガラシの辛み特性は UPOV のテストガイドラインでは官能試験により判定するこ

とになっているが、一人が一度に調査できる品種数は限られている。そこで、韓国におい

て従来手法に替わる分子マーカーを利用した辛み特性の迅速な評価法の検討を行った。ト

ウガラシの辛み特性は単一の優性遺伝子に依存する質的特性である。この遺伝子配列情報

を基に開発した分子マーカーによりトウガラシ 136 品種を分析した結果、辛み特性に関す

る表現型と遺伝子型がすべて一致した。以上から、このマーカーを利用する手法により辛

み特性を決定することができる。 
 
（７）「トウモロコシ近交系統のＤＵＳ試験のための分子特性と表現型特性の理想バランス

に関する研究」（BMT/10/8） 
DUS 試験に分子技術を将来的に使用することに関して、表現型特性と分子マーカーを組

み合わせて使用することが将来方向になりうるとの合意が形成されつつある。この場合、

どの表現型特性と分子マーカーを使用するかが問題となる。そこで、アメリカのトウモロ

コシ 687 近交系統の表現型に関するデータベースと 400 の SSR マーカーを使用して、特

性の最適組み合わせを調査中である。これまでの結果では、表現型特性は正確度が増す程、

品種を区別する能力が高くなる。一方、均一性に関しては、特性の数が増加する程又特性

の正確度が増加する程、均一性が無くなるリスクが増加する。今後の計画の一つとしては、

association genetics を使って類似する情報を持つ分子マーカーと表現型特性を特定する

ことである。これにより一定の表現型特性を分子マーカーで置き換えることができるかも

しれない（オプション１）。なお、ISF で 2007 年１月の会合で本報告を検討予定である。 
 
（８）「トウモロコシの DUS 試験に分子技術を使用する可能性について：オプション２」

（BMT/10/14） 
フランスでは 2005 年にトウモロコシ 279 品種の出願が有り、2,673 系統の比較品種を

管理している。DUS 試験における区別性評価の現在の質を低下させることなく増え続ける

品種数を処理するため、形態的データと電気泳動データの併用により実際に栽培試験を行

う品種を効率的に選定（最少化）するための GAIA 法を開発し現在使用している。現在、

表現型特性と組み合わせて約 30 の SSR マーカーから計算される遺伝的距離（Roger’s 
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distance）を導入することにより、栽培試験や比較品種管理をより効率化できるかどうか

検討している。詳細な結果は 2007 年の夏頃まとまる予定である。なお、遺伝的距離を一

つの特性とは考えていない。 
 
（９）CPVO 共同出資研究「冬アブラナ比較品種の管理：オプション２」（BMT/10/11） 

冬アブラナ（主に放任受粉品種）の栽培試験において、SSR マーカーを使ってほ場に播

種する前に出願品種と比較品種を比べ、出願品種とは明らかに区別できる比較品種は除外

することにより実際に栽培する品種数を減少させると共に、栽培試験の現在の水準を維持

することのできる比較品種の事前選抜法の開発を目指している。この手法はオプション２

であり、遺伝的な距離と表現型の距離の間に相関関係がある場合にのみ取りうる手法であ

る。今後は遺伝的及び形態的距離の決定、SSR データの GAIA 法への適用、SSR データ

ベースの構築を行う。この研究は 2008 年完了予定であり、次回 BMT で詳細を報告する。 
 
（１０）「大豆の DNA ベース識別システム」（BMT/10/15） 
本研究の目的は SSR マーカーを使用して自殖性作物である大豆の信頼できる品種同定

法を開発することである。これまでのアルゼンチンにおける研究では一品種あたり 180 粒

を１粒ずつ繰り返し DNA 分析することにより、その品種に特有の主要対立遺伝子を１％

以下の低い頻度で現れる対立遺伝子から明確に区別できた。しかし、この手法ではコスト

がかかりすぎる。本研究では、１品種約 100 粒を１サンプルとし、まとめて DNA 抽出し

分析することにより、主要対立遺伝子のみの SSR パターンを得ることができた。この手法

では、仮に大豆 100 粒中１粒のみが低い頻度の対立遺伝子を含む（100 粒中１粒のみヘテ

ロ）とすると、この対立遺伝子は PCR 分析において量の多い主要対立遺伝子との競争に

負けて発現しない。なお、ISF は 100 粒単位で分析することは育成者権行使との関連で大

豆の均一性の無さを克服する興味ある手法であると述べた。 
 
＜他殖性作物＞ 
文書なし。 
 
＜BMT 議長の要約＞ 

栄養繁殖性作物の場合、精度の高いデータベースが構築されており、品種同定や DUS
目的に使用できる大きな可能性を秘めている。報告された作物は高いヘテロ接合性を持ち、

形態的及び分子的に大きな差異がある。分子技術の識別力は突然変異個体や本質由来品種

を除き非常に高いが、品種保護の有効性を害するような分子技術の使用をしないよう注意

が必要である。 
自殖性作物の場合には、オプション１（ａ）に該当する分かりやすい提案がいくつかな

され、コストや運営面で大きな利益があることが示された。オプション２に関しては、形

態的距離と分子的距離の相関関係よりも、分子的閾値と形態的閾値をいかに設定するかに

焦点が置かれている。形態的に明らかに異なる品種が栽培試験に紛れ込んだ場合に第二水

準のミスが起こる（これは栽培試験で排除できる）。しかし、第一水準のミスは、形態的特

性において区別できない品種が栽培試験から除外されてしまう場合に起こる。オプション
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２を発展させるにはもっとデータが必要である。この点でトウモロコシとアブラナに関し

ては調査が進行中であり、分子的情報と形態的情報の相乗効果が期待できるのでオプショ

ン２は実施可能かもしれない。また、大豆の研究によると均一性の問題は重要な事項であ

るが過小評価される恐れがあることを示している。 
 
４．ＤＮＡ分析のためのガイドライン：分子マーカー選択とデータベース構築（BMT ガ

イドライン） 
本文書は調和のとれた手法により質の高い分子データを得ると共に、そのデータを使っ

た DNA データベースを構築するためのガイドラインである。中核となる持続可能なＤＮ

Ａデータベースを構築するための分子マーカーの選定と利用にあたって推奨される手法を

要約すると以下の通りである。なお、本ガイドラインは将来の技術進歩等を考慮し、SSR
と SNP（Single nucleotide polymorphisms：一塩基多型）に絞って作成した。 

（１）作物ごとのアプローチの検討 
（２）マーカーの種類（SSR、SNP 等）とその入手先についての合意 
（３）分析機器についての合意 
（４）試験に参加する実験室についての合意 
（５）ＤＮＡの品質に関する合意 
（６）使用する植物材料の入手先の確認 
（７）事前共同評価段階においてどのマーカー及び分析機器を使用するかに関する合意 
（８）評価の実施 
（９）分子データを数値化するためのルール作り（弱いバンドをどう見るか等） 

（１０）分析する植物材料とその入手先の合意 
（１１）合意した品種について異なる実験室で異なる機器を使って２サンプル分析、問題

がある場合にはサンプル又はＤＮＡ抽出物を交換 
（１２）すべての分析において参照用の品種／ＤＮＡサンプル／対立遺伝子を使用 
（１３）できる限りすべての過程（データ入力等）を自動化 
（１４）データベースを使って異なる実験室で盲検試験（blind test）の実施 
（１５）新しいデータを追加する手続きの採択 
 
５．分子データの交換可能なデータベース開発の試行実施（BMT/10/4） 
植物品種の分子データの交換可能なデータベースの開発に関しては、前回会合において

作物を限定して試行実施することが提案された。今回の会合においては BMT としてアブ

ラナ、バレイショ、バラにおいてデータベースの構築を試行実施することを次回の第 43
回技術委員会に提案することが合意された。この試行実施には米国、オランダ及び英国の

専門家が参加の意向を表明した。今後、次回技術委員会において当該作業チームへの委任

事項が決められる予定である。 
 
６．本質的由来の試験における分子技術の使用 

この件に関しての文書は提出されなかった。 
＜本質由来品種の取り扱いに関する ISF、CIOPORA の現状＞ 

131



ある品種が原品種（保護品種）に本質的に由来することが疑われる場合、ISF において

は分子マーカーを使用して遺伝的距離を決定することが認められている。両品種間の類似

度が一定の閾値レベルを超える場合には、ISF の仲裁（法的拘束力あり）に持ち込むこと

ができ、同時に挙証責任が転嫁され、本質由来品種であると疑われている品種を利用して

いる者が原品種に本質的に由来していないことを証明するか、あるいは原品種がそもそも

他の品種に本質的に由来している品種であると反論する必要がある。ISF はこの閾値は作

物ごとに設定すべきであるとの意見である。現時点で閾値が決められている作物はトウモ

ロコシの８５％、アブラナと綿の８７．５％、レタスの９６％である。なお、レタスの場

合は１０個の AFLP マーカーを使用し、バンドが現れた場合は１、現れない場合は０とし

て、両品種に共通に現れたバンドの数をどちらかの品種に現れたバンドも含めたすべての

数で割った割合で表される Jaccard 係数（n11/（n11＋n10＋n01））により遺伝的類似性

を計算し閾値が決定されている。また、CIOPORA においても本質由来品種の取り扱いに

関するポジションペーパーを 2007 年 4 月の会議で決定予定である。 
 
７．品種同定への分子技術の使用（BMT/10/10） 

CPVO より文書 BMT/10/10 の報告があった。育種家から権利侵害への対応が困難であ

るとの指摘が常にある。育成者権の行使を容易にするため、育成者権を認める際に従来の

品種記述に加え品種の DNA 情報を添付することが可能かどうか検討すべきとの提案もさ

れている。この件に関しては DNA 情報の添付を義務づけるかどうか等の技術上及び法律

上の多くの問題点が指摘されている。次回 BMT において CPVO がこの問題に対応するた

めのより具体的な提案をすることで合意された。また、ISTA（国際種子検査協会）におい

ても品種同定にＤＮＡ分析の利用を検討していることから、次回ＢＭＴにおいて ISTA の

進捗状況が報告されることとなった。 
 
８．今後 
 次回の UPOV 第 11 回 BMT はスペインで 2008 年 5 月に開催される予定である。 
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２ 植物のＤＮＡ品種識別技術の開発状況とりまとめ

各植物の 品種識別の開発状況について、その概要を、海外、国内に分けて、以下の表にDNA

とりまとめた。

各植物の 品種識別技術開発状況の概要DNA

植物 海外における開発状況 国内における開発状況

）花き1
①バラ 諸特性や写真を収録したデータベースを構築し、種苗検査の 年代から、 マーカーによ1990 DNA

負担軽減及び信頼性の向上を図るためのプロジェクトが立ち上 るバラ属の系統分類の研究が行われて

がっており、オランダの （ 、イ きた。品種識別については、当時、岐Plant Research International PRI）
ギリスの （ 、ドイ 阜大の福井らが つの プライNational Institute of Agricultural Botany NIAB 3 RAPD）

ツの （ ）が参画している。 は、これ マーを用いて 品種を識別したことをBundessortenament BSA PRI 9
までに 個の マーカーを用いて、 品種を識別してい 報告している。11 SSR 730
る。 近年では、種苗管理センターの木村

ドイツの花き育種研究所は、連鎖地図の作成や病害抵抗性遺 らが マーカーを用いた品種鑑別SSR
伝子のマッピングを進めており、 、 、 、 マ に取り組み、 種類の マーカーAFLP SSR RFLP SCAR 13 SSR
ーカーなどを用いている。米国のクレムソン大学は、 マー を新規に開発し、 品種を識別したSSR 24
カーの開発を試み、これらのマーカーは品種識別にも有効であ ことを報告している。

RAPD 21ることを述べている。インドでは、 マーカーにより、

。 、 、 、 、品種の識別が試みられている その他 中国 韓国 スペイン

フランスなどにおいて、 や マーカーを用いた品種RAPD RFLP
識別の事例がある。

PRI 13 SSR SSR②カーネー オランダの により、 個の マーカー用いて、枝変 種苗管理センターの木村らは

ション わり品種以外の 品種を識別できたことが報告されている。 マーカーを用いた品種識別に取り組118
、 、PRI 10 15 SSRでは、品種鑑別サービスを行っており、費用は サンプル み 種類の マーカーを開発し

の識別依頼で、 サンプル当り ユーロ、実際に利用可能な 枝変わりの 品種以外の 品種につ1 150 2 31
マーカーの提供は、 個の識別マーカーとマルチプレックス化 いて識別が可能であることを報告して7
の情報がセットで ユーロである。 いる。現在、果樹研究所が、これらの10,000

また、ヨーロッパのカーネーション育種会社（ 、 過程で取得した マーカーについHilverda P. SSR
、 、 ）とスペインの農業検査会社 が共 て、連鎖地図へのマッピングを試みてKooji Selecta B&B Applus+

同で マーカーの開発に取り組んでいる。 いる。DNA

③キク オランダのライデン大学進化・生態学研究所、 栄養・食 実際にキク新栽培品種を作出、開発TNO
糧研究所、ワーゲニンゲン大学植物研究国際施設、カナダのモ をしている企業によるキク栽培品種の

ントリオール大学、台湾の台中区農業改良場、ポーランドのワ 品種識別技術の開発は（社）農林水産

ルシャワ農業大学、中国の北京大学、 大学、インドのハ 先端技術産業振興センター ( )Fudan STAFF
リヤナ農業大学などが品種識別技術の開発に取り組んでいる。 の共同プロジェクトとして、今始まろ

技術としては 葉緑体 うとしているところである。、 、 、 、 、 、RAPD ISSR RFLP SSR AFLP SSR
分析などが用いられているが、多型の出現頻度と簡便さから

法に集中している。しかし、 や品種識別に有効となRAPD SSR
る 領域の 化の試みはあっても効果的な報告はなく、DNA STS
全品種に普遍的に使える実用的マーカーまたはシステムの確立

には達していない。
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植物 海外における開発状況 国内における開発状況

、 、④ユリ ユリ属は、ゲノムサイズが極めて大きく、全 を用いた 北海道大学の山岸らによりDNA RAPD
。サザン法に基づく 品種識別技術の利用は難しい。そのた マーカーなどが開発されているDNA ISSR

め、 法を用いた汎用性の高い 、 、 などをPCR RAPD ISSR AFLP
用いて、品種識別や雑種判定、さらには自然に自生している個

体の識別などが報告されている。しかし、ユリは、もともと種

間雑種で新品種が育成されていることから、品種間で多型は得

やすく、アイソザイムマーカーによっても識別できる。また、

花持ちや耐病性に関わる遺伝子座と連鎖する マーカーがRAPD
見出されているが、連鎖地図の作成や有用形質のマーカー選抜

への利用を主としている。

）果樹2
①モモ これまでに複数のグループから、合計約 種類ほどの 果樹研究所等において 白鳳 あ500 SSR 、「 」、「

」、「 」、「 」、マーカーが開発され、枝変わり品種と原品種、ネクタリンやオ かつき 川中島白桃 日川白鳳

ウトウ品種との識別が可能である。フランスの国立農業研究所 「清水白桃」など約 品種が識別可50
。は、 種類の マーカーを開発し、モモ 品種とオウトウ 能な マーカーが開発されている41 SSR 27 SSR

品種で品種判別を行った。21
マーカーはサクラ属内で汎用性があり、モモ、アーモンSSR

ド、近縁種の台木との識別、近縁種のアンズでも利用できる。

また、 分析では、モモ 品種を用いて 品種を識別AFLP 210 196
し、枝変わり品種 品種のうち 品種が識別可能である。11 6

②ナシ 品種識別技術開発を含め、ゲノム研究は日本が進んでいる。 果樹研究所等において 幸水 豊、「 」、「

」、「 」、「 」、「 」、日本の果樹研究所等が、 種類以上の マーカーを開発し 水 二十世紀 新高 長十郎100 SSR
ており、 種類の マーカーを用いて、ニホンナシ、セイヨ 「あきづき」などニホンナシ約 品9 SSR 100
ウナシ、チュウゴクナシなど 品種及び異名同品種、クローン 種が識別可能な マーカーが開発58 SSR
以外の品種はすべて識別可能となっている。また、 マー されている。主要なセイヨウナシ品種RAPD
カーを用いてナシ 品種すべてが識別できる。また、 マ 「ラ・フランス 「バートレット」な118 ISSR 」、

ーカーはセイヨウナシ 品種の識別に有効である。 どの識別にも利用可能である。24
（ビワ） ビワやマルメロはナシと同じバラ科ナシ亜科に属する。ビワ ビワでは、リンゴやナシの がSSR

RAPD SSR 30では、 法による品種識別やリンゴ由来 マーカーによ 適用可能で 茂木 田中 など約、「 」、「 」

る品種判別が可能である。 品種の識別が可能になっている。

（マルメロ） マルメロでは、リンゴ及びナシ由来の マーカーによる品SSR
種識別が報告されている。

③リンゴ ヨーロッパ、米国、ニュージーランドで、精力的にゲノム解 果樹研究所等において ふじ つ、「 」、「

析研究がなされている。ヨーロッパでは、 （ のプロ がる 王林 ジョナゴールド 千HiDRAS EU 」、「 」、「 」、「

ジェクト）に カ国以上が参加して、多数の マーカーの 秋 「陸奥」など約 品種が識別可10 SSR 80」、

。開発、連鎖地図の作成、遺伝子解析等が進められている。 能な マーカーが開発されているSSR
これまでに、約 ～ 種類の マーカーが開発されて300 400 SSR

USDA-ARS 8 SSR 142おり 米国の は 種類の マーカーにより、 、 、

品種が識別可能であることを報告している。また、 マーカSSR
ーと自家不和合性遺伝子（ ）を組み合わせて解析を行S-RNase
い、品種の識別、親子鑑定、枝変わりかどうかの判定及び親品

種の同定も報告されている。また、 法も品種識別に有効RAPD
であり、 種類の プライマーを用いて の品種・系統9 RAPD 155
を識別できる。
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植物 海外における開発状況 国内における開発状況

④カンキツ 日本、米国、スペイン等９カ国による「国際カンキツゲノム 果樹研究所が、自らの育成品種全て

コンソーシアム」が結成されており、ゲノム研究からの品種識 を識別可能な 種類の マーカー8 SNP
別技術への展開が期待されている。これまでに、日本、アメリ を開発している。また、 マーカCAPS
カ、スペインにおいては、ウンシュウミカン、スィートオレン ー、 法も実施している。RLGS
ジ、クレメンチンなどの連鎖地図の作成が進展している。

カンキツの育成品種とその両親、遺伝資源の分類などを対象

とした品種識別は、アイソザイム分析に始まり、これまでに

、 、 、 、 、 、 マーカーなRAPD RFLP AFLP CAPS SSR ISSR RLGS
ど開発されてきた。比較的遠縁な品種間では、葉緑体 のDNA

。 、多型を利用した品種識別が用いられる場合もある しかし近年

、 、CAPS SSRマーカーや マーカーが作成され 品種識別をはじめ

その親品種・系統なども特定することが可能である。また、果

汁や缶詰などの加工品での品種識別では、 マーカーが利用SNP
されている。

⑤オウトウ 日本の果樹研究所が マーカーにより 果樹研究所が、 マーカーによ、 、RAPD Sweet Cherry 18 RAPD
Sour Cherry6 56 Sweet Cherry 18 Sour Cherry6品種、 品種を含むサクラ類 品種の識別について り 品種、 、

報告している 法では フランスの は 品種を含むサクラ類 品種の識別に。 、 、AFLP INRA Sweet Cherry 56
品種について識別が可能であることを報告している。 ついて報告している。山形県では、栽63
そのほか、ドイツ、スペイン、米国、イギリス、カナダ等で 培品種 品種・系統について、 種96 50

も技術開発が行われており、技術としては 、 以外 類の マーカーの遺伝子型データRAPD AFLP SSR
にも、 マーカーが用いられている。モモの マーカーも を収集した。これらのうち、対立遺伝SSR SSR
利用されている。 子数の多い マーカーを品種識別に12

用いている。

）野菜3
①ネギ類 ネギにおいては、品種識別技術に関する開発は行われていな 野菜茶業研究所が、ネギについて

い。 マーカーを用いて、 品種を含SSR F1
タマネギでは、米国ウィスコンシン大学、ニュージーランド む 品種を用いて、 座におけ8 14SSR

作物食料研究所が、 由来の 種類の マーカーを用い る品種内多型程度を調査した。既存品EST 47 SNP
て、 品種･系統について 個の多型を検出したが、品種識 種において品種を特定する遺伝子型を35 398
別には至っていない。また、ニュージーランドでは、世界各国 決めることは不可能であると結論付け

94 SSR-taggedから導入したタマネギ品種・遺伝資源および近縁種 品種・系 た このため 新たな方法。 、 「

統を用いて 由来 マーカーによる系統分類を行い、 法」を提案した。EST 48 SSR breeding
米国、ニュージーランド、インドから導入した品種群をそれぞ タマネギについては、食品総合研究

れのクラスターに分類した。 所が、 由来 マーカーによRAPD STS
アスパラガス アスパラガスは ネギ類と属は異なるが同じユリ科に属する り、同一品種 個体について マー（ ） 、 。 15 19

米国のカリフォルニア大学において 雑種の品質管理に カー座を調査している。F1 RAPD
法が用いられている。

②イチゴ 米国のカリフォルニア大学、オーストラリアの 研究開始当初は、 マーカーにPrimary RAPD
（ 、イタリアの 大学、 よる識別が試みられていた。その後、Industries Research Victoria PIRVic Udine）

フランスの 及びイスラエル、ポーランドの研究グル 野菜茶業研究所が「さちのか」の権利BioGEVES
ープ等、多くの国と機関が 品種識別技術の開発に取り組 侵害を防止する目的で、 マーカDNA CAPS
んでいる。 ーによる品種識別技術の開発を開始し

、 、 、 マーカー等が開発されてお た。現在では 個のマーカーを用いRAPD RAPD-STS CAPS SSR 25
100り、カリフォルニア大学などでは、品種同定業務として実用化 ることにより、日本で登録された

されている。また、 以上の品種を同定するまで技術が高度California Seed and Plant Lab. Incorporated
（ ）のホームページには、イチゴ品種同定業務が記載さ 化されている。また、栃木県がCal-SPL
れている オーストラリアの では を開発し 化マーカーにより「とちお。 、 、PIRVic EST-SSR 14 RAPD-STS
個のプライマーによって 品種の遺伝子型を識別している。イ とめ 「とちひめ」に特異的なマーカ13 」、

タリアの 大学では、 マーカーにより品種識別を試み ーを開発している。福岡県は マUdine SSR SSR
ている。フランスの では、 の増幅パターンによ ーカーによる品種識別開発を行っていBioGEVES ISSR
り 品種を識別している。 る。30
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植物 海外における開発状況 国内における開発状況

③ハクサイ 中国の北京野菜研究センターは、 プライマーによる 大阪府立食とみどりの総合技術センRAPD 3
個の多型と、アイソザイムによる 個の多型を併せて評価する ターが、野菜茶業研究所で開発された9
ことにより、 品種の識別を可能としている。また、台湾の台 の マーカーの中か21 Brassica rapa SSR
湾農業研究所では、 種類の プライマーを用いて、非結 ら、ハクサイ品種識別用として適して8 RAPD

30 5球ハクサイ 系統の識別を可能としている。以後の報告は、品 いるものを選抜した 現在のところ。 、

種識別技術の開発を目的としていないが、 種類の マ 種類の マーカーにより、 品種520 RFLP SSR 16
ーカーによる遺伝連鎖地図の構築（韓国・ の識別が可能となっている。National Institute of

（ 、 種類の プライマAgricultural Biotechnology NIAB 36 AFLP））

ーと 種類の プライマーにより、 個の多型を検出し28 RAPD 470
た根こぶ病抵抗性遺伝子の解析（韓国・忠南大学校 、 種類） 980
の マーカーを黒腐病抵抗性に関する遺伝子解析に利用RAPD
（ロシア科学アカデミー・バイオエンジニアリングセンター）

など、遺伝子解析を目的とした マーカーの開発と利用にDNA
関する研究は活発に行われている。

④ナス インド農業研究機構において、 種類の プライマーを 大阪府立食とみどりの総合技術セン14 RAPD
28 12 6用いて、インド国内から集められた 系統を識別している。以 ターが、 品種の識別が可能である

後の事例は、いずれも品種識別技術を目的として開発されたも 種類の マーカーを開発した。RAPD
のでは無いが、ヨルダン大学では、在来の 品種を材料とした また、同センターは、野菜茶業研究所10

分析により、 種類の プライマーで 本の多型を で開発されたマーカー情報を利用しRAPD 9 RAPD 81
検出しており遺伝的多様性の解析に利用している。イタリアの て、 品種の識別が可能な マー28 SSR

。 、ベローナ大学では、ナスとナス近縁種を含む 系統の形態特性 カーを開発した 食品総合研究所では94
の遺伝子解析に、 マーカーを利用している。米国のコー 各組織で発現する遺伝子配列を 万個AFLP 1
ネル大学では、 解析に、 種類の マーカーを利用 以上解読し、その情報に基づいてQTL 207 RFLP
している。ナスでは、遺伝子解析や品種育成を目標とした遺伝 品種識別に利用可能な マーDNA SNP
連鎖地図の構築に向け、多数の マーカーが開発されてき カーを開発している。DNA
ている。

）穀類4
①コメ 研究開始当初は、 が利用されたが、その後、米国テキ 食品総合研究所及び三井バイオは、RFLP

サス技術大学 イタリアのパビア大学 中国科学院遺伝研究所 種子を試料とする 品種判別技術、 、 、 DNA
イギリスのバーミンガム大学等では が用いられた また を開発した。タカラバイオは食総研のRAPD 。 、

米国のコーネル大学、ジョージア大学等では、 が用いられ 開発した「コシヒカリ判別用キット」SSR
た。その他、 、 、 といった手法も用いられてい を企業化し、市販を開始した。海外貨SSLP ISSR STMS
る。 物検査、穀物検定協会、等が 鑑DNA

米国バージニア州立大学では、稲の 種類の在来種及び品 定を企業化した。マーカーとしては、238
種を試料とし、 種類の マーカーを用いて多型を調べ、 、 が用いられた。作物研究10 SSR RAPD SSR

マーカーが、稲遺伝系統の識別と作物進化の研究に有用で 所では、ミルキークイーンの判別技術SSR
あることを報告している。その他、各機関により、様々な研究 を開発した。植物ゲノムセンターと東

。 、成果が報告されている。 北大学は を開発した 食総研はSNP
品種の登録品種についてデータベ150

ースを作成した。食総研は、米飯等の

米加工品を試料とする 判別技術DNA
を開発中である。

②コムギ において、 テストにおける マーカーの利用が検 近畿中国四国農業研究センターにおEU DUS DNA
討されている 技術としては いて、 法により、主要麺。 、 、 、 、 、RFLP RAPD STS AFLP SSR SDS-PAGE

、などが検討されている。 マーカーについては、識別能力と 用 品種のバンドパターンを決定しSSR 12
分析の再現性を調査するため、イギリスの環境食糧省植物研究 識別可能とした。また、 法を用PCR
所 ドイツの いて 種類の マーカーにより、、 、Institute for Plant Genetics and Crop Plant Research 4 DNA
フランスの 、オランダの が共同で、 個の 国内に流通する 品種のうち、 品Agrogene PRI 19 SSR 57 20
マーカーにより、 品種の識別を行った。 種を個別に判別、 品種を グルー502 37 11

米国では、農務省の植物品種保護担当部局は品種識別のため プに分類することを可能とした。

の栽培試験を行わず、出願者が マーカーによる情報を登DNA
録に必要な情報に補足する形で提供した場合には、区別性が明

確な証拠として認めることとしている。
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植物 海外における開発状況 国内における開発状況

②オオムギ カナダ、オーストラリア、イギリス等を中心に、ゲノムプロ 福岡県農総試が、 により、二CAPS
ジェクトが進行していることから、 や 等のデータは 条大麦 品種を識別可能であると報SSR SNP 24

上で公開されており、これらの マーカーは品種識別 告している。Web DNA
技術への適用が可能である。

マーカーで 品種を識別したという報告がある。また、SSR 18
カナダ穀物局の穀物研究所では、二条性の の品種すべてを識67
別可能であり、六条性についてはビール麦 品種はそれぞれが17
すべて識別可能であり、非ビール麦の 品種の識別も可能であ85

29 SSR 134 116る。イギリスでは の マーカーを用いて 品種中

品種が識別可能である。また、オーストラリアでは のマーカ49
ーを用いて の品種のうち 以上の品種識別が可能であ180 90%
る。

）マメ類5
①ダイズ 米国の農務省、 、中国の吉林省農業科学院、韓国 千葉大学が、 種類の マーカUSDA-ARS 6 SSR

の農村振興庁、台湾の国立台湾大学、高雄地区農業改良場、台 ーによりダイズ 品種の識別が可能24
南地区農業改良場などで品種識別のための マーカー開発 であることを示した。北海道立中央農DNA
が行われている。とりわけ、米国、韓国、台湾の公的機関や民 業試験場では の 種の マUSDA 4 SSR
間企業において積極的に マーカーの開発を行っているが ーカーにより 品種が識別可能であDNA 16、

民間企業では極秘事項として取り扱われている。 ったことを報告している。種苗管理セ

米国の農務省では、 の マーカーにより、 の優良品 ンターは、 の開発した マ13 SSR 137 USDA SSR
種を識別している 中国の吉林省では 品種を識別するため ーカー 種によりエダマメ用登録品種。 、60 3 7
つの マーカーを選抜した。韓国では、５つの マーカ 品種、冷凍エダマメ サンプルのRAPD SSR 14 9
ーにより 品種の識別を試みている。台湾では、エダマメ品種 うち、 種について識別が可能であ90 19

25 ISSR 4 SSRの識別のために の マーカーを開発している。 ったこと、登録品種は 種類の

マーカーで識別できたことを報告して

いる。

②インゲンマメ 米国のカリフォルニア大学、フロリダ大学、フランスのパリ 北海道立中央農業試験場が、ランダ

大学等で連鎖地図が作成され それらの統合が進められている ムプライマーによる品種間多型の探索、 。

これらのマップは 及び マーカーによるが、新たに を行い、 個の マーカーを選抜RFLP RAPD 8 RAPD
、 。SSR DNA 3 STSマーカーの開発も進められている。しかし、これら し 識別性の高い 種を 化した

マーカーを利用した品種識別に関する報告は知られていない。 その結果 「雪手亡」と既存の手亡品、

種や白餡原料として輸入される海外産

の白インゲンマメとの識別を可能とし

た。

③アズキ 栽培種の成立過程を 多型分析により探る研究は 北海道中央農業試験場では、北海道DNA RAPD
法、 法を中心に大変多いが、品種識別に関する研究は極 育成の「エリモショウズ」等 品種とAFLP 3

SSR 401 RAPD-STSめて少ない。 マーカーが 種開発されているが、アズキ 中国品種と判別するための

の マーカーは十分とは言えない状況である。 マーカー 種を開発して民間企業よりDNA 3
中国農業科学院作物品種資源研究所において、アズキとアズ 販売している。農業生物資源研究所で

キの祖先種ヤブツルアズキを含めた識別を行っている。国立台 は「きたのおとめ 「しゅまり」と海」、

湾大学ではアズキの品種識別を行っており、高雄地区農業改良 外の在来品種との識別に利用できる

場、台南地区農業改良場で開発したアズキの新品種登録に役立 マーカーを 種類選び出した。SSR 5
てている。中国農業科学院作物品種資源研究所では、 マ またマルチプレックス の利用にAFLP PCR
ーカーによりアズキとツルアズキを含めたアクセッションの識 より、国産優良品種が識別できる条件

別を行った。国立台湾大学では マーカーが開発されてい を決定した。さらに蛍光シーケンサーISSR
る。 により、国産加糖餡の原材料の特定に

成功した。
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植物 海外における開発状況 国内における開発状況

）イモ類6
①ジャガイモ など世界的な会合や、国際学会（北米 日本品種の マーカーによる多World Potato Congress DNA

の 、ヨーロッパの 様性同定は神戸大学の保坂らにより、Potato Association of America European Potato
）の機関誌には、 フィンガープリントの記事な 古くは 等で 年代前半からAssociation DNA RAPD 1990

どが随時掲載されている。また、国際ジーンバンクにも品種の 行われており、品種同定の基盤はでき

カタログや同定法についての情報が提供されている。多くの国 ている。

と産業界からの強い関心があるが、品種識別技術の開発は、モ 筑波大学のグループが、 マーRFLP
ンサント社等の遺伝子組換え品種や のような自社で カーの 化、ジャガイモおよびトFrito-Lay STS
開発し自社で使用しているスナックフード会社を除いてあまり マトの マーカー確保、そして、SSR
ないのが現状である。個別機関としては、オランダの 形質選抜用の や などのKeygene SCAR CAPS
社が を主体とした フィンガープリンティングにつ 各種分子マーカーや基本マップを充実AFLP DNA
いてサービス業務を行っている。また、ドイツのマックスプラ させている。フィンガープリンティン

ンク研究所、オランダのワーゲニンゲン大学、イギリスの グを行うための遺伝材料として、遺伝

などでは、 や などにより、フィ 子の機能性領域の共通性から設計されScottish Crop research SSR AFLP
ンガープリンティングが試みられている。カナダの た ベースのマーカーも開発されAgriculture PCR

の 試験場では、 マーカーに ている。and Agrifood Canada Fredriction SSR
よる品種同定の試みがある。

②サツマイモ サツマイモにおいても、品種の同定は、ジャガイモと同じく 日本では、筑波大学の藤村教授らに

、形質に基づくカタログが基本となっており、 マーカーはマ よる マーカー等の開発があるがDNA SSR
ップの作成の試みを主として開発されている。 品種識別に 品種同定等には適用されていない。DNA
利用する マーカーは、ジャガイモと同様に既に存在してDNA
いるが、保守性の高い業界では、実際の運用場面を想定した研

究開発に取り組んでいないのが現状である。

）工芸作物7
①コンニャク コンニャクの栽培に力を入れている国は、日本以外では中国 年頃から、品種識別を目的と1994

だけであるため、 品種識別技術の開発も中国以外の事例は した研究が始まっている。群馬県農業DNA
見られない 中国の においては 試験場は、 種類のプライマーを用。 、Southwest Agricultural University 10

種類のプライマーを用いた 分析により、中国国内で収 いた 分析により、国内で収集40 RAPD RAPD
集されたコンニャク及び近縁種の 品種・系統を解析してい した の品種・系統を解析したが、22 34
る。研究の目的は、中国国内の栽培種、近縁種を含めた系統解 個々の品種・系統を特定するには至っ

析、遺伝的多様性の評価であり、品種識別にまでには踏み込ん ていない。 年には、農業生物資2005
でいない。しかし、供試した 品種・系統の一つに、日本農林 源研究所が、 法により、国内で22 RLGS

「 」二号花魔芋（あかぎおおだま）が含まれている。 栽培される主要品種 あかぎおおだま

を含む 品種・系統の解析と遺伝子型8
プロファイリングを実施している。ま

た、九州東海大学では、 法によFRGP
り、遺伝子型プロファイリングが試み

られている。

）キノコ類8
①キノコ キノコ類は、ツクリタケ、シイタケ、ヒラタケ、エリンゲ、 森林総合研究所が、 法等によRAPD

オオヒラタケに関するものが中心となる。ツクリタケは、イギ り輸入シイタケの系統判別を行い、中

リスのマンチェスター大学 その他 カナダ 米国 オランダ 国産シイタケの主系統が、我が国の古、 、 、 、 、

フランス、ポーランドなどで系統識別法が開発されている。シ い品種に酷似することを報告した。ま

イタケは、米国の 、その他、香 た、市販シイタケ 品種の のUniversity of Utah Research Park 140 IGS1
港、中国において、ヒラタケは、米国の 大学、その他、 シーケンスを解析して、その結Duke DNA
スペイン、中国、ロシア等において、エリンゲは、ギリシャ、 果を に登録して、インターネッDDBJ
イタリアにおいて、オオヒラタケは、ブラジル、ギリシャなど トを介して シーケンスにIGS1 DNA
で系統識別法が開発されている。 よるシイタケの品種照合を世界的に可

ツクリタケでは や 能にした。、 、 、RFLP RAPD mtDNA-RFLP DAMD-PCR
などが シイタケでは 及び シイタケ以外については、ハタケシ、 、 、 、RAPD AP-PCR rDNA-RFLP SCAR
マーカーなどが開発されている。また、ヒラタケについては、 メジでは三重県科学技術振興センター

、 、 シーケンス解析、パルスフィール において、エリンギでは菌蕈研究所、RAPD 28SrDNA ITS-DNA
ド電気泳動による 法、 などが開発さ 森林総合研究所において、マツタケでMolecular Karyotype AFLP
れている。また、エリンゲでは、 、 、 シー は、森林総合研究所において、それぞRAPD SSR ITS-DNA
クエンス解析、 、 法などが挙げられる。 れ技術開発が行われている。IGS1-RFLP IGS2-RFLP
オオヒラタケでは、 法、 シークエンス解析法なRAPD ITS-DNA
どが開発されている。
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植物 海外における開発状況 国内における開発状況

）その他9
①イグサ 海外での 品種識別技術の開発については、情報や報告 農業生物資源研究所では 分DNA RLGS

が無いため、行われていないと考えられる。 析により、近畿中国四国農業研究セン

ターでは により、九州沖縄農業ISSR
研究センターでは により、熊本SNP

RAPD AFLP県農業研究センターでは 、

により、それぞれ技術開発が行われて

いる。

熊本県農業研究センターでは、

により、 種類の 塩基プラRAPD 1 10
イマーを使用することにより 「ひの、

みどり」を他の主要品種と識別できる

AFLP 16多型バンドを検出した では。 、

組合せ・ 個の多型バンドでそれぞ28
れ「ひのみどり」を他の主要品種と識

別できた。

②チャ 遺伝資源や品種、または近縁種を含めた系統解析を目的とす 野菜茶業研究所が の マー13 CAPS
る研究が多いが、主として、韓国の カーを開発し、 品種が識別可能でKyungpook National 46

、中国の 、 あることが報告している（現在、識別University Tea Research Institute Chinese Academy of
、台湾の 、 可能な品種は となっている 。これAgricultural Sciences National Chung Hsing University 60 ）

インドの 、ケニアの らの マーカーに利用した部位のUttar Banga Krishi Viswavidyalaya Tea CAPS
、イギリスの 塩基配列を決定、品種間で比較した結Research Foundation of Kenya Scottish Crop Research

などにおいて品種識別技術が開発されている。 果、配列内に存在する を検出すInstitute indel
RAPD 4 5韓国 中国 台湾 インド ケニアでは マーカーを る つのマーカーが開発され、また、 、 、 、 、 、

また、台湾、インドでは マーカーを、また、インド、ケ つの マーカーと併せて、 の品ISSR SSR 44
ニア、イギリスでは、 マーカーがそれぞれ開発されてお 種について遺伝子型が解析されていAFLP
り、韓国産、日本産、台湾産、インド産などの品種の遺伝子型 る。 マーカーを用いて、市販緑CAPS
（識別）を解析している。 茶の分析が可能であることが示されて

いる。

139



Ⅱ 国内における先行特許取得状況 

 
平木国際特許事務所 

 
調査の目的 
 植物育成者権をより強固に保護するため、わが国では様々な品種に関する DNA マーカ

ーが多数開発されている。 
 DNA マーカーに用いられる技術には、RFLP、RAPD、AFLP、CAPS、SSR、ISSR、

SNP などがあり、これらを利用した DNA マーカーや DNA 品種識別に関する技術開発が

積極的に進められようとしている。特に、SSR、SNP を利用した技術の実施および開発は、

今後ますます増えると予想される。しかし、DNA 品種識別技術について国内での特許状

況が整理された情報はほとんどない。 
 そこで、DNA マーカーや DNA 品種識別に関連する技術、特に SSR および SNP につい

て、国内での特許出願・特許取得状況を調査した。 
 
調査手順 
＜SSR＞ 
① 発明者からの検索 
 SSR に関する論文から、研究者（例えば Tautz, D.ら）について、IPDL（特許電子図書

館）、esp@cenet で公開および特許公報を検索した。 
② キーワード検索 
 SSR、repeat、ミニサテライト、STR、繰返し、C12Q（IPC（国際特許分類））などを

キーワードとして、IPDL、esp@cenet、WIPO の公開および特許公報を検索した。 
 
＜SNP＞ 
① 発明者からの検索 
 SNP に関する論文から、研究者（例えば Caskey ら）について、IPC を「C12Q1/68 OR  
C12N15/09」に限定して IPDL、esp@cenet で公開および特許公報を検索した。 
② 先行技術からの検索 
 公開または特許公報に記載されている先行技術から公開および特許公報を検索した。 
③ キーワード検索 
 SNP、多型、多形、一塩基多型、一塩基多形、一ヌクレオチド多型、一ヌクレオチド多

形、植物などをキーワードとして、「C12Q1/68 OR C12N15/09」に限定して IPDL で公開

および特許公報を検索した。 
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１ SSR、SNP 技術に関する出願・特許状況 
 

１） SSR 技術に関する出願・特許状況 
 

（1） SSR 関連技術の技術分野別出願・特許動向 
 上記調査手順により検索された公開および特許公報（全 104 件）から、DNA 品種識別

技術に関連すると思われる発明(71 件)を以下の４つの技術分野に分類し、各技術分野の出

願件数、特許件数、拒絶件数などを図１に示す。 
 
 技術分野１：検出原理 

（増幅法、プライマーの設計、ハイブリダイゼーション、酵素による切断

の改変などに関する） 
 技術分野２：検出方法・解析フォーマット 

（比色、蛍光、化学発光などによる検出方法の改変、マイクロアレイ、ウ

ェル、ビーズ、電気泳動などの解析フォーマットの改変に関する） 
 技術分野３：前処理・核酸抽出精製法 

（サンプルの前処理、核酸精製法の改変などに関する） 
 技術分野４：マーカー関連 

（植物品種識別マーカーに関する） 
 

図１　SSR関連技術の技術分野別出願件数
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取下

その他

 
 ※ 図１の「その他」は、査定が出ていない出願（審査中、審査未請求）を示す。 

 
 技術分野１の検出原理の出願は 46 件であり、特許査定は８件、拒絶査定は５件、取下

が７件であった（2006 年 12 月 31 日現在、以下同様）。技術分野２の検出方法・解析フォ

ーマットの出願は５件であり、特許査定は１件であった。技術分野３の前処理・核酸抽出

精製法の出願は４件であった。技術分野４のマーカー関連の出願は 16 件であり、拒絶査

定は３件であった。 
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（2） マーカー関連出願の植物別出願件数 
  
マーカー関連出願（技術分野４）の植物別出願の件数を図２に示す。  

図２　植物品種識別マーカーの植物別件数（SSR)
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 ※ 図２の「その他」は審査中または審査未請求である。 

  
以下に、公開番号を挙げる。 
・イ  ネ：特開平 11-206374、特開平 11-253167、特開平 10-57073（以上の３件は拒

絶査定）、特開 2004-65251、特開 2003-319782 
・コ ム ギ：特開 2003-189885 
・オオムギ：特開 2004-298098 
・イ グ サ：特開 2005-168308、特開 2005-168310 
・シ  バ：特開 2005-027566 
・ホ ッ プ：特開 2006-034142 
・モルッカネム：特開 2006-141368 
・ナ  シ：特開 2002-34597、特開 2002-34567、特開 2002-034562 
・キ ノ コ：特開 2005-261228 

  
なお、参考として、技術分野４（植物品種識別マーカー）には入っていない、特定の植

物遺伝子マーカーに関連する出願の公開番号を挙げる。 
 ・特開平 09-313187（イネ細胞質雄性不稔回復遺伝子マーカー） 
 ・特開 2004-135554（アブラナ科植物根こぶ病抵抗性遺伝子マーカー） 
 ・特開 2004-321055（オオムギ小穂非脱落性遺伝子マーカー） 
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２） SNP 技術に関する出願・特許状況 
 

（1） ＳＮＰ関連技術の技術分野別出願・特許動向 
 
 上記調査手順により検索された公開および特許公報（全 369 件）から、DNA 品種識別

技術に関連すると思われる発明（231 件）を上記４つの技術分野に分類し、各技術分野の

出願件数、特許件数、拒絶件数などを図３に示す。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 技術分野１の検出原理の出願は 140 件であり、特許査定は 13 件、拒絶査定は３件、取

下は９件であった。技術分野２の検出方法・解析フォーマットの出願は 65 件で、特許査

定は２件、拒絶査定は１件、取下が５件であった。技術分野３の前処理・核酸抽出精製法

の出願は４件であった。技術分野４のマーカー関連の出願は 22 件であり、特許査定は４

件であった。 
 

（2） マーカー関連出願の植物別出願件数 
  
マーカー関連出願（技術分野４）の植物別出願の件数を図４に示す。 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

図３　SNP関連技術の技術分野別出願件数
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図４　植物品種識別マーカーの植物別件数（SNP)
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 マーカー関連出願 22 件のうち、４件が特許査定であった。以下に、マーカー関連出願

の特許番号、公告番号、公開番号を挙げる。 
・イ  ネ：特許 3685478、特許 3569746、特開 2006-174714、再表 03/104491、特開

2005-245244、特開 2006-158253、特開 2005-073655、特開 2004-248635 
・コ ム ギ：特開 2003-259898 
・オオムギ：特許 3660699、特開 2004-113234、特開 2003-245075、特開 2003-245074、 

特開 2003-180370、特開 2003-180369 
・イ グ サ：特開 2005-168309、特開 2003-265173 
・ギニアグラス：特開 2005-080520 
・薬用ニンジン：特開 2001-186886 
・ス イ カ：特公平 07-016421 
・イ チ ゴ：特開 2005-102535 
・アカシア属：特開 2005-295925 

  
なお、参考として、技術分野４（植物品種識別マーカー）には入っていない、特定の植

物遺伝子マーカーに関連する出願の公開番号等を挙げる。 
 ・イ  ネ：再表 03/070934（植物 sd-1 遺伝子マーカー） 
 ・オオムギ：特開 2005-278487（オオムギ遺伝マーカー） 
       特開 2005-229854（開閉花性支配遺伝子座に連鎖する遺伝マーカー） 
       特開 2005-229853（小穂脱落性支配遺伝子座連鎖遺伝マーカー） 
       特開 2005-229852（糊粉層色支配遺伝子座に連鎖する遺伝マーカー） 
       特開 2005-229851（穂のロウ質支配遺伝子座連鎖遺伝マーカー） 
       特開 2005-229850（千粒重関与遺伝子座に連鎖する遺伝マーカー） 
       特開 2005-229849（休眠性関与遺伝子座に連鎖する遺伝マーカー） 
       特開 2005-229848（穂軸節間長関与遺伝子座連鎖遺伝マーカー） 
       特開 2005-229847（穂長関与遺伝子座に連鎖する遺伝マーカー） 
       特開 2005-229845（護頴長関与遺伝子座に連鎖する遺伝マーカー） 
       特開 2005-229844（小穂段数関与遺伝子座に連鎖する遺伝マーカー） 
       特開 2005-229842（稈長関与遺伝子座に連鎖する遺伝マーカー） 
       特開 2005-224221（頴色支配遺伝子座に連鎖する遺伝マーカー） 
       特開 2005-224220（出穂期関与遺伝子座に連鎖する遺伝マーカー） 
       特開 2004-321055（小穂非脱落性遺伝子等についての遺伝マーカー） 
       特開 2004-298098（新規遺伝マーカー） 
       特開 2004-298094（深播耐性等関与遺伝子等の遺伝マーカー） 
       特開 2004-215604（オオムギ渦遺伝子の直接検出方法） 
       特開 2005-040125（皮裸性遺伝子に連鎖する遺伝マーカー） 
 ・植物一般：特開 2003-199446（植物品種の識別剤及び識別方法） 
       特開 2003-093098（植物個体識別方法及び植物育種方法） 
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２ 先行特許の概要 
 

１） SSR 技術の先行特許の概要 
 
 上記技術分野１～４の特許発明９件（図１の黒のバーに該当する出願）の概要を、以下

の SSR パテントマップに、技術分野別に優先日の早い順に示す。 
 
SSR パテントマップ 

技

術

分

野 

課題 解決手段 

特許番号 

（公告番号） 

出願日 

(第一優先日) 

特許権者 

存続期間満了日 

クレーム 

 
１ 

 
検出効率

の向上 

 
プローブ 

 
特許 2136364 

(特公平 4-63680) 

1985.10.17 

（1984.11.12） 

ﾘｽﾀｰｲﾝｽﾃｲﾁﾕｰﾄｵﾌﾞﾌﾞ

ﾘﾍﾞﾝﾃｲﾌﾞﾒﾃﾞｲｽﾝ(ｲｷﾞ

ﾘｽ) 

2002.10.12 

（権利消滅） 

 

 
１．１又は複数の対照と関連付けることによりゲノム DNA の試験試料を

特性決定する方法であって、該試験試料をポリヌクレオチドプローブに

より探索し、DNA のハイブリダイズした断片を検出し、そして該ハイブ

リダイズした断片を前記１又は複数の対照と比較することを含んで成

り、ここで、前記ポリヌクレオチドプローブは、ゲノムのミニサテライ

ト領域と該プローブとのハイブリダイゼーションを可能にする程度にゲ

ノムのミニサテライト領域に対して相同性である配列の少なくとも３個

のタンデム反復（正確な反復である必要はない）を含むポリヌクレオチ

ドを含んで成り（必要であれば標識された成分又はマーカー成分を含

む）、そして前記試料の DNA は、前記タンデム反復に対応する配列を有意

な程度に開裂しない１又は複数の制限酵素により断片化されており、そ

して 

(a)前記反復の各々はコアーを含有し、このコアーは異るゲノム遺伝子座

からの複数のミニサテライト中に存在する類似の長さのコンセンサスコ

アー領域に対して少なくとも７０％相同性であり； 

(b)前記コアーは６～１６ヌクレオチド長さを有し； 

(c)前記反復単位中の前記コアーに寄与しないヌクレオチドの合計数は

１５以下であり；そして 

(d)複数の多型性ミニサテライト領域又は超可変遺伝子座に関連付ける

ことにより前記ハイブリダイズした断片が前記試料の DNA を区別する；

ことを特徴とする方法。 
 
１ 

 
検出効率

の向上 

 
プ ロ ー ブ

に お け る

共 通 配 列

の利用 

 
特許 2750228 

1985.10.17、特公平

4-63680 の分割 

（1984.11.12) 

ﾛｲﾔﾙ ﾅｼｮﾅﾙ ｵｰｻﾋﾟｰ

ﾃﾞｨｯｸ ﾎｽﾋﾟﾀﾙ ﾘｽﾀｰ 

ｲﾝｽﾃｨﾁｭｰﾄ ｵﾌﾞ ﾌﾟﾘ

ﾍﾞﾝﾃｨﾌﾞ ﾒﾃﾞｨｽﾝ (ｲ

ｷﾞﾘｽ) 

2003.2.20 

(権利消滅) 

 
１．遺伝的特性決定用ポリヌクレオチド試薬であって、５′→３′の意味に

読まれる次の一般式：Ｈ・（Ｊ．コアー．Ｋ）n ・Ｌ （１） 

〔式中、“コアー”は７個以上の連続するヌクレオチドを有する配列を表

わし、該ヌクレオチドは同じ意味に読まれる次の配列： 

GGAGGTGGGCAGGAXG （２） 

AGAGGTGGGCAGGTGG （３） 

GGAGGYGGGCAGGAGG （４） 

GGAGGAGGGCTGGAGG （５） 

（式中、ＸはＡ又はＧであり、ＹはＣ又はＴであり、そしてｎは３以上

である）のいずれかの中から選択され； 

Ｊ及びＫは一緒になって、反復単位内の０～15 個の追加のヌクレオチド

を表わし；そしてＨ及びＬはそれぞれ、反復配列の端に位置する０又は

１以上の追加のヌクレオチドを表わし；そして次のこと、すなわち：（ｉ）

“コアー”並びにＪ及びＫは各（Ｊ．コアー．Ｋ）反復単位中同じ配列又

は長さを有することは必ずしも必要でなく； 

（ii）全ｎ反復配列中の実際の合計コアー配列は、同じ数ｎの反復単位

において、式（２）～（５）について上に定義した“真の”合計コアー配

列に対して 80％～100 ％の相同性を有する〕を有するポリヌクレオチ

ド、あるいはこれに対して相補的な配列のポリヌクレオチドを含んで成

り、複数のミニサテライト領域又は超可変遺伝子座を検出することがで

きる試薬。 
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技

術

分

野 

課題 解決手段 

特許番号 

（公告番号） 

出願日 

(第一優先日) 

特許権者 

存続期間満了日 

クレーム 

 
１ 

 
ゲノムに

おける遺

伝子座の

同定 

 
ミ ニ サ テ

ラ イ ト に

特 異 的 な

プローブ 

 
特許 1907803 

(特公平 6-30636) 

1987.3.19 

(1986.3.19) 

ｲﾝﾍﾟﾘｱﾙ ｹﾐｶﾙ ｲﾝﾀﾞｽ

ﾄﾘ-ｽﾞ ﾊﾟﾌﾞﾘﾂｸ ﾘﾐﾃｲ

ﾄﾞ ｶﾝﾊﾟﾆ- (ｲｷﾞﾘｽ) 

2007.3.19 

 
【請求項１】１又は複数の対照と関連付けることによりゲノム DNA の試

験試料を特性決定する方法であって、タンデム配列に対応する配列を有

意な程度に開裂させない１又は複数の制限酵素により試料 DNA を断片化

し、単一のミニサテライト領域又は超可変遺伝子座について特異的であ

りそして前記単一のミニサテライト領域又は超可変遺伝子座からのミニ

サテライトを含有する対応する DNA 断片とハイブリダイズすることがで

きる程度に該単一のミニサテライト領域又は超可変遺伝子座に対して相

同性であるヌクレオチド配列を含んで成るポリヌクレオチド又はポリヌ

クレオチドプローブにより前記 DNA 断片を検索し、DNA のハイブリダイ

ズした断片を検出し、そして該ハイブリダイズした断片を前記１又は複

数の対照と比較することを含んで成り； 

前記単一のミニサテライト領域又は超可変遺伝子座が次の配列：

 

（式中、ＹはＣ，Ｔ又はＵであり、ＸはＧ又はＣであり、ＲはＡ又はＧ

であり、そしてＴはＴ又はＵである）から選択されたいずれか１個の配

列もしくはそのタンデム反復又はこれらに対して相補的な配列を含んで

成るポリヌクレオチドプローブにより特異的に同定され得るものであ

る、ことを特徴とする方法。 

 
１ 

 
時間の短

縮自動化

への適用 

 
プ ラ イ マ

ー 

 
特許 3218318 

1989.10.11 

(1988.10.11) 

ﾏｯｸｽ-ﾌﾟﾗﾝｸ-ｹﾞｾﾞﾙｼｬ

ﾌﾄ･ﾂｱ･ﾌｪﾙﾃﾞﾙﾝｸﾞ･ﾃﾞ

ｱ･ｳﾞｨｯｾﾝｼｬﾌﾃﾝ･ｴｰ･ﾌ

ｧｵ(ﾄﾞｲﾂ) 

2009.10.11 

 
【請求項１】（ａ）分析しようとする DNA と少なくとも１つのプライマー

対とのアニーリング［ここに、プライマー対の分子の一方は、３から６

のヌクレオチドを含有する短いDNAモチーフを12から100のタンデム反

復でもって含有している単純な DNA 配列、または偶発的な頻度よりも高

いが、不規則である短い DNA モチーフのダイレクト反復である潜伏的に

単純な DNA 配列における５′または３′フランキング領域の相補鎖の１つ

と実質的に相補的であり、一方該プライマー対分子の他方は該 DNA 配列

における３′または５′フランキング領域の相補鎖の他方と実質的に相補

的であり、そして 50～500 ヌクレオチド離れた距離での、分析しようと

する DNA とプライマー対とのアニーリングは、プライマーの１つによる

プライマー－制御重合反応によって得られる合成産物が、変性後に、他

のプライマーとアニーリングする鋳型となり得るような方向で起こるも

のである］、（ｂ）プライマー制御した PCR 反応、および（ｃ）PCR 反応

の反応産物の分離および分析からなることを特徴とする、DNA 領域の長

さ多型に基づいて生物体の同一性および血族関係を決定するための方

法。 
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技

術

分

野 

課題 解決手段 

特許番号 

（公告番号） 

出願日 

(第一優先日) 

特許権者 

存続期間満了日 

クレーム 

 
１ 

 
染色体特

異的な繰

返しヌク

レオチド

配列の同

定 

 
低 相 同 性

領 域 の 利

用 

 
特許 2777170 

1989.2.14 

(なし) 

ｱﾒﾘｶ合衆国 

2001.5.1 

(権利消滅) 

 
【請求項１】繰返し配列のファミリーを有する組換え体 DNA クローンの

ライブラリーから染色体特異的繰返し DNA 配列を選択する方法であっ

て：以後の調査に供するクローンを、これらのクローンが属する繰返し

DNA ファミリーにおける優勢なファミリーメンバーの配列と 80％以下の

低い相同性をもつ配列を含むものであることを条件に、選択する工程；

選択された前記のクローンを全体的なゲノム DNA に対してハイブリダイ

ズする工程；前記の各々のファミリーにより示される優勢なハイブリダ

イゼーション・パターンとは似ていないハイブリダイゼーション・パタ

ーンをもつ変異体クローンを選択する工程；前記変異体クローンを、染

色体特異的なもの、染色体優先的なもの、あるいは染色体非特異的なも

のとして分類する工程；他のファミリー・メンバーの既知配列および前

記染色体優先的クローンのための繰返し DNA ファミリーの共通配列に対

して低い相同性を備えた配列を有する前記染色体優先的クローンの領域

を決定する工程；および前記の低相同性領域を染色体とハイブリダイズ

して、通常のストリンジェンシー・レベルでの in situ 染色体特異性を

与えるのに有効なヌクレオチド配列を選択する工程からなることを特徴

とする、組換え体 DNA クローンを用いて染色体特異的繰返し DNA 配列を

選択する方法。 

 
１ 

 
STR 座位

の多重分

析 

 
プ ラ イ マ

ー 

 
特許 3602142 

1997.4.15 

(1996.4.15) 

ﾌﾟﾛﾒｶﾞ ｺｰﾎﾟﾚｲｼｮﾝ 

(ｱﾒﾘｶ) 

2017.4.15 

 
【請求項１】１以上の DNA サンプルに由来する少なくとも４つの STR 座

位に存在する対立遺伝子を同時測定する方法であって、 

ａ）分析する少なくとも１つの DNA サンプルを得る工程、 

ｂ）分析する該 DNA サンプルの一緒に増幅することができる少なくとも

４つの STR 座位からなるセットを選択する工程であって、該少なくとも

４つの座位からなるセットが、 

D3S1539、D7S820、D13S317、D5S818; 

D17S1298、D7S820、D13S317、D5S818; 

D20S481、D7S820、D13S317、D5S818; 

D9S930、D7S820、D13S317、D5S818; 

D10S1239、D7S820、D13S317、D5S818; 

D14S118、D7S820、D13S317、D5S818; 

D14S562、D7S820、D13S317、D5S818; 

D14S548、D7S820、D13S317、D5S818; 

D16S490、D7S820、D13S317、D5S818; 

D17S1299、D7S820、D13S317、D5S818; 

D16S539、D7S820、D13S317、D5S818; 

D22S683、D7S820、D13S317、D5S818; 

D16S753、D7S820、D13S317、D5S818;及び、 

D16S539、D7S820、D13S317、HUMvMFA31 

からなる群より選ばれる工程、 

ｃ）多重増幅反応において、該座位のセットを同時増幅する工程であっ

て、反応産物が、該セット内において同時増幅した各座位に由来する増

幅した対立遺伝子の混合物である工程、及び、 

ｄ）該混合物中の該増幅した対立遺伝子を評価し、該 DNA サンプル内の

セットにおける分析された各座位に存在する対立遺伝子を測定する工

程、 

を含むことを特徴とする方法。 
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技

術

分

野 

課題 解決手段 

特許番号 

（公告番号） 

出願日 

(第一優先日) 

特許権者 

存続期間満了日 

クレーム 

 
１ 

 
反復単位

数の決定 

 
不 連 続 プ

ラ イ マ ー

の伸長 

 
特許 3509025 

1998.5.11 

(1997.5.27) 

ｱﾌﾟﾚﾗ ｺｰﾎﾟﾚｲｼｮﾝ (ｱ

ﾒﾘｶ) 

2018.5.11 

 
【請求項１】標的核酸の反復領域における反復単位数を決定するための

方法であって：（ａ）該標的核酸のプライマー相補性部分をプライマーに

アニーリングさせる工程であって、それによって標的－プライマーハイ

ブリッドを形成する、工程； 

（ｂ）第１のプライマー伸長試薬を使用して第１のプライマー伸長反応

を行う工程； 

（ｃ）該標的－プライマーハイブリッドと未反応の該第１のプライマー

伸長試薬を分離する工程； 

（ｄ）第２のプライマー伸長試薬を使用して第２のプライマー伸長反応

を行う工程であって、ここで該第１または第２のプライマー伸長試薬の

少なくとも１つが、ヌクレオチドに結合された標識を有する伸長可能な

ヌクレオチドを含む、工程； 

（ｅ）該標的－プライマーハイブリッドを未反応の該第２のプライマー

伸長試薬から分離する工程； 

（ｆ）該標識によって生成されるシグナルを測定する工程； 

（ｇ）該標識を検出不能にさせるように、該標識を処理する工程； 

（ｈ）該シグナルが前回のサイクルにおいて検出されるシグナルより少

なくなるまで該工程（ａ）～（ｇ）のサイクルを反復する工程；ならび

に（ｉ）該標的核酸の反復領域における反復単位数を決定する工程、を

包含する、方法。 

 
１ 

 
反復構造

の長さの

解析 

 
融 解 温 度

解析 

 
特許 3844996 

2001.11.13 

(2000.11.15) 

ｴﾌ.ﾎﾌﾏﾝ-ﾗ ﾛｼｭ ｱｰｹﾞ

ｰ (ｽｲｽ) 

2021.11.13 

 
【請求項１】ａ）(1)非反復領域に相補的な第１のセグメントと、隣接反

復領域に相補的であり、かつ定められた数の反復（ｎ反復）からなる第

２のセグメントとからなる１種の、１００ヌクレオチド以下のポリヌク

レオチドハイブリダイゼーションプローブと、(2)試料中の標的核酸との

ハイブリダイゼーションを行なうステップ；及び 

ｂ）該標的核酸と前記ハイブリダイゼーションプローブとの間で形成さ

れたハイブリッドの融解点温度を決定するステップ 

を含む、０～ｎ間の数の反復をもつ反復配列と非反復配列とからなる標

的核酸の解析方法。 

 
２ 

 
DNA の電

気泳動後

のメンブ

ランフィ

ルターへ

の移転効

率の向上 

 
紫 外 線 照

射と加熱 

 
特許 1985341 

(特公平 7-8240) 

1989.5.1 

(1988.5.2) 

ﾈｰﾃﾞﾙﾗﾝｾ･ｵﾙﾊﾆｻﾁｴ･ﾌ

ｫｰﾙ･ﾄｩｰﾍﾊﾟｽﾄ‐ﾅﾂｰﾙ

ｳｪｰﾃﾝｼｬｯﾍﾟﾙｯｸ･ｵﾝﾃﾞ

ﾙｽﾞｸ･ﾃｰｴﾇｵｰ (ｵﾗﾝ

ﾀﾞ) 

2009.5.1 

 
【請求項１】下記のステップからなる遺伝的変異を検出する方法。 

ａ）二本鎖 DNA を１種または２種以上の制限酵素により断片化し、ｂ）

得られたフラグメントを、電気泳動により、フラグメントの長さに基づ

く次元とフラグメントの塩基対配列に基づく次元という２の独立した基

準に基づいて二次元的に分離し、ｃ）得られた分離パターン中のフラグ

メントを照射によりさらに断片化し、ｄ）任意に、さらに上記の分離さ

れたパターンを加熱により変性し、ｅ）得られたフラグメントまたは変

性された分離パターンまたはその両方をメンブランフィルターに移し、

ｆ）該メンブランフィルター上で、ミニサテライト配列またはその他の

GCに富む反復配列の１種または２種以上のコアを含む標識されたDNAま

たは RNA 分子を、DNA または RNA プローブとして、DNA 変性条件下でハイ

ブリダイズし、そして、ｇ）該標識を視覚化する。 

 

148



２） SNP 技術の先行特許の概要 
  
上記技術分野１～４の特許発明 19 件（図３の黒のバーに該当する出願）の概要を、以

下の SNP パテントマップに、技術分野別に優先日の早い順に示す。 
 
SNP パテントマップ 

技

術

分

野 

課題 解決手段 

特許番号 

（公告番号） 

出願日 

(第一優先日) 

特許権者 

存続期間満了日 

クレーム 

 
１ 

 
特定の核

酸配列の

大量生産 

 
プライマー

と重合試薬

を用いて段

階(a)-(c)を

反復 

 
特許 2093730 

(特公平 4-67957) 

1986.3.28 

（1985.3.28） 

ｴﾌ.ﾎﾌﾏﾝ-ﾗ ﾛｼｭｱｸﾁｴ

ﾝｹﾞｾﾞﾙｼｬﾌﾄ(ｽｲｽ) 

2006.3.28 

（権利消滅） 

 

１．同一の長さまたは異る長さの２つの別個の相補的鎖からなる核酸又

はその混合物中に含まれる少なくとも１種類の特定の核酸配列の増幅方

法であって、 

(a)前記鎖を、２以上のオリゴヌクレオチドプライマーにより処理して、

増幅されるべき核酸配列について該核酸配列の鎖に相補的なプライマー

の伸長生成物を合成し、ここで、前記プライマーは、特定の核酸配列の

鎖と実質的に相補的であり、且つ増幅されるべき核酸配列の両端を規定

し、各プライマーから合成された伸長生成物がその相補体から分離され

た場合に更なる合成のための鋳型として機能することができるように選

択され； 

(b)前記プライマー伸長生成物をそれらが合成された鋳型から分離して

単鎖分子を生成せしめ； 

(c）段階(b)から生じた単鎖分子を段階(a)のプライマーにより処理して、

段階(b)において生成した各単鎖分子を鋳型として用いてプライマー伸

長生成物を合成する； 

ことを含んで成る方法。 

 
１ 

 
試料中に

存在する

核酸配列

の増幅と

検出 

 
プライマー

と重合試薬

を用いて増

幅し、ハイブ

リダイゼー

ションによ

り増幅した

かを検出 

 
特許 2093731 

(特公平 4-67960) 

1986.3.28

（1985.3.28） 

ｴﾌ.ﾎﾌﾏﾝ-ﾗ ﾛｼｭｱｸﾁｴ

ﾝｹﾞｾﾞﾙｼｬﾌﾄ(ｽｲｽ) 

2006.3.28 

（権利消滅） 

 
１．核酸又はその混合物を含むと予想される試料中に少なくとも１種類

の特定の核酸配列が存在するか否かを検出し、あるいは核試料中の２種

類の異なる核酸配列を区別する方法であって、まず、前記１種類の核酸

配列又は複数種類の核酸配列を、 

(a)オリゴヌクレオチドプライマーにより、増幅されるべき核酸配列の鎖

について核酸鎖に相補的なプライマーの伸長生成物が合成されるように

前記試料を処理し、ここで、前記プライマーは、特定の核酸配列の鎖に

実質的に相補的であり、且つ増幅されるべき核酸配列の両端を規定し、

各プライマーから合成された伸長生成物がその相補体から分離された場

合に異なる合成の鋳型として機能するように選択され； 

(b)前記プライマー伸長生成物をそれらが合成された鋳型から分離して

単鎖分子を生成せしめ；そして 

(c)段階(b)において生成した各単鎖分子を鋳型として用いてプライマー

伸長生成物が合成されるように段階(b)から生じた単鎖分子を段階(a)の

プライマーにより処理する； 

ことを含む段階により増幅し；そして次に 

(d)前記増幅が生じたか否かを決定する； 

ことを特徴とする方法。 
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技

術

分

野 

課題 解決手段 

特許番号 

（公告番号） 

出願日 

(第一優先日) 

特許権者 

存続期間満了日 

クレーム 

 
１ 

 
ハイブリ

ダイゼー

ション法

の迅速

化、感度、

再現性な

どの向上 

 
２回以上の

濾過工程 

 
特許 2705811 

1988.10.8 

(1987.10.9) 

ｻﾝｸﾞﾃｸ ﾓﾚｷｭﾗｰ ﾃﾞｨ

ｱｸﾞﾉｽﾃｨｸｽ ｱｸﾁﾎﾞﾗ

ｹﾞｯﾄ(ｽｳｪｰﾃﾞﾝ) 

2008.10.8 

 
【請求項１】ハイブリダイズされた、もしくはハイブリダイズされてい

ない核酸試料を容器に接続されたフィルターを通して該容器に濾過して

入れて該核酸試料から不溶物を除き、該容器中で該核酸試料があらかじ

めハイブリダイズされていないばあいは該容器内で標的核酸をハイブリ

ダイズし、該容器内の粒子、もしくはハイブリダイゼーションののちに

該容器に加えた粒子に核酸プローブの介在によって固定するか、または

標的核酸分子のコピーを該容器に入れ、該コピーがあらかじめハイブリ

ダイズされていないばあいは該容器内で標的核酸分子のコピーをハイブ

リダイズし、該容器内の粒子、もしくはハイブリダイゼーションののち

に該容器に加えた粒子に該標的核酸分子のコピーの重合に用いた修飾さ

れたプライマーの介在によって固定し、そののち粒子を濾過し、該容器

において粒子を洗浄し、標的核酸を検出することを特徴とするハイブリ

ダイゼーション法により核酸を検出する方法。 

 
１ 

 
簡便で迅

速な単一

の塩基の

変異の検

出 

 
競合的二重

鎖形成 

 
特許 2760553 

1989.3.17 

（1988.3.18） 

ﾍﾞｲﾗｰ ｶﾚｯｼﾞ ｵﾌﾞ ﾒ

ﾃﾞｨｼﾝ(ｱﾒﾘｶ) 

2009.3.17 

 
【請求項１】少くとも２つのプライマーを含み、その１つが特定の既知

の配列に本質的に相補的で、少くとも１つは、その特定の配列について

１つの塩基ミスマッチがある。競合オリゴヌクレオチドプライマーを核

酸、または核酸混合物試料に加え、競合するような条件下で特定の既知

の配列に対して、本質的に相補的なプライマーを選択的にハイブリダイ

ズさせ、プライマーがハイブリダイズされるヌクレオチド鎖に相補的な

伸長産物を合成するために、その３′末端から選択的にハイブリダイズ

したプライマーを伸長させ、その伸長産物を同定するステップを含む、

特定の既知の核酸配列の有無を検出する、或いは色々な配列の違いを見

分ける方法。 

 
１ 

 
ヌクレオ

チド変異

検出の容

易化 

 
ヌクレオチ

ドトリホス

フェートの

使用 

 
特許 2786011 

1991.2.15 

(1990.2.16) 

ｻﾝｸﾞﾃｸ ﾓﾚｷｭﾗｰ ﾃﾞｨ

ｱｸﾞﾉｽﾃｨｸｽ ｱｸﾁﾎﾞﾗ

ｹﾞｯﾄ(ｽｳｪｰﾃﾞﾝ) 

2011.2.15 

 
【請求項１】少なくとも１つの増幅プライマーがプライマーに結合した

第１の付着部分を含有している修飾増幅反応を行なうことにより、検出

可能な量の標的核酸ポリマーをえて、（ａ）段階（ｂ）の前に標的核酸ポ

リマーを固体支持体に固定化すること、（ｂ）検出可能な量の標的核酸ポ

リマーを、一本鎖のかたちでオリゴヌクレオチドプライマー、すなわち

複数のヌクレオチド残基からなる検出段階プライマーであって、定めら

れた部位から３′末端方向に配置された領域において関心のあるヌクレ

オチド配列と相補的であり、かつ定められた部位はプライマーの３′末

端に隣接しているプライマーとハイブリダイズすること； 

（ｃ）第１および／または第２のいずれかのヌクレオチド残基に相補的

な少なくとも１つの標識化ヌクレオシドトリホスフェート、任意に他の

種類のヌクレオチド残基に相補的な１またはそれ以上の読終りヌクレオ

シドトリホスフェートおよびポリメライジングエージェントを含有して

いる混合物中、プライマーを延長すること；ならびに（ｄ）ヌクレオシ

ドトリホスフェートの取り込みを検出し、それによって定められた部位

のヌクレオチド残基が何であるか決定することを含んでなる、第１のヌ

クレオチド残基が第２のヌクレオチド残基によって置換されている標的

核酸ポリマー中の定められた部位での特定のヌクレオチド変異を検出す

るための方法。 
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技

術

分

野 

課題 解決手段 

特許番号 

（公告番号） 

出願日 

(第一優先日) 

特許権者 

存続期間満了日 

クレーム 

 
１ 

 
熱安定酵

素の提供 

 
T.litoralis

から入手 

 
特許 3229886 

1991.4.26 

(1990.4.26) 

ﾆﾕｰ･ｲﾝｸﾞﾗﾝﾄﾞ･ﾊﾞｲｵ

ﾚｲﾌﾞｽ･ｲﾝｺｰﾎﾟﾚｲﾃﾂ

ﾄﾞ(ｱﾒﾘｶ) 

2011.4.26 

 
【請求項１】 １００℃における半減期が安定剤の非存在下で６０分およ

び安定剤の存在下で９５分であるように温度安定性であり、分子量が９

０、０００から９５、０００ダルトンであり、上記安定剤は非イオン界

面活性剤およびタンパク質からなる群より選択される、サーモコッカ

ス・リトラリス（Thermococcuslitoralis）から得られるＤＮＡポリメラ

ーゼ。 

 
１ 

 
一本鎖の

核酸分子

の切断 

 
DNAポリメラ

ーゼの 5’エ

キソヌクレ

アーゼ活性

の利用 

 
特許 3518884 

1993.12.7 

(1992.12.7) 

ｳｲｽｺﾝｼﾝ ｱﾗﾑﾅｲ ﾘｻｰ

ﾁ ﾌｵﾝﾃﾞｰｼﾖﾝ(ｱﾒﾘｶ)

2013.12.7 

 
【請求項１】 （ａ）標的核酸及びパイロット核酸を含んでなる切断構造

を形成する工程であって、標的核酸の第一領域がパイロット核酸とアニ

ーリングされて二重らせんを形成し、かつ二重らせんに隣接する標的核

酸の第二領域がパイロット核酸とアニーリングされないで二重らせん領

域と非アニーリング領域の間で接合部位を形成する工程（ｂ）切断構造

を、切断構造の配列に依存せずに標的部位で切断構造を優先的に切断す

ることができる切断剤に接触させる工程、及び（ｃ）切断構造と切断剤

を、切断が起こり得る条件下で温置する工程の各工程を含んでなり、前

記切断剤がＤＮＡポリメラーゼのドメインであるか又はバクテリオファ

ージＴ７の遺伝子６生産物である、特異的標的部位で標的核酸を切断す

る方法。 

 

 
１ 

 
伸長後の

一本鎖核

酸分子の

生成 

 
ホスホロチ

オエートヌ

クレオチド

誘導体を用

いたエキソ

ヌクレアー

ゼ耐性付与 

 
特許 3330946 

1994.1.18 

(1993.1.15) 

ｵｰｷｯﾄﾞ･ﾊﾞｲｵｻｲｴﾝｼｰ

ｽﾞ･ｲﾝｺｰﾎﾟﾚｲﾃｯﾄﾞ(ｱ

ﾒﾘｶ) 

2014.1.18 

 
【請求項１】相補的な配列の核酸分子を実質的に含まない、所望の一本

鎖核酸分子の生成方法であって、下記工程：（Ａ）前以て選択した核酸分

子をプライマー分子の存在下でインキュベートし、その際、該プライマ

ー分子は該前以て選択した分子にハイブリダイズすることができ、該プ

ライマー分子は該プライマー分子の 5'末端に少なくとも４つのホスホ

ロチオエートヌクレオチド残基の領域を含み； 

（Ｂ）鋳型に依存した該プライマーの伸長を行って該所望の核酸分子を

生成させ；ついで（Ｃ）該前以て選択した核酸分子を除去するに充分な

条件下で該インキュベーション液に５′→3'エキソヌクレアーゼを加

え、それにより相補的な配列の核酸分子を実質的に含まない該所望の一

本鎖分子を得るからなることを特徴とする方法。 
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技

術

分

野 

課題 解決手段 

特許番号 

（公告番号） 

出願日 

(第一優先日) 

特許権者 

存続期間満了日 

クレーム 

 
１ 

 
伸長後の

一本鎖核

酸分子の

生成 

 
ホスホロチ

オエートヌ

クレオチド

誘導体によ

るエキソヌ

クレアーゼ

耐性付与 

 
特許 3421664 

1994.1.18 、 特 許

3330946 の分割 

（1993.1.15) 

ｵｰｷｯﾄﾞ･ﾊﾞｲｵｻｲｴﾝｼｰ

ｽﾞ･ｲﾝｺｰﾎﾟﾚｲﾃｯﾄﾞ(ｱ

ﾒﾘｶ) 

2014.1.18 

 
【請求項１】 目的核酸中の特定の位置におけるヌクレオチド塩基を同定

する方法であって、（Ａ）２つのプライマー分子および鋳型としての該目

的核酸を用いて複製連鎖反応を行い、その際、該プライマー分子の一つ

は該プライマーの５’末端に少なくとも４つのホスホロチオエートヌク

レオチド残基の領域を含み、該反応は二本鎖増幅生成物を生成するに充

分なものであり、（Ｂ）オリゴヌクレオチドにエキソヌクレアーゼに対す

る耐性を付与する充分な数のホスホロチオエート結合を欠くオリゴヌク

レオチドを分解する条件下、該増幅生成物を５'→３’エキソヌクレアー

ゼで処理して、少なくとも４つのホスホロチオエートヌクレオチド残基

の領域を含む一本鎖の目的核酸を得、（Ｃ）工程（Ｂ）からの一本鎖の目

的核酸を、ハイブリダイズ条件下、同定しようとするヌクレオチド塩基

の直ぐ隣に目的核酸中に存在するヌクレオチド塩基の連なりとハイブリ

ダイズしうるオリゴヌクレオチドプライマーと接触させて該プライマー

と該目的核酸との間に二本鎖を生成させることにより、同定しようとす

るヌクレオチド塩基が該二本鎖中のプライマーの３’末端の直ぐ下流の

鋳型中の最初の不対塩基となるようにし、（Ｄ）工程（Ｃ）からの二本鎖

を、ｄＡＴＰ、ｄＣＴＰ、ｄＧＴＰまたはｄＴＴＰの実質的不在下、少

なくとも２つの異なるヌクレオシド三リン酸誘導体と接触させ、該誘導

体は該最初の不対塩基に相補的な誘導体を含み、核酸鋳型に依存したプ

ライマー伸長反応のターミネーターであり、その際、該ターミネーター

の少なくとも一つは検出可能なマーカーで標識されており、該接触を該

相補的ターミネーター誘導体と該最初の不対塩基との塩基対形成を可能

とするに充分な条件下で行い、（Ｅ）該相補的ターミネーター誘導体をプ

ライマーの３’末端中に導入するに充分な鋳型依存プライマー伸長反応

を起こさせ、ついで（Ｆ）該導入された誘導体を同定し、それにより該

目的核酸中の特定の位置におけるヌクレオチド塩基を同定することを特

徴とする方法。 

 
１ 

 
能率的で

正確な核

酸配列の

決定 

 
プライマー

セットのプ

ライマーが

１塩基対異

なる 

 
特許 3722833 

1994.6.22 

(1993.6.22) 

ｼﾞｰｲｰ･ﾍﾙｽｹｱ･ﾊﾞｲｵｻ

ｲｴﾝｽ･ｱｸﾁﾎﾞﾗｸﾞ(ｽｳｪ

ｰﾃﾞﾝ) 

ﾍﾞｲﾗｰ･ｶﾚｯｼﾞ･ｵﾌﾞ･ﾒ

ﾃﾞｨｽﾝ(ｱﾒﾘｶ) 

2014.6.22 

 

【請求項１】既知の配列を有する対象ポリヌクレオチドにおける変異領

域の存在を確認するための、下記のステップを含む該対象ポリヌクレオ

チドの配列の分析法。 

ａ）各々が同一数の塩基を有すると共に、既知の配列を有する任意の数

のオリゴヌクレオチドプライマーを含む組であって、１番目のオリゴヌ

クレオチドプライマーが第１～第Ｎ塩基を有し、２番目のオリゴヌクレ

オチドプライマーが、第１オリゴヌクレオチドプライマーの第２～第Ｎ

塩基および第Ｎ＋１塩基を有し、以下ｎ番目（ｎ＜Ｎ）のオリゴヌクレ

オチドプライマーが、ｎ－１番目のオリゴヌクレオチドプライマーの第

２塩基以降の全ての塩基および第Ｎ＋（ｎ－１）塩基を有するように、

ｎ番目のオリゴヌクレオチドプライマーとｎ－１番目のオリゴヌクレオ

チドプライマーとを成長端において互いに一塩基だけ異ならした前記組

の 1 つ以上を持つアレイに、ハイブリッド形成条件で対象ポリヌクレオ

チドをアニールしてアニールプライマーを発生させ、 

ｂ）四つの塩基の各々に相応するヌクレオチドをアニールプライマーに

与える単一塩基拡張反応にアニールプライマーを付して、終止ヌクレオ

チドを付加することによりアニールプライマーを拡張し、 

ｃ）アニールプライマーに付加した各終止ヌクレオチドを同定し、その

位置を見る、各ステップを備え、 

ステップａ）における各オリゴヌクレオチドプライマーは、前記対象ポ

リヌクレオチドにおける前記変異領域の直近にアニール可能である分析

法。 
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技

術

分

野 

課題 解決手段 

特許番号 

（公告番号） 

出願日 

(第一優先日) 

特許権者 

存続期間満了日 

クレーム 

 
１ 

 
部位特異

的に核酸

開裂構造

体を開裂

する方法 

 
酵素の 5'ヌ

クレアーゼ

活性で開裂 

 
特許 3665648 

1997.1.22 

(1996.1.24) 

ｻｰﾄﾞ ｳｪｰﾌﾞ ﾃｸﾉﾛｼﾞ

ｰｽﾞ,ｲﾝｺｰﾎﾟﾚｰﾃｯﾄﾞ

(ｱﾒﾘｶ) 

2017.1.22 

 
【請求項１】標的核酸分子の存在を検出するための方法であって、 

a） 標的核酸と、第１オリゴヌクレオチドと、第２オリゴヌクレオチド

とで開裂構造体を形成させること、 

ただし、標的核酸は第１領域、第２領域および第３領域を有し、該第１

領域は第２領域に隣接してその下流に位置し、該第２領域は第３領域に

隣接してその下流に位置するものであり、 

上記第１オリゴヌクレオチドは、３'部分と５'部分を持ち、該第１オリ

ゴヌクレオチドの３'部分は標的核酸の前記第３領域に完全に相補的な

配列を含んでおり、該第１オリゴヌクレオチドの５'部分は、該第１オリ

ゴヌクレオチドの３'部分に隣接しており、かつ標的核酸の前記第２領域

に完全に相補的な配列を含んでおり、 

上記第２オリゴヌクレオチドは、３'部分と５'部分を持ち、該５'部分は

標的核酸の前記第１領域に完全に相補的であり、 

上記開裂構造体は、第１オリゴヌクレオチドが標的核酸の上記第３領域

および上記第２領域にアニーリングし、かつ第２オリゴヌクレオチドが

標的核酸の第１領域にアニーリングし、該第２オリゴヌクレオチドの３'

部分は、標的核酸の第２領域にアニーリングした第１オリゴヌクレオチ

ドの該５'部分の配列からなるヌクレオチドとオーバーラップするよう

に形成され、 

b） 耐熱性５'ヌクレアーゼにより、上記開裂構造体を構成している上記

第１オリゴヌクレオチドを開裂させ、上記第１オリゴヌクレオチド由来

の非標的開裂産物を生成させること、 

該耐熱性５'ヌクレアーゼは、エンドヌクレアーゼ活性を有しており、上

記開裂構造体を認識してそこに含まれる第１オリゴヌクレオチドを第２

オリゴヌクレオチドすなわちインベーダー指令部位にて開裂させること

ができるものである、および、 

c） 上記開裂構造体を構成している上記第１オリゴヌクレオチドの開裂

を検出することにより、標的核酸分子の存在を検出すること、 

を含む上記方法。 

 
１ 

 
ＳＮＰ検

出の正確

性向上 

 

 
３’末端か

らＤＮＡ伸

長反応が開

始されず、塩

基配列に応

じてヌクレ

アーゼ切断

が左右され

るようなヌ

クレオチド

の作製 

 
特許 3681729 

2002.2.14 

(2001.2.15) 

ﾀｶﾗﾊﾞｲｵ株式会社 

2022.2.14 

 
【請求項１】標的核酸上の特定の塩基における塩基置換の有無を検出す

る方法であって、 

（１）標的核酸を含有する試料とヌクレオチドとを混合する工程：ここ

で当該ヌクレオチドは、 

Ａ）その３’末端が当該末端からのＤＮＡポリメラーゼによる伸長が起

こらないように修飾されており、 

Ｂ）標的核酸上の前記特定の塩基を含有する領域にアニーリングしうる

塩基配列を有しており、 

Ｃ）当該ヌクレオチドと標的核酸とから形成される複合体において、前

記特定の塩基と該塩基に対応するヌクレオチド上の塩基との間にミスマ

ッチが存在する場合にはヌクレオチドはヌクレアーゼによる切断を受け

ず、かつ、前記特定の塩基と該塩基に対応するヌクレオチド上の塩基と

の間にミスマッチが存在しない場合にはヌクレオチドがヌクレアーゼに

より切断されて新たな３’末端を生じるような配列を含有しており、 

（２）前記混合物をヌクレアーゼ、およびＤＮＡポリメラーゼで処理す

る工程：および 

（３）ヌクレアーゼによるヌクレオチドの切断の有無を検出する工程、

を包含することを特徴とする塩基置換の検出方法。 
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技

術

分

野 

課題 解決手段 

特許番号 

（公告番号） 

出願日 

(第一優先日) 

特許権者 

存続期間満了日 

クレーム 

 
１ 

 
特異性の

高い SNP

解析 

 
一塩基短く

一塩基異な

るプロープ 

 
特許 3697436 

2002.9.30 

(なし) 

株式会社東芝 

2022.9.30 

 
【請求項１】第１の標的部位と第１の配列を含む第１のプローブと、第

１の配列よりも１塩基だけ短く、第１の標的部位の位置に対応する第２

の標的部位の１塩基を除いて相同な配列を含む第２のプローブとに対し

て、試料中の核酸を適切なハイブリダイゼーションの生じる条件下で反

応させることを具備し、 

前記第１の標的部位と第２の標的部位の塩基の組み合わせが、チミンと

グアニン、アデニンとグアニン、シトシンとアデニン、シトシンとチミ

ン、ウラシルとグアニン、シトシンとウラシルからなる群より選択され

ることを特徴とする核酸配列の解析方法。 

 
２ 

 
ゲル電気

泳動を用

いない

SNP 検出

方法 

 
１塩基がタ

ーゲット核

酸配列と相

補的でない

プライマー

とピロリン

酸の利用 

 
特許 3638516 

2000.9.28 

(なし) 

株式会社日立製作

所 

2020.9.28 

 
【請求項１】ターゲット核酸の特定の配列の領域に相補的な配列を含み、

３’末端から３塩基目の塩基が前記ターゲット核酸配列と相補的でない

塩基であるプライマーを、前記ターゲット核酸にハイブリダイズさせる

工程と、 

複数の核酸基質とポリメラーゼとを用いて、前記ターゲット核酸を鋳型

とし、前記プライマーを始点とする相補鎖伸長反応を行なわせる工程と、

前記相補鎖伸長反応の反応副産物として生じるピロリン酸をＡＴＰに変

換し、前記ＡＴＰと酵素を用いて発光反応を行なわせる工程と、 

前記発光反応で生ずる発光を検出する工程とを有し、前記特定の配列の

領域は１塩基置換の部位を含み、前記プライマーは前記３’末端が前記

１塩基置換の部位と相補鎖結合を生じ得るものであり、前記検出する工

程では前記１塩基置換の有無を検出することを特徴とする核酸検出方

法。 

 
２ 

 
簡易かつ

高感度の

核酸検出

による

SNP の判

別 

 
無機リン酸

による検出 

 
特許 3672036 

2003.3.17 

(2002.3.19) 

松下電器産業株式

会社 

2023.3.17 

 
【請求項６】核酸を検出する方法であって、 

該核酸の配列に相補的な配列を持つＤＮＡプローブ、ＤＮＡポリメラー

ゼ、デオキシヌクレオチドを含む反応系に試料を供し、該ＤＮＡプロー

ブを伸長させ、ここでピロリン酸が該ＤＮＡプローブの伸長反応に伴っ

て生成される工程； 

試料中の生成されたピロリン酸を無機リン酸に変換する工程； 

該試料を、グリセルアルデヒド－３－リン酸、酸化型ニコチンアミドア

デニンジヌクレオチド又は酸化型ニコチンアミドアデニンジヌクレオチ

ドリン酸、グリセルアルデヒドリン酸デヒドロゲナーゼ、ジアホラーゼ、

および電子メディエータを含む測定系に供する工程； 

および該測定系において電流値を測定する工程を包含し、ここで、該電

流値が、該試料中の特定配列を有する核酸の濃度を示し、 

前記測定系に試料を供してから１００秒以内に核酸が検出される、 

核酸の検出方法。 

 
４ 

 
スイカ品

種識別と

F1 種子

の純度検

定 

 
任意な配列

を持つ合成

オリゴヌク

レオチドを

用いた PCR 

 
特許 1991519 

(特公平 7-16421) 

1992.10.5 

(なし) 

農林水産省 野菜･

茶業試験場長 

2012.10.5 

 
【請求項１】 下記の配列から成るスイカＦ１品種の識別に用いる合成オ

リゴヌクレオチド。 

５’－ＡＣＣＡＣＣＴＧＧＣＴＣ－３’  

【請求項２】 スイカより抽出したＤＮＡを鋳型とし、請求項１記載の合

成オリゴヌクレオチドを用いたポリメラーゼ連鎖反応によりＤＮＡの増

幅を行い、得られた増幅産物を電気泳動分析することを特徴とするスイ

カ品種の識別方法。 
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技

術

分

野 

課題 解決手段 

特許番号 

（公告番号） 

出願日 

(第一優先日) 

特許権者 

存続期間満了日 

クレーム 

 
４ 

 
醸造用オ

オムギま

たは麦芽

の品種識

別 

 
プライマー

の設計 

 
特許 3660699 

1994.9.29 

(なし) 

ｻｯﾎﾟﾛﾋﾞｰﾙ株式会社

2014.9.29 

 
【請求項１】配列番号１に記載の塩基配列からなるオリゴヌクレオチド

及び配列番号２に記載の塩基配列からなるオリゴヌクレオチドからなる

プライマー対と、配列番号３に記載の塩基配列からなるオリゴヌクレオ

チド及び配列番号４に記載の塩基配列からなるオリゴヌクレオチドから

なるプライマー対とを用いてＰＣＲ法により大麦又は麦芽のゲノムＤＮ

Ａを増幅し、増幅したＤＮＡの塩基配列の違いによって大麦又は麦芽の

品種をあまぎ二条、はるな二条、ミサトゴールデン、Clipper、Schooner、

Stirling、Harrington、Manley、Ellice 及び Alexis の１０品種のうち

のいずれかであると識別する方法 

 

４ 

 
米試料

（米飯等

を含む）

の品種判

別 

 
プライマー

の設計 

 
特許 3685478 

2000.7.27 

(1999.7.27) 

独立行政法人農業･

食品産業技術総合

研究機構 

2020.7.27 

 
【請求項１】品種間の識別性の高い識別バンドＳ１３、Ｍ２ＣＧ、Ｍ１

１、Ｂ１、ＷＫＡ９、Ｊ６、Ｆ６、Ｂ７およびＡ７からなる群より選択

された識別バンドから抽出されたＤＮＡ塩基配列のフォワード側及びリ

バース側から８～５０塩基となるように設計された対合プライマーとし

て、Ｓ１３Ｆ２５（配列表の配列番号１）およびＳ１３Ｒ２４（配列表

の配列番号２）；Ｓ１３Ｒ－８（配列表の配列番号３）の対称配列；Ｍ２

ＣＧＦ１７（配列表の配列番号４）およびＭ２ＣＧＲ１５（配列表の配

列番号５）；Ｍ２ＣＧＦ５０（配列表の配列番号６）およびＭ２ＣＧＲ５

０（配列表の配列番号７）；Ｍ１１Ｆ２０（配列表の配列番号８）および

Ｍ１１Ｒ２０（配列表の配列番号９）；Ｂ１Ｆ２５（配列表の配列番号１

２）およびＢ１Ｒ２０（配列表の配列番号１３）；ＷＫＡ９Ｆ２０（配列

表の配列番号１６）およびＷＫＡ９Ｒ２０（配列表の配列番号１７）；Ｊ

６Ｆ１８（配列表の配列番号２０）およびＪ６Ｒ２０（配列表の配列番

号２１）；Ｆ６Ｆ２５（配列表の配列番号３６）およびＦ６Ｒ２０（配列

表の配列番号３７）；Ｆ６Ｆ２１（配列表の配列番号３８）およびＦ６Ｒ

２７（配列表の配列番号３９）；Ｆ６Ｆ５０（配列表の配列番号４０）お

よびＦ６Ｒ５０（配列表の配列番号４１）Ａ７Ｆ５０（配列表の配列番

号４６）およびＡ７Ｒ５０（配列表の配列番号４７）；Ｂ７Ｆ２２（配列

表の配列番号３４）およびＢ７Ｒ１７（配列表の配列番号３５）；Ａ７Ｆ

１９（配列表の配列番号３２）およびＡ７Ｒ１６（配列表の配列番号３

３）；Ａ７－８（配列表の配列番号５４）の対称配列からなる群より選択

された１～４種類のいずれかを用いて、米試料から抽出したＤＮＡを鋳

型とするＰＣＲ法を行い、品種間の識別性の現れるバンドのみを増幅さ

せ、電気泳動により検出することを特徴とする米試料の品種判別方法。

 
４ 

 
低ｱﾐﾛｰｽ

米品種ﾐﾙ

ｷｰｸｲｰﾝ及

び同系統

品種の識

別 

 
プライマー

の設計 

 
特許 3569746 

2001.5.23 

(なし) 

独立行政法人農業･

食品産業技術総合

研究機構 

2021.5.23 

 
【請求項１】配列番号１に示す塩基配列のうち、少なくとも 27 番目の塩

基を含み、かつ連続する少なくとも 20 塩基からなる塩基配列を有する

DNA 断片。 

【請求項２】請求項１記載の DNA 断片を含むプライマー。 
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３ 海外での特許状況 

  
上記技術分野１～４に分類された、日本で査定が確定した出願（SSR：特許９件、拒絶

９件、SNP：特許 19 件、拒絶４件）について、US および EP における対応出願の状況を

調査した。 
 
１）SSR 関連技術の海外での特許状況 
 

発明の名称 

（優先権主張国又は出願国） 

日本 

(特許、公告又は 

公開番号) 

ＵＳ 

(特許又は 

公開番号) 

ＥＰ 

(特許又は 

公開番号) 

ポリヌクレオチドプローブ 

（イギリス） 

特許 

特公平 4-63680 

特許 

USP5413908 

特許 

EP0186271B1 

遺伝的特性決定用ポリヌクレオチド(特公平

4-63680 の分割)（イギリス） 

特許 

特許 2750228 

特許 

USP5413908 

特許 

EP0186271B1 

遺伝的特性決定方法 

（イギリス） 

特許 

特公平 6-30636 

特許 

USP5175082 

特許 

EP0238329B1 

ＤＮＡ領域における長さ多型を検出する方法 

（ドイツ） 

特許 

特許 3218318 

特許 

USP5766847 

特許 

EP0438512B1 

組換え体 DNA ｸﾛｰﾝを用いて染色体特異的繰返し

DNA 配列を選択する方法（ｱﾒﾘｶ） 

特許 

特許 2777170 

特許 

USP5064948 

特許 

GB2215724B 等 

ＳＴＲ座位の多重増幅 

（アメリカ） 

特許 

特許 3602142 

特許 

USP5843660 

特許 

EP0960207B1 

不連続プライマー伸長による核酸の反復配列長

の決定（アメリカ） 

特許 

特許 3509025 

特許 

USP67738872 

特許 

EP1135528B1 

反復性ＰＣＲ産物の融解曲線解析方法 

（ＥＰ） 

特許 

特許 3844996 

特許 

USP6664064 

特許 

EP1207210B1 

遺伝的変異を検出する方法 

（オランダ） 

特許 

特公平 7-8240 

特許 

USP5068176 

特許 

EP0349024B1 

確認法 

（イギリス） 

拒絶 

特開平 6-205700 

特許 

USP5811235 

特許 

EP0530009B1 

遺伝的特性決定用ポリヌクレオチド(特公平

6-30636 の分割)（イギリス） 

拒絶 

特開平 5-276948 

特許 

USP5175082 

特許 

EP0238329B1 

遺伝的多型の検出のための複合ミクロサテライ

トプライマー（アメリカ） 

拒絶 

特表平 10-509594 

特許 

USP5955276 

特許 

EP08046181B 

サテライト配列の単離方法 

（日本） 

拒絶 

特開 2000-60559 

特許 

USP6919443 

出願中 

EP1106687A1 

ターゲット核酸の反復数を決定するための方法

（日本） 

拒絶 

特開 2004-065125 

ﾊﾟﾃﾝﾄﾌｧﾐﾘｰ 

なし 

ﾊﾟﾃﾝﾄﾌｧﾐﾘｰ 

なし 

トランスポゾン様ＤＮＡおよびその利用方法

（日本） 

拒絶 

特開平 11-206374 

ﾊﾟﾃﾝﾄﾌｧﾐﾘｰ 

なし 

ﾊﾟﾃﾝﾄﾌｧﾐﾘｰ 

なし 

イネ品種識別用ﾏｲｸﾛｻﾃﾗｲﾄﾏｰｶｰおよび植物種子

の純度検査方法（日本） 

拒絶 

特開平 10-57073 

ﾊﾟﾃﾝﾄﾌｧﾐﾘｰ 

なし 

ﾊﾟﾃﾝﾄﾌｧﾐﾘｰ 

なし 

半矮性遺伝子の近傍に位置するマイクロサテラ

イトマーカーおよびこれを用いた半矮性遺伝子

の検定方法（日本） 

拒絶 

特開平 11-253167 

ﾊﾟﾃﾝﾄﾌｧﾐﾘｰ 

なし 

ﾊﾟﾃﾝﾄﾌｧﾐﾘｰ 

なし 

ｲﾈの細胞質雄性不稔回復遺伝子の近傍に位置す

る DNA ﾏｰｶｰおよび DNA 診断法（日本） 

拒絶 

特開平 09-313187 

ﾊﾟﾃﾝﾄﾌｧﾐﾘｰ 

なし 

ﾊﾟﾃﾝﾄﾌｧﾐﾘｰ 

なし 
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２）SNP 関連技術の海外での特許状況 
 

発明の名称 

（優先権主張国又は出願国） 

日本 

(特許、公告又は 

公開番号) 

ＵＳ 

(特許又は 

公開番号) 

ＥＰ 

(特許又は 

公開番号) 

核酸配列の増幅方法 

（アメリカ） 

特許 

特公平 4-67957 

特許 

USP4683202 

特許 

EP0201184B1 

核酸配列の増幅及び検出方法 

（アメリカ） 

特許 

特公平 4-67960 

特許 

USP4683195 

特許 

EP0509612B1 

核酸を検出する方法、それに用いる器具および

キット（フィンランド） 

特許 

特許 2705811 

ﾊﾟﾃﾝﾄﾌｧﾐﾘｰ 

なし 

特許 

EP0317074B1 

競合オリゴヌクレオチドのプライミングによる

変異の検出法（アメリカ） 

特許 

特許 2760553 

特許 

USP5578458 

特許 

EP0333465B1 

特定のヌクレオチド変異の決定のための方法お

よび試薬（アメリカ） 

特許 

特許 2786011 

特許 

USP6013431 

特許 

EP0648280B1 

THERMOCOCCUS LITORALIS から入手可能な精製熱

安定 DNA ポリメラーゼ（アメリカ） 

特許 

特許 3229886 

特許 

USP5210036 

特許 

EP0455430B1 

核酸分子の切断方法 

（アメリカ） 

特許 

特許 3518884 

特許 

USP5422253 

特許 

EP0601834B1 

一本鎖ＤＮＡ分子の生成方法 

（アメリカ） 

特許 

特許 3330946 

特許 

USP5518900 

特許 

EP0679190B1 

ヌクレオチド塩基の同定方法（特許 3330946 の

分割）（アメリカ） 

特許 

特許 3421664 

特許 

USP5518900 

特許 

EP0679190B1 

核酸配列分析の平行プライマー拡張手法 

（スウェーデン） 

特許 

特許 3722833 

特許 

USP6153379 

特許 

EP0705349B1 

核酸の侵入的開裂 

（アメリカ） 

特許 

特許 3665648 

特許 

USP5985557 

出願中 

EP0904286A1 

塩基置換の検出方法 

（日本） 

特許 

特許 3681729 

特許 

USP7135291 

出願中 

EP1367136A1 

核酸配列の解析方法、ﾌﾟﾛｰﾌﾞ固定化基体、ｱｯｾｲｷ

ｯﾄおよびﾌﾟﾛｰﾌﾞｾｯﾄ（日本） 

特許 

特許 3697436 

ﾊﾟﾃﾝﾄﾌｧﾐﾘｰ 

なし 

ﾊﾟﾃﾝﾄﾌｧﾐﾘｰ 

なし 

核酸検出方法および核酸検出キット 

（日本） 

特許 

特許 3638516 

特許 

USP6750018 

ﾊﾟﾃﾝﾄﾌｧﾐﾘｰ 

なし 

無機ﾘﾝ酸､ﾋﾟﾛﾘﾝ酸及び核酸の検出方法並びに

DNA の SNP 配列をﾀｲﾋﾟﾝｸﾞする方法 

（日本） 

特許 

特許 3672036 

出願中 

US2004171100 

出願中 

EP1378575A1 

スイカＦ１品種の識別に用いる合成オリゴヌク

レオチド（日本） 

特許 

特公平 07-016421 

ﾊﾟﾃﾝﾄﾌｧﾐﾘｰ 

なし 

ﾊﾟﾃﾝﾄﾌｧﾐﾘｰ 

なし 

遺伝子診断を用いた大麦又は麦芽の品種識別方

法及びそのプライマー（日本） 

特許 

特許 3660699 

特許 

USP5807676 

特許 

EP0704540B1 

米試料の品種判別方法 

（日本） 

特許 

特許 3685478 

ﾊﾟﾃﾝﾄﾌｧﾐﾘｰ 

なし 

ﾊﾟﾃﾝﾄﾌｧﾐﾘｰ 

なし 

低アミロース米品種ミルキークイーン及び同系

統品種に特異的なＤＮＡ断片、プライマー及び

品種識別方法（日本） 

特許 

特許 3569746 

ﾊﾟﾃﾝﾄﾌｧﾐﾘｰ 

なし 

ﾊﾟﾃﾝﾄﾌｧﾐﾘｰ 

なし 

塩基置換の検出方法（特許 3681729 の分割）（日

本） 

拒絶 

特開 2004-298200 

特許 

USP7135291 

出願中 

EP1367136A1 

塩基置換の検出方法（特開 2004-298200 の分割）

（日本） 

拒絶 

特開 2005-245465 

特許 

USP7135291 

出願中 

EP1367136A1 

欠失を検出するための複数染色体ＤＮＡ増幅法

（アメリカ） 

拒絶 

特開平 7-136000 

特許 

USP5582989 

特許 

EP0364255B1 

遺伝子検査方法 

（日本） 

拒絶 

特開 2003-135098 

出願中 

US2003087272 

ﾊﾟﾃﾝﾄﾌｧﾐﾘｰ 

なし 
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４ 基本特許およびその周辺技術について 
  

SSRの基本特許と考えられる特許第3218318号発明は、「３から６のヌクレオチドを含有

する短いDNAモチーフ」をタンデム反復でもって含有している単純なDNA配列等を利用

すること、PCR反応の反応産物の分離および分析を行うこと等を特徴とする。一方、上記

DNAモチーフより長いDNAモチーフ（ミニサテライト）を利用した特公平4-63680号およ

び特許第2750228号に係る特許権は、存続期間満了によりすでに権利は消滅している。ま

た、PCR反応以外の増幅法も存在する。 
 したがって、上記の権利が消滅している特許に係る技術を用いたり、PCR反応以外の増

幅法を使用することにより、上記基本特許に係る発明を利用せずに、SSRにより品種識別

を行える可能性がある。 
 SNPについては、特許権が存続しているものとしては、特許第2760553号発明が基本特

許と考えられる。特許権の効力は、先願の明細書中に記載された発明、又は出願前公知の

発明には及ばない。今回の調査では、上記基本特許の効力を制限すると思われる先願は見

出せなかった。 
 なお、SSR の基本特許と考えられる特許第 3218318 号は、特許権者である Max Plank
社から独占的な実施権を与えられている Promega 社にコンタクトすることによりライセ

ンスを受ける条件を知ることができる。また、SNP の基本特許と考えられる特許第

2760553 号は、特許権者である Baylor College of Medicine から独占的な実施権を与えら

れている Abbott Molecular 社にコンタクトすることによりライセンスを受ける条件を知

ることができる。 
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５ 参考資料 
 

１） SSR 公開および特許公報一覧（全 104 件） 
 

技術 

分野 
特許、公告又は公開番号 発明の名称 

1 特許 3218318 ＤＮＡ領域における長さ多型を検出する方法 

  
特公平 4-63680 

（特許 2136364） 
ポリヌクレオチドプローブ 

  
特許第 2750228 号 

(特公平 4-63680 の分割出願) 
遺伝的特性決定用ポリヌクレオチド 

  
特公平 6-30636 

（特許 190783） 
遺伝的特性決定方法 

  特開平 3-27300 試料ＤＮＡ断片化の評価方法 

  特開平 2-231100 伸長されたヌクレオチド配列 

  特開平 6-205700 確認法 

  特表平 10-507366 ＰＣＲによるテロメアＤＮＡの可変性の特性決定法 

  
特開平 5-276948 

(特公平 6-30636 の分割出願) 
遺伝的特性決定用ポリヌクレオチド 

  特開 2005-27567 マイクロサテライト多型を利用した混合キメラの定量法 

  特表 2005-514902 マイクロサテライトの増幅において不連続を減少させるための方法 

  特表 2004-537987 
ソルビトールを使用するマイクロサテライトの増幅において不連続を減少させ

るための方法 

  特表平 10-509594 遺伝的多型の検出のための複合ミクロサテライトプライマー 

  特開 2002-291500 核酸溶解曲線及び核酸解離曲線を用いた核酸変異検出法 

  特許 3844996 反復性ＰＣＲ産物の融解曲線解析方法 

  特開 2000-60559 サテライト配列の単離方法 

  特開平 11-318498 改良されたプライマー伸長プレ増幅ＰＣＲ方法 

  特表 2006-520206 プローブ、バイオチップおよびそれらの使用方法 

  特表 2006-512094  核酸増幅 

  特表 2005-527220  単一のポリマー分析を使用する方法および装置 

  特表 2005-508196  核酸分析の汎用ヌクレオチド 

  特表 2004-526402  
リガーゼ検出反応を用いた核酸配列の違いの検出のための位置特定可能な

アレイの設計方法 

  特表 2003-520570  
位置特定可能なアレイによるリガーゼ検出反応を用いた核酸配列差異の検

出 

  特表 2002-540799  新規なタイプのトランスポゾンに基づいた遺伝子マーカー 

  特表 2001-519648  アドレス可能アレイでのリガーゼ検出反応を用いた核酸配列の相違の検出 

  特表 2001-511018  
多型核酸フラグメントを分析または型分類するためのポリメラーゼおよびその

使用 

  再表 03/097877  遺伝子多型の検出方法 

  特許 3602142  ＳＴＲ座位の多重増幅 

 特開 2004-313199  ＳＴＲ座位の多重増幅 

  特表 2001-516594  電気泳動用のＤＮＡブラケティング遺伝子座適合標準 

  特開平 07-246099  
単純な繰り返し配列とオリゴヌクレオチド連結とを用いたヌクレオチド配列の

検出 

  特表平 11-502406  単純反復配列の増幅 

  特許 3509025  不連続プライマー伸長による核酸の反復配列長の決定 
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技術 

分野 
特許、公告又は公開番号 発明の名称 

1 特許 2777170  
組換え体ＤＮＡクローンを用いて染色体特異的繰返しＤＮＡ配列を選択する方

法 

  特開 2006-246769  繰り返し核酸配列の検査方法 

  特開 2004-065125  ターゲット核酸の反復数を決定するための方法 

  特開 2001-275699  反復配列の多型を分析する方法 

  特表 2005-515778  非標的核酸依存性増幅の低減：反復核酸配列の増幅 

  特表 2003-505022  
フレキシブルｉｎ－ｓｉｔｕ合成アレイを用いた反復的プローブ設計および詳細な

発現プロファイリング 

  特表 2002-531106  不連続プライマー伸長による核酸反復配列の長さ決定 

  特表 2002-530121  短いタンデム反復遺伝子座の多重増幅 

  特表 2002-502606  中型縦列繰り返しＤＮＡマーカーを特定し分析するための材料と方法 

  特表 2006-507792  反復オリゴヌクレオチド合成を使用する分子検出システム 

  特表 2005-537799  遺伝子解析および認証方法 

  特表 2003-534778  普遍的な可変断片 

  特表 2002-519998  ＤＮＡ中の配列長多型性の検出用の方法および装置 

2 特公平 7-8240  遺伝的変異を検出する方法 

  特開 2004-073188  同定される物体のマーカー 

  特開 2003-093075  電気抵抗を利用した核酸変異検出法 

  特開 2002-325581  
核酸溶解曲線及び核酸解離曲線を用いた未知あるいは既知核酸変異検出

法及び表示法 

  特開 2005-237334  反復配列長の検出方法 

3 特開 2006-055028  
核酸調製方法、並びに、それを用いた核酸増幅方法、核酸標識方法及び核

酸検出方法 

  特表平 11-511020  生物学的物質からの核酸を精製、安定化又は単離する方法 

  特表 2003-507049  ＤＮＡの同時単離及び定量化 

  特表 2002-529734  生物学的高分子を分離するための方法および処方物 

4 特開 2005-168308  ＳＳＲ法によるイグサ品種識別 

  特開 2004-65251  マイクロサテライトマーカーを用いるイネ品種の識別法 

  特開 2002-34597  
ナシ類植物由来の新規マイクロサテライトＤＮＡ及びそれを用いるナシ類植物

の識別方法 

  特開 2002-34567  
新規マイクロサテライトＤＮＡを用いるナシ類植物の識別方法及びそれに利用

される新規マイクロサテライトＤＮＡ 

  特開平 11-206374  トランスポゾン様ＤＮＡおよびその利用方法 

 特開平 10-57073  イネ品種識別用マイクロサテライトマーカーおよび植物種子の純度検査方法

  特開 2006-034142  マイクロサテライトＤＮＡを用いたホップ品種鑑定法 

  特開 2005-168310  イグサ品種「ひのみどり」のＩＳＳＲ法に由来する識別マーカー 

  特開 2002-034562  ナシ類の新規マイクロサテライトＤＮＡ 

  特開平 11-253167  
半矮性遺伝子の近傍に位置するマイクロサテライトマーカーおよびこれを用

いた半矮性遺伝子の検定方法 

  特開 2006-141368  
モルッカネムの個体識別用プライマーセットおよびそれを用いた個体識別方

法 

  特開 2005-261228  
プレロータス属きのこの品種識別方法、該品種識別用マーカー及び該マーカ

ーの製造方法 

  特開 2005-027566  シバ属植物の個体識別方法 

  特開 2004-298098  新規遺伝マーカーおよびその利用法 
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技術 

分野 
特許、公告又は公開番号 発明の名称 

4  特開 2003-319782  イネの品種の識別方法 

  特開 2003-189885  コムギ由来セントロメア局在性反復配列 

その他 特開 2006-087388  核酸増幅分析法および装置 

  特開 2006-006224  細胞組織培養管理方法及びシステム 

  特開 2005-031051  
核酸塩基配列データベース、核酸塩基配列情報の記録方法及び核酸塩基配

列決定方法 

  特開 2004-158005  
データベースを作成する方法および多型遺伝的マーカーを同定するためのデ

ータベース 

  特開 2004-113007  コムギの選抜方法 

  特開 2004-016195  対象における変異を検出する方法 

  特開 2003-329682  微小物体の光固定化方法、微小物体固定化担体及び微小物体の観察方法 

  特開 2003-259897  生体由来異物検査法 

  特開 2003-180362  イネ科植物の選抜方法 

  特開平 09-313187  
イネの細胞質雄性不稔回復遺伝子の近傍に位置するＤＮＡマーカーおよびＤ

ＮＡ診断法 

  特表 2006-519436  表現型形質に影響する特定の遺伝子座を予測するシステムおよび方法 

  特表 2005-537030  核酸を分析する方法 

  特表 2005-516310  
遺伝子を特定し、形質に関連する経路を明らかにするコンピュータ・システム

および方法 

  再表 01/079482  遺伝子マッピング法 

  特開 2005-065617  個人識別法 

  特開 2005-013226  ダイズの検査方法 

  特開 2003-157004  識別手段を付加する添加物及びその添加物を含有する識別情報保持物 

  特開 2002-288579  
ＤＮＡ情報生成シミュレーション方法および装置と該方法を実施するプログラ

ムを格納した記録媒体とそのプログラム 

 特表 2004-533840  ファージディスプレイによるＰＤＺドメインリガンド 

  特表 2003-514571  タバコ消費の遺伝子インジケーター 

  特表 2003-512848  遺伝的診断、修飾および増殖のための一倍体ゲノムの使用 

  特表 2002-505088  生物学的試料の一意的識別子 

  特開 2004-283029  長鎖反復配列クラスターＤＮＡ 

  特開 2001-086993  反復配列の多型分析用装置 

  特開平 6-086697  反復配列染色体特異的核酸プローブ 

  特表 2005-524384  
ゲノム核酸におけるランダム分布反復配列への検出可能なプローブ結合の

抑制に関する方法、キットおよび組成物 

  特表 2005-537030  核酸を分析する方法 

  特表 2005-516310  
遺伝子を特定し、形質に関連する経路を明らかにするコンピュータ・システム

および方法 

  特表 2004-531255  誘導可能なアポミクシス 

  特表 2003-519829  
データベースを作成する方法および多型遺伝的マーカーを同定するためのデ

ータベース 

  特開 2004-135554  
アブラナ科植物根こぶ病に対する抵抗性遺伝子検出用マイクロサテライトマ

ーカー、およびその利用 

  特開 2004-321055  小穂非脱落性遺伝子等についての新規遺伝マーカーおよびその利用法 

  特開平 06-153954  レセプター同定法 
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２） SNP 公開および特許公報一覧（全 369 件） 

 
技術 

分野 
特許、公告又は公開番号 発明の名称 

1 特許 2760553  競合オリゴヌクレオチドのプライミングによる変異の検出法 

  特許 3722833  核酸配列分析の平行プライマー拡張手法 

  特開平 07-136000  欠失を検出するための複数染色体 DNA 増幅法 

  特開 2004-089094  倍数性生物におけるＳＮＰ解析方法 

  特許 2786011  特定のヌクレオチド変異の決定のための方法および試薬 

  特表平 6-505394  
ターミネーター複合物を利用するオリゴヌクレオチドのポリメラーゼ伸張による

核酸分類 

  特許 3330946  一本鎖 DNA 分子の生成方法 

  特許 3421664  ヌクレオチド塩基の同定方法 

  特表 2002-508664  複数の単一ヌクレオチド多型を単一の反応で検出する方法 

  特公平 4-67957  核酸配列の増幅方法 

  特公平 4-67960  核酸配列の増幅及び検出方法 

  特許 3518884  核酸分子の切断方法 

  特許 3665648  核酸の侵入的開裂 

  特許 3229886  
THERMOCOCCUS LITORALIS から入手 可能な精製熱安定 DNA ポリメラー

ゼ 

  特表 2005-528053  多重 PCR 

  特表 2006-500959 動的サンプリング結合によるポリヌクレオチド合成および標識化 

  特表 2003-521252  ユニバーサルプライミングを用いる核酸検出方法 

  特開 2006-182757  
π共役型電気化学活性非天然ヌクレオシドを用いる相補鎖核酸分子配列検

出方法及びＳＮＰ検出方法 

  特開 2006-141255  遺伝子変異を検出する方法   

  特開 2006-101844  標的核酸を検出又は定量する方法   

  特開 2006-094725  核酸のミスマッチ塩基対検出方法 

  特開 2005-328758  核酸増幅方法及びこれを利用した一塩基多型の解析 

  特開 2005-295860  核酸解析方法 

  特開 2005-287447  プローブ及びプライマーおよびこれらを用いた核酸断片相補鎖合成法   

  特開 2005-245465  塩基置換の検出方法   

  特開 2005-198581  複数の標的領域を同時に PCR 増幅する方法 

  特開 2005-160430  遺伝子配列の検査方法 

  特開 2005-087157  ハイブリダイゼーション法による多型核酸の検出方法 

  特開 2005-000168  核酸の検出方法 

  特開 2004-350563  変異解析方法及びそのためのシステム   

  特開 2004-298200  塩基置換の検出方法   

  特開 2004-298082  
不一致増幅物質を含むプローブ核酸を用いる標的配列の検出方法、プロー

ブ核酸および標的配列検出用アッセイキット 

  特開 2004-194619  競合核酸を使用した酵素反応方法   

 特開 2004-141158  
プライマーの伸長反応検出方法、塩基種判別方法、塩基種判別装置、ピロリ

ン酸の検出装置、核酸の検出方法および試料溶液導入チップ 

  特開 2004-041109  核酸検出方法およびそれに使用されるプライマー 

  特開 2003-284597  標的核酸の測定方法及びそのためのキット 

  特開 2003-116598  遺伝子の検出方法   

  特開 2003-061656  標的核酸の検出法及びキット   
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技術 

分野 
特許、公告又は公開番号 発明の名称 

1 特開 2003-052372  簡易 SNP 検出法（SSD） 

  特開 2002-355081  オリゴヌクレオチドによる自己集合体の作製方法及び遺伝子の検出方法 

  特許 3697436  
核酸配列の解析方法、プローブ固定化基体、アッセイキットおよびプローブセ

ット 

  特表 2006-517786  未増幅 DNA を用いた直接的 SNP 検出 

  特表 2006-511239  DNA の単一分子増幅および検出 

  特表 2006-504436  組み合わせた指数関数的および直線的増幅   

  特表 2005-507668  変異、一ヌクレオチド多型、および特定の配列のＲｅｃＡ補助検出 

  特表 2005-500067  DNA 配列分析 

  特表 2004-535769  結合した核酸の比較定量のための方法 

  特表 2004-532643  DNA の迅速増幅方法 

  特表 2004-526453  ヌクレオチド分析のための方法および組成物 

  特表 2004-523221  部分相補的プローブを用いた遺伝子型分類 

  特表 2004-521634  MutS および RecA を使用する変異検出 

  特表 2004-516806  プライマー伸長法を用いた対立遺伝子識別のためのプロセス 

  特表 2003-530893  ポリメラーゼのプルーフリーディング活性によるヌクレオチド配列変異の検出 

  特表 2003-523752  
DNA プローブにおいてシトシンのメチル化を検出するリガーゼ／ポリメラーゼ

法   

  特表 2003-523211  DNA プローブの中のシトシン－メチル化の検出方法 

  特表 2003-511056  ５－位置メチル化変性体の識別方法 

  特表 2003-507024  PNA－DNA キメラの３'末端でのポリメラーゼ伸長 

  特表 2002-542811  タグ化配列の分解を使用する検出 

  特表 2002-537780  SNP 検出   

  特表 2002-528096  ゲノム DNA の複雑性制御および分析   

  特表 2002-525127  遺伝子型決定および DNA 分析に関する、方法および生成物 

  特表 2002-518024  ポリメラーゼシグナル形成アッセイ 

  再表 02/086160  ハイブリダイゼーションプローブ 

  再表 02/018642  遺伝子の検出方法 

  特開 2006-238782  Mu ファージトランスポゼースを用いた突然変異又は遺伝子多型の検出方法 

 特開 2006-101715  遺伝子多型検出方法及び遺伝子増幅方法 

  特開 2006-020514  塩基多型の同定方法 

  特開 2005-323583  遺伝子多型の検出方法   

  特開 2005-323565  標的 DNA 配列において一塩基変異多型の存在を検出する方法及びキット  

  特開 2005-287499  塩基多型の同定方法 

  特開 2005-027518  塩基多型の検出方法   

  特開 2005-000127  多型検出方法   

  特開 2004-201676  遺伝子多型の簡易検出方法および検出用試薬 

  特開 2004-129544  塩基多型検出プローブと塩基多型検出方法 

  特開 2004-121232  塩基多型の同定方法   

  特開 2004-121088  １塩基多型の検出方法   

  特開 2004-121087  １塩基多型の検出方法   

  特開 2004-033003  
PNA および一本鎖核酸切断ヌクレアーゼを用いた一塩基多型を含む核酸内

の変異の非標識検出方法 

  特開 2003-144163  塩基多型の同定方法 

  特開 2003-135069  塩基多型の同定方法 

  特開 2003-009890  高処理能多型スクリーニング   
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技術 

分野 
特許、公告又は公開番号 発明の名称 

1 特開 2002-272463  一塩基多型の型を判定する方法   

  特開 2002-253271  転移因子を利用した植物ゲノム多型検出用マーカーおよびその作成方法   

  特開 2002-209584  塩基多型を検出する方法 

  特開 2002-186499  三本鎖 DNA 形成技術を応用した DNA 多型検出方法   

  特開 2002-171986  塩基多型の同定方法 

  特開 2002-034599  １塩基多型を検出する方法   

  特開 2002-034598  塩基多型を検出する方法   

  特開 2002-017399  塩基多型を検出する方法 

  特開 2001-095574  塩基多型を検出する方法 

  特開平 06-030797  遺伝子多型解析方法 

  特表 2004-522444  多温度一本鎖コンフォメーション多型性 

  特表 2003-518951  多型核酸配列の同時増幅およびリアルタイム検出のための方法 

  特表平 11-514525  二本鎖高次構造多型分析 

  特表平 09-504699  
変異及び多型性の検出、増幅された DNA サンプルの精製、及び対立遺伝子

の同定のための、固定化ミスマッチ結合蛋白質の使用 

  再表 2005/001091  
核酸の変異及び多型の検出用プローブセット、それを固相化した DNA アレ

イ、並びにそれらを用いた変異及び多型の検出方法   

  再表 2004/027060  
核酸増幅方法、核酸増幅用試薬キット、一塩基多型検出方法、及び、一塩基

多型検出用試薬キット   

  再表 2004/022743  多型配列部位を有する核酸の識別方法   

 再表 01/042498  塩基多型の検出方法 

  再表 01/034838  変異および／または多型の検出方法 

  特開 2006-087388  核酸増幅分析法および装置 

  特開 2004-242585  
RNA 断片を用いたオリゴヌクレオチドによる自己集合体の形成方法、自己集

合体及び遺伝子の検出方法 

  特開 2004-141159  核酸沈澱剤を利用した核酸増幅産物のハイブリダイゼーションアッセイ 

  特開 2004-113241  複数の核酸配列バリエーションの検出のための方法   

  特開 2004-113240  
二次構造形成の破壊による向上したハイブリダイゼーションアッセイを提供す

るための二目的プライマーおよびプローブ 

  特開 2004-097209  ポリヌクレオチドの分析方法   

  特開 2004-016071  ポリヌクレオチドの選択的吸着方法および判定方法   

  特開 2003-159100  改良された遺伝子の変異検出方法   

  特開 2003-125798  試料遺伝子中の塩基配列の確認方法 

  特開 2001-309785  遺伝子配列間の相違検出方法 

  特開 2001-057892  核酸配列変異を検出するための方法とオリゴヌクレオチド   

  特表 2006-520206  プローブ、バイオチップおよびそれらの使用方法 

  特表 2006-507792  反復オリゴヌクレオチド合成を使用する分子検出システム 

  特表 2005-536998  高親和性および高特異性を組み合わせた固相ベースの核酸アッセイ 

  特表 2005-527220  単一のポリマー分析を使用する方法および装置 

  特表 2005-522223  変異の検出および同定   

  特表 2005-522190  ハイブリダイゼーション部分調節オリゴヌクレオチド及びその用途   

  特表 2005-519643  ニック形成剤を用いる核酸の指数関数的増幅   

  特表 2005-518819  酵素的連結に基づく核酸配列の同定 

  特表 2005-512549  環状プローブを用いた複数の標的配列の分析と検出 

  特表 2005-512055  対立遺伝子改変体のためのタンパク質アレイおよびその使用   

  特表 2005-511096  アニーリング調節プライマーおよびその使用 
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1 特表 2004-536562  増幅プライマーおよびプールされた試料における突然変異の検出   

  特表 2004-535814  ニック形成エンドヌクレアーゼを使用する指数関数的核酸増幅 

  特表 2004-532615  核酸の検出および識別のためのプライマーおよび方法 

  特表 2004-529618  核酸の分析の方法   

  特表 2004-528016  ゲノム DNA の直接多重処理による性状分析   

  特表 2004-521630  変更検出のための方法   

  特表 2004-520812  対立遺伝子を決定するための方法   

  特表 2004-511220  型特異的ハイブリッド捕捉法による核酸の検出方法   

  特表 2004-511210  配列変動を検出する、DNA を遺伝分析するための方法   

  特表 2004-506409  核酸分析のための新規アッセイ   

 特表 2004-502431  ロリポッププローブを用いたシグナル増幅   

  特表 2003-535567  核酸ハイブリッドの検出 

  特表 2002-530120  
核酸を検出するためのドナー分子およびアクセプター分子を利用するプライ

マー伸長方法   

  特表 2002-527040  
浅溝バインダに共役結合されたヌクレオチドを使用するハイブリダイゼーショ

ン及び不一致識別 

  再表 03/040367  
遺伝子増幅反応で合成されたオリゴヌクレオチドによる自己集合体の形成方

法、自己集合体及び遺伝子の検出方法 

  特開昭 59-208465  DNA および RNA における突然変異の検出方法 

  特許 3681729  塩基置換の検出方法 

  特許 2705811  核酸を検出する方法、それに用いる器具およびキット 

2 再表 2004/097015  

支持体上に固定化した物質を染色体の順あるいは配列位置情報を付加して

配列するアレイおよびその製造方法、アレイを用いた解析システム、並びにそ

れらの利用 

  特表 2001-520323  
精密蛍光染色された粒子及びその製造及び使用方法（ＳＡＴ(Suspension 

Array Technology)） 

  特許 3638516  核酸検出方法および核酸検出キット 

  特表 2002-528053  核酸分析物における蛍光偏光 

  特開 2004-065242  生体関連物質マイクロアレイ及びそれを用いた植物の品種判別法 

  特開 2006-006274  遺伝子検査方法 

  特開 2005-192418  検出すべき特定配列の簡易検出方法 

  特開 2005-080637  
蛍光性分子のモノマー発光とエキシマー発光のスイッチングを利用した分子

ビーコンを用いる DNA 検出法 

  特開 2004-357570  電気法による遺伝子変異の検出方法 

  特開 2004-261068  一塩基置換検出方法及び一塩基置換検出用キット 

  特開 2004-229582  標的塩基配列の検出方法、並びに検出感度増強試薬及び検出用キット 

  特開 2004-073188  同定される物体のマーカー   

  特開 2004-065199  ビーズ上で行う核酸増幅方法および核酸検出方法 

  特開 2003-325200  新規高感度核酸解析法 

  特開 2003-164299  オリゴヌクレオチド自己集合体の検出方法及び遺伝子の定量分析方法 

  特開 2003-156444  蛍光性スフェアを用いての分子の簡易比色アッセイ 

  特開 2003-135098  遺伝子検査方法   

  特開 2001-346579  SNP 検出用オリゴヌクレオチド 

  特開 2001-050931  
遺伝子の一塩基置換ＳＮＰと点突然変異を検出する方法、並びに検出装置

及び検出チップ 
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2 特許 3672036  
無機リン酸、ピロリン酸及び核酸の検出方法並びにＤＮＡのＳＮＰ配列をタイ

ピングする方法   

  特表 2006-507014 汎用タグアッセイ 

  特表 2005-525781  高処理能検定システム 

 特表 2005-524849  
ラマン分光分析のフィンガープリントを備えた分析物質検出用のナノ粒子プロ

ーブ   

  特表 2005-519593  平面導波路を使用する１塩基多型の検出法 

  特表 2004-532805  
不斉キサンテンフルオレセイン色素のアトロプ異性体およびＤＮＡ配列決定フ

ラグメント分析の方法 

  特表 2004-520595  
微細流路の側壁に形成されたＭＯＳＦＥＴよりなる物質検出用チップ、これを

含む物質検出装置、及び物質検出装置を利用した物質検出方法 

  特表 2004-520052  遺伝的特性を検出するための生化学的方法及び装置 

  特表 2004-508536  複合核酸分析用の多機能性担体物質   

  特表 2004-502468  
バイオチップ上のヌクレオチド標的配列の同定及び／又は定量のための反転

検出   

  特表 2004-500033  電子検出を用いる核酸の配列決定   

  特表 2004-500020  
半導体マイクロチップ上の電子的ドットブロットアッセイによる一塩基多型の識

別 

  特表 2003-528626  
ハイブリダイゼーション・ビーコン、並びに迅速に配列を検出および判別する

方法   

  特表 2003-527846  新規な DNA チップ 

  特表 2003-510034  
流体の静電容量の変化を検出するためのマイクロ流体およびナノ流体電子

素子並びに使用方法 

  特表 2002-541823  バイオエレクトニック・マイクロチップを用いる単一核酸多型の決定方法 

  特表 2002-513586  膜に結合した核酸の非放射性検出法及びその検査キット 

  再表 2004/058793  ヌクレオチド誘導体とＤＮＡマイクロアレイ 

  再表 03/029441  DNA チップのシグナル増幅方法（取下書提出） 

  再表 02/092813  生体分子基板ならびにそれを利用した検査および診断の方法および装置 

  再表 01/044509  標的塩基配列の検出方法 

  特開 2006-020517  塩基多型の同定方法   

  特開 2006-020516  塩基多型の同定方法 

  特開 2006-020512  塩基多型の同定方法   

  特開 2006-020510  塩基多型の同定方法 

  特開 2005-168350  ポリヌクレオチドの一塩基多型あるいは変異の有無の判定方法 

  特開 2004-187581  標的核酸の多型決定方法 

  特開 2003-189862  
ターゲット検出方法、DNA 塩基配列の一塩基多型検出用試薬及び一塩基多

型検出方法 

  特開 2002-078500  遺伝子多型解析方法 

  特開 2002-000275  新規な定量的多型解析方法 

  特開 2001-269198  多型遺伝子の型を決定する方法 

  特表 2003-535569  ペプチド標識オリゴヌクレオチドと抗体アレイを用いた核酸多型の検出方法 

 特表 2003-522527  一塩基多型の検出 

  特表 2002-526123  核酸多形現象の検出   

  特表 2001-520895  フローサイトメトリーを用いるＤＮＡ多型の同定方法 

  特開 2006-284231  遺伝子断片中のヌクレオチドの種類の特定方法 

  特開 2006-177915  核酸の検出方法およびセンサーチップ表面 
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特許、公告又は公開番号 発明の名称 

2 特開 2005-224110  
ポリヌクレオチドまたはオリゴヌクレオチドの検出方法、およびマイクロ流体デ

バイス 

  特開 2004-187545  核酸配列の検査方法及び試料調製方法 

  特開 2002-272475  蛍光偏光法による核酸増幅産物の検出方法 

  特表 2006-503590  飽和色素を用いたアンプリコン溶融解析   

  特表 2006-501817  新規高密度アレイおよび検体分析方法 

  特表 2005-536211  遺伝子解析用オリゴヌクレオチドタグ化ヌクレオシド三リン酸（OTNTP） 

  特表 2005-518810  核酸プローブとその合成および使用 

  特表 2005-512544  核酸の合成後ラベリングとその使用 

  特開 2004-008037  
一本鎖 DNA 分解酵素を利用した塩基配列検出法及び該検出法を実行する

検出装置 

3 特開 2006-280277  核酸の抽出方法 

  特表 2005-525797  核酸又はタンパク質を用いるサブマイクロリットル反応の実施方法及び装置 

  特開 2005-095003  核酸の分離精製方法 

  特開 2002-306173  餅試料の原料米の品種判別方法 

4 特開 2006-174714  イネゲノム多型マーカー、およびその利用    

  再表 03/104491 イネの品種鑑別法 

  特開 2004-113234  植物の遺伝子に生じた特徴的な塩基配列、及びそれを利用する方法 

  特開 2003-245075  植物の遺伝子に生じた特徴的な塩基配列、及びそれを利用する方法   

  特開 2003-245074  植物の遺伝子に生じた特徴的な塩基配列、及びそれを利用する方法   

  特開 2003-180370  植物の遺伝子に生じた特徴的な塩基配列、及びそれを利用する方法   

  特開 2003-180369  植物の遺伝子に生じた特徴的な塩基配列、及びそれを利用する方法 

  特公平 07-016421  スイカ F1 品種の識別に用いる合成オリゴヌクレオチド 

  特許 3685478  米試料の品種判別方法  

  特許 3660699  遺伝子診断を用いた大麦又は麦芽の品種識別方法及びそのプライマー 

  特許 3569746  
低アミロース米品種ミルキークイーン及び同系統品種に特異的な DNA 断片、

プライマー及び品種識別方法 

  特開 2006-158253  米の品種識別器具    

 特開 2005-295925 
アカシア属植物由来の新規 DNA およびそれらを利用したアカシア種間雑種

の識別方法 

  特開 2005-245244  米品種の識別方法 

  特開 2005-168309  イグサ品種「ひのみどり」の識別マーカー 

  特開 2005-102535 イチゴの品種識別方法 

  特開 2005-080520  
ギニアグラスの品種識別用オリゴヌクレオチド、および該オリゴヌクレオチドを

用いたギニアグラス品種の識別方法 

  特開 2005-073655  米の品種識別方法   

  特開 2004-248635 イネゲノムの１塩基多型判別法の開発とイネ品種識別への応用 

  特開 2003-265173  イグサ品種「ひのみどり」の識別マーカー   

  特開 2003-259898 小麦品種の識別方法 

  特開 2001-186886 薬用ニンジン品種識別用合成オリゴヌクレオチド及び塩基配列 

その他 特許 2766003  ヌクレオチドシークエンス決定方法およびシークエンス決定用キット 

  特表平 9-507027  自動遺伝子型決定 

  特開 2003-265181  動物および植物由来核酸分子の検出法 

  特許 3818265  微小物体の光固定化方法、微小物体固定化担体及び微小物体の観察方法  

  特許 3723767 生物学的な配列情報処理方法および装置 

  特許 3685989  遺伝子の検出用チップ、検出装置、並びに検出方法 
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その他 特開 2006-223126  反応容器、遺伝子多型検出方法及び装置、並びに診断方法及び装置   

  特開 2006-223125  反応容器、遺伝子多型検出方法及び装置、並びに診断方法及び装置   

  特開 2006-197906  反応容器、遺伝子多型検出方法及び装置、並びに診断方法及び装置   

  特開 2006-153839  ジップコード方式を用いたＰＮＡチップ及びその製作方法 

  特開 2006-006220  核酸配列解析方法   

  特開 2005-331365  DNA 診断装置および DNA 判別方法 

  特開 2005-121489  バイオアッセイ装置及び方法   

  特開 2005-091125  
基板、検査システム、検査装置および方法、記録媒体、プログラム、データ記

憶媒体、並びにデータ構造 

  特開 2005-087160  機能性核酸の設計支援方法 

  特開 2005-058189  
ハイブリダイゼーションによる配列解析の誤りを補正して正確な配列を解読す

る方法   

  特開 2005-031066  
固定化核酸プローブの処理方法、核酸の検出方法、核酸濃度分析方法、お

よび核酸検出用キット 

  特開 2004-234105  
アナリシスセットデータ作成装置、および、アナリシスセットデータ作成方法を

コンピュータに実行させるプログラム   

  特開 2004-234100  
連鎖不平衡部位抽出装置、および、連鎖不平衡部位抽出方法をコンピュータ

に実行させるプログラム 

 特開 2004-229512  
連鎖不平衡状態可視化装置、および、連鎖不平衡状態可視化方法をコンピ

ュータに実行させるプログラム   

  特開 2004-229511  
ハプロタイプ解析装置、および、ハプロタイプ解析方法をコンピュータに実行さ

せることを特徴とするプログラム   

  特開 2004-215503  遺伝子発現解析方法 

  特開 2004-132954  
一個または複数個の分析物を検出するための方法および装置、ならびに装

置の使用   

  特開 2004-125777  塩基配列検出装置及び塩基配列自動解析装置   

  特開 2004-093331  高感度アフィニティー反応検出チップ及びその作製方法並びに検出装置   

  特開 2004-078371  データ処理装置、方法及びコンピュータプログラム 

  特許 3752499  遺伝子検査方法 

  特開 2003-299500  DNA 塩基配列における SNPs 検出方法   

  特開 2003-289885  植物遺伝子のマッピング用プライマー及びマッピング方法 

  特開 2003-265190  核酸の定量方法及び核酸定量キット 

  特開 2003-189899  SNP 判別方法およびＳＮＰ部位判別用センサ 

  特開 2003-164293  DNA センサー 

  特開 2003-139773  アフィニティー反応プローブビーズ及び検出システム 

  特開 2002-311027  ビーズ、ビーズ製造方法、フローサイトメータ及びプログラム   

  特開 2002-306180  
核酸塩基配列解析法および核酸塩基配列解析試薬キットおよび核酸塩基配

列解析装置 

  特開 2002-176991  コドン走査アルゴリズムを用いるＤＮＡチップ 

  特開 2001-333800  RNA 量および DNA 量の比較検出方法 

  特表 2006-519977  DNA コピー数変化を同定するための方法 

  特表 2006-503586  アレイオリゴマー合成および使用   

  特表 2005-537799  遺伝子解析および認証方法 

  特表 2005-531853  SNP 遺伝子型クラスタリングのためのシステムおよび方法   

  特表 2005-528120  直接 PCR 定量 

  特表 2005-517902  DNA バイオチップ作製法およびその適用法   
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その他 特表 2005-516310  
遺伝子を特定し、形質に関連する経路を明らかにするコンピュータ・システム

および方法 

  特表 2005-512175  複合遺伝子学的分類子の遺伝子特徴を識別する方法 

  特表 2005-505288  遺伝子配列を検出するための装置及び方法   

  特表 2005-503813  
オリゴマー及び／又はポリマーを適用した支持体を含む印刷物、その製造方

法、ならびにその配送及び／又は保管方法 

  特表 2005-500023  生体分子のアレイ型ゲノム核酸解析を行うための組成物および方法   

  特表 2004-535815  ニック形成剤を用いた核酸フラグメントの増幅 

  特表 2004-529650  核酸鎖の解析方法 

 特表 2004-524032  
組み合わせオリゴマーならびにそれらの調製のためのライブラリーに適する、

方法、キット、および組成物 

  特表 2004-522739  ポリヌクレオチド二本鎖損傷を検出するための方法および組成物 

  特表 2003-530631  
ショットガンデータ集合を用いた全ゲノムのアセンブリのための方法及びシス

テム 

  特表 2003-521057  
ゲノムウェブポータルを提供するための方法、システムおよびコンピュータソ

フトウェア   

  特表 2003-521024  ハプロタイプデータの入手および使用のための方法 

  特表 2003-506098  細胞応答をリアルタイムで測定するための装置および方法   

  特表 2003-502059  
ゲノムプロファイリング：多種生物の存在について複雑な生物学的試料を試

験するための迅速な方法   

  特表 2003-501620  遺伝子アッセイシステム   

  特表 2003-500205  複数流体サンプルプロセッサーおよびシステム 

  特表 2002-538837  遺伝分析 

  特表 2002-525072  多重シーケンス法 

  特表 2002-513915  DNA 配列の個体間差異の識別及び表示方法 

  再表 2005/001125  核酸の変異及び多型の判定方法 

  特許 3748877  融解温度多形性の高電場検出 

  特許 3710142  融解温度多形性の高電場検出 

  特許 3175110  
リガーゼ／ポリメラーゼ媒体された単一ヌクレオチド多型のジェネティックビッ

トアナリシスおよび遺伝子解析におけるその使用 

  特開 2006-141301  遺伝子多型の検出方法 

  特開 2005-218310  遺伝子検出電界効果デバイスおよびこれを用いた遺伝子多型解析方法 

  特開 2003-067389  遺伝子多型関連解析方法およびそのプログラム 

  特開 2002-209583  多型頻度を解析する方法 

  特開 2001-167123  遺伝子配列多型クラスの管理方法 

  特表 2005-526952  個体群における多型マーカーを同定するための方法   

  特表 2004-500073  増幅に基づく多型の検出 

  特表 2003-510054  
単一ヌクレオチド多形性の平行遺伝子型決定のための三次元ミクロアレイシ

ステム   

  特表 2002-534098  
ゲノムシークエンシングにおける単一ヌクレオチドの多型の加速度的な同定

およびクローンの整列化 

  特表 2001-515234  多型性データベースを提供するためのシステム 

  特表 2001-511018  
多型核酸フラグメントを分析または型分類するためのポリメラーゼおよびその

使用 

  特許 3657912  定差圧限外濾過による配列決定反応物の浄化方法 
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技術 

分野 
特許、公告又は公開番号 発明の名称 

その他 特許 3325270  
ゲノム上不均一な細胞サンプルにおける形質転換細胞のクローン集団検出

のための方法 

  特開 2006-258702  塩基配列判定方法、塩基配列判定システム及び塩基配列判定プログラム 

 特開 2005-304445  PCR 増幅反応装置、ならびに、該装置を利用する PCR 増幅反応方法 

  特開 2005-182815  ハプロタイプデータの保存、整列、及び検索方法   

  特開 2004-294240  核酸固定化方法およびそれを用いるバイオセンサの製造法 

  特開 2002-214196  DNA 解析システム 

  特開 2001-112486  遺伝子解析結果の記録方法 

  特表 2006-519436  表現型形質に影響する特定の遺伝子座を予測するシステムおよび方法   

  特表 2006-515987  配列変化検出及び発見用の断片化をベースとする方法及びシステム 

  特表 2006-504392  遺伝分析の系および方法 

  特表 2005-537030  核酸を分析する方法 

  特表 2005-534304  核酸の断片化、標識および固定化の方法   

  特表 2005-533636  
マイクロ流体とナノ流体間のインターフェース用勾配構造と、その製造方法お

よび使用方法 

  特表 2005-518553  細胞およびウイルスの迅速かつ高感度な検出方法   

  特表 2005-516310  
遺伝子を特定し、形質に関連する経路を明らかにするコンピュータ・システム

および方法 

  特表 2005-505754  
高スループットのマクロ分子分析用のナノチャンネル・アレイ並びにその準備

および使用 

  特表 2004-533608  
固相捕獲可能なジデオキシヌクレオチドおよび質量分析を使用する高い忠実

度の DNA シーケンシング 

  特表 2004-531255  誘導可能なアポミクシス 

  特表 2004-510433  DNA および RNA を解読するための大量並行方法   

  特表 2004-500062  核酸を選択的に単離するための方法 

  特表 2003-532367  ポリマーの識別、確認、マッピングおよび分類手法   

  特表 2003-515149  核酸プローブアレイ   

  特表 2003-506098  細胞応答をリアルタイムで測定するための装置および方法   

  特表 2003-505038  
オリゴヌクレオチドのハイブリダイゼーション特異性及び感受性を決定する方

法   

  特表 2003-501620  遺伝子アッセイシステム   

  特表 2002-532104  
ポリメラーゼ合成による、単一分子の核酸の配列決定のためのシステムおよ

び方法 

  特表 2002-512814  核酸を検出するためのプライマ伸長法   

  特表 2002-506347  シラン化固相表面への非修飾核酸の付着   

  特表 2001-511359  質量分析によって核酸を分析するための方法および化合物   

  特表 2000-510710  ジスルフィド結合による核酸分子の固相への共有結合による固定化   

  再表 2004/061100  核酸の変異解析方法および遺伝子の発現解析方法   

  再表 01/011533  遺伝子解析結果の記録方法   

  特表平 3-502041  DNA および RNA の迅速塩基配列決定方法 

 特表平 6-507486  DNA ヌクレオチド配列決定方法およびそれを実施するための装置 

  特開 2006-055081  遺伝子多型のタイピング方法 

  特開 2002-300894  一塩基多型タイピング方法   

  再表 03/070934  
植物の sd-1 遺伝子周辺領域の遺伝子型判定方法、および該方法を用いた

植物の半わい性形質の検査方法 
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技術 

分野 
特許、公告又は公開番号 発明の名称 

その他 特開 2005-278487  ビール大麦の育種に利用可能な遺伝マーカーおよびその利用   

  特開 2005-229854  開閉花性を支配する遺伝子座に連鎖する遺伝マーカーおよびその利用   

  特開 2005-229853  小穂脱落性を支配する遺伝子座に連鎖する遺伝マーカーおよびその利用  

  特開 2005-229852  糊粉層色を支配する遺伝子座に連鎖する遺伝マーカーおよびその利用   

  特開 2005-229851  穂のロウ質を支配する遺伝子座に連鎖する遺伝マーカーおよびその利用   

  特開 2005-229850  千粒重に関与する遺伝子座に連鎖する遺伝マーカーおよびその利用   

  特開 2005-229849  休眠性に関与する遺伝子座に連鎖する遺伝マーカーおよびその利用   

  特開 2005-229848  穂軸節間長に関与する遺伝子座に連鎖する遺伝マーカーおよびその利用  

  特開 2005-229847  穂長に関与する遺伝子座に連鎖する遺伝マーカーおよびその利用   

  特開 2005-229845  護頴長に関与する遺伝子座に連鎖する遺伝マーカーおよびその利用   

  特開 2005-229844  小穂段数に関与する遺伝子座に連鎖する遺伝マーカーおよびその利用   

  特開 2005-229842  稈長に関与する遺伝子座に連鎖する遺伝マーカーおよびその利用   

  特開 2005-224221  頴色を支配する遺伝子座に連鎖する遺伝マーカーおよびその利用   

  特開 2005-224220  出穂期に関与する遺伝子座に連鎖する遺伝マーカーおよびその利用   

  特開 2004-321055  小穂非脱落性遺伝子等についての新規遺伝マーカーおよびその利用法   

  特開 2004-298098  新規遺伝マーカーおよびその利用法   

  特開 2004-298094  
深播耐性等に関与する遺伝子等についての新規遺伝マーカーおよびその利

用法 

  特開 2004-215604  オオムギ渦遺伝子の直接検出方法   

  特開 2003-199446  植物品種の識別剤及び識別方法  

  特開 2003-093098  植物個体識別方法及び植物育種方法 

  特開 2005-040125  皮裸性遺伝子に連鎖する遺伝マーカー、及びその利用 

  特許 3516146  核酸の高密度固定化 

  特許 3668075  
遺伝物質シーケンス決定用懸濁系、その懸濁系を用いた遺伝物質シーケン

ス決定方法およびその懸濁系を用いた SNPs 高速スコアリング方法 

 

 

171



Ⅲ 効率的・効果的なＤＮＡ品種識別技術研究推進とその利活用に向けて 

 
                 独立行政法人 農業・食品産業技術総合研究機構 

                 近畿中国四国農業研究センター 

                  品種識別・産地判別研究チーム長 矢野博 

                          

はじめに 

 

 Jeffreys らが、ミニサテライト DNA（33.6、33.15）をマルチローカスプローブとして DNA
フィンガープリント法を考案・命名したのは、1985 年の頃である。その後、20 年以上を経

た現在では、「DNA 鑑定」が犯罪捜査や親子鑑定に役立ったことが新聞記事やテレビニュ

ースなどで話題になるなど、すっかり市民権を得た感がある。 

 また、DNA鑑定技術については、Jeffreysらが開発したミニサテライトDNAを用いたDNA
フィンガープリント法から、識別能を大幅に上回るマイクロサテライト多型分析へと移行

した。また、PCR 法が報告されて以来、DNA 鑑定への応用とその利活用はめざましいもの

があり、DNA 量が極微量しか得られない血痕、毛髪、精液など犯罪の痕跡を対象とするこ

とが可能となり、DNA 鑑定技術の精度と感度は飛躍的に進展・向上した。 

 現在、法医鑑識領域における個人識別においては、犯罪の多国籍化などによる国際協調

と情報交換に支障があることなどから、昨年末、DNA 鑑定において、別人である確率は約

77 兆分の１（それまでは、約１億 8000 万分の１）と飛躍的に向上する高精度な DNA 鑑定

法を導入する方針を警察庁が明らかにしたところであり、DNA 鑑定技術は、確実な方法と

してほぼ確立され、法廷でも十分に信頼されるものとなっている。 

 植物分野においても、当初は、ランダムプライマーを用いた RAPD：Ramdam Amplified 
Polymorphic DNA が主として用いられてきたが、この数年の間、幾つかの植物においてゲ

ノム解析が進み、これらの研究から得られたマイクロサテライト（SSR：Simple Sequence 
Repeat とも呼ばれ、法医学領域では STR：Simple Tandem Repeat とも呼ばれている。）が

数多く報告されてきたことから、植物体や種子などのみならず、高度な DNA の分解などが

考えられる陳旧化の進んだ資料や収穫物を原料とした加工製品などを対象とした、DNA 品

種識別技術の開発が、急速に進んでいる。 

 また、種苗法や関税定率法が改正され、育成者権侵害の立証を容易にするため、科学的

裏付けとなるDNA品種識別技術の開発と法的な利活用のための整備と施策が急務とされて

いる。DNA 品種識別技術が、これらの要請に的確に対応できるほど多くの植物の種類にお

いて開発されている現状では無いものの、前述したように、技術的な条件整備は整いつつ

ある。  

 本報では、法医学領域における親子鑑定や犯罪捜査における鑑識事例をもとに、今後、

実用化場面を想定した（効率的な）DNA 品種識別技術開発の取り組むべき課題と、（効果

的な）育成者権侵害に係る法的な利活用のためのあり方について述べてみたい。 

 

１）現状 
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 植物品種に関する的確な保護を図るため、1991 年３月に植物新品種保護国際条約（UPOV）

が改正され、この中で育成者の権利を強化する観点から、ある品種（原品種）の形質をわ

ずかに変更した品種（従属品種）には原品種の効力が及ぶこととする新規定が設けられた。

これにともない、社団法人日本果樹種苗協会は、平成５年度より３年間、従属品種判定技

術確立対策事業を実施し、（株）帝人バイオ・ラボラトリーズ（現在は、（株）エスアー

ルエル 羽村ラボ 病理・遺伝子検査課に組織再編されている。）に判定技術の開発調査を

依頼している。依頼を受けた（株）帝人バイオ・ラボラトリーズは、「はじめに」の冒頭

に記した Jeffreys らが設立した世界最初の民間の DNA 鑑定会社である Cellmark Diagnostics 
社（英国）より、ミニサテライト DNA（33.6、33.15）をマルチローカスプローブとした「DNA
フィンガープリント法」の独占的実施権を取得し、日本で初めて親子鑑定の受託事業を開

始した会社である。 

 調査を受託した（株）帝人バイオ・ラボラトリーズは、平成５年度には「DNA フィンガ

ープリントによるカンキツの系統分析」を、平成６年度には、新たに、リンゴ及びバラに

関して従属品種判定技術の開発調査に取り組んでいる。その内のカンキツの調査報告につ

いては、原品種と従属品種の関係を含む 14 品種・系統を材料として、系統が異なる品種間

（５品種）での識別は可能である一方、原品種と珠心胚実生、芽条変異、実生などの従属

品種間においては、DNA フィンガープリント（バンドパターン）に差は観察されず、識別

することが不可能であることから、新品種が従属であるか否かを識別できる見通しを得た

と報告している。 

 以上のように、カンキツで得られた成果は、リンゴやバラにおいても同様であり、また、

日本 DNA 多型学会などにおいても報告され、法医学領域の研究者や民間の DNA 鑑定会社

においては、人獣領域のみならず、農産物を対象した DNA 鑑定が注目され始めた時期でも

あった。 

 しかしながら、文字通り、ヒトの指紋にも匹敵するほどの多様性と高い個人識別能をも

っていた DNA フィンガープリント（遺伝子指紋）法であったが、現在では、ミニサテライ

ト DNA（33.6、33.15）から、マイクロサテライト DNA の反復配列の繰り返し数の差異を

検出する方法が主流となっている。マイクロサテライト（SSR もしくは STR）は、ミニサ

テライトより小さい TG、CAG などの数塩基の繰り返し反復配列領域であり、一連の反復配

列が短いために PCR にも適している。また、PCR 増幅産物のサイズの判定は、全自動 DNA
シークエンサーを用いて自動化することが可能であり、しかも短時間で分析することがで

きる。 

 前述したように、DNA 鑑定において、別人である確率は、2003 年８月には約１億 8000
万分の１であったが、2006 年 10 月には、確率を約 77 兆分の１と飛躍的に向上する高精度

な DNA 鑑定法を導入するに至っている。このように、法医学領域における DNA 鑑定は、

現在では、技術的にも高精度で、確実な方法としてほぼ確立されており、法廷においても

十分に信頼されるものになっている。 

 一方、農産物を対象とした DNA 鑑定においても、ゲノム解析研究が精力的に推進され、

連鎖地図の作成のために開発された SSR マーカーが多数報告されている。また、DNA マー

カー選抜による効率的な育種法の開発は、世界各国での取り組みが加速化しつつあり、特

に果樹類においては EU 諸国やアメリカを中心に活発に研究されている。公開されたゲノ
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ム情報は多くないものの、カンキツにおいては、国際カンキツゲノムコンソーシアムが設

立され、カンキツゲノム情報についての各国の研究者との情報交換や DNA マーカー等の交

換を通じた研究協力が予定されている。果樹では昨年はじめて、オレンジの全ゲノム配列

が公表され、今後これらの情報を積極的に活用した研究は加速化されるであろう。すなわ

ち、DNA 品種識別に利用することが可能な DNA マーカーは既に存在しているのである。 

 しかしながら、ヒトの領域における技術のレベルに劣らない現状に至っているとは言え、

最も識別能力が高いと言われている SSR マーカーが見出されている植物種の数は限られて

いる。また、今回の海外開発状況等の調査においても知ることができるように、ゲノム解

析研究のために研究開発されてはいるが、品種識別などの実用化場面で用いられた事例は

極めて少ないのが現状であろう。 

 

２）今後の動き 

 

 植物分野では、これまで、RFLP、RAPD、AFLP 法などを用いて、各種農産物の品種識別

が行われてきたが、バンドの有無やバンドパターンで判定する RAPD 等は再現性を確保す

ることが困難であり、DNA 鑑定には不向きである。そのため、鑑定そのものが上手く行わ

れているのかの判定の指標になるインナーマーカー（必ず、検出される DNA マーカー（バ

ンド））などをキットに含ませる。また、DNA マーカーを特異的に PCR 増幅するようにプ

ライマーを再設計して STS（Sequence Tagged Site）化するなど、DNA 鑑定用の DNA マーカ

ーとして再構築することが必要不可欠である。しかしながら、これらについて、今回の海

外における開発状況等の調査事業から得られた事例報告で、どの程度、検討されているの

かは定かでない。 
これまでの DNA 品種識別技術の開発は、その大方が、個々の研究室において行われた技

術開発である。また、ゲノム解析から得られた DNA マーカー選抜による育種の加速化が主

な研究目的であり、今回の調査においてもその大半を占めた。いわゆる、有用な表現形質

に関わる遺伝子領域を単離し、それをDNAマーカーとして選抜育種に利用するものである。 

 また、染色体地図の作成や QTL 解析などのゲノム解析においても DNA マーカーが利活

用される。この場合に供試される DNA マーカーの大方は、DNA 品種識別にも用いられる

マイクロサテライト、ミニサテライト、RFLP、AFLP、RAPD 等の DNA マーカーである。

従って、これらゲノム解析研究の一環として、DNA 品種識別技術の開発が行われてきたこ

とは否めないが、このような研究室における基礎研究的なゲノム解析と、実際の社会での

利用を目的とした実用化技術の開発とその確立が主となるDNA品種識別技術の開発研究と

は、大きく次元が異なる研究内容と言っても過言ではない。 

 すなわち、DNA 品種識別技術の開発研究は、実用化場面を想定した技術の信頼性・再現

性・妥当性等を客観的に保証された技術開発でなければならず、ゲノム解析等の基礎研究

とは大きく異なる。そのため、研究開発された DNA 品種識別技術については、信頼性・妥

当性・再現性等を客観的に保証されるよう評価・認証されるべきものである。 

 しかしながら、法医学領域も同様であるが、開発された DNA 品種識別技術の信頼性・再

現性・妥当性を客観的に保証するシステムや仕組みが全く整備されていないのが現状であ

る。農産物分野では、このようなシステムの必要性が取り沙汰されなかったことは、これ
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までの育成者権侵害紛争等において、DNA 品種識別技術を持って法廷で争われたことが無

かったこと、また、マスコミ報道等で話題となった事例においても、その大方が、和解に

至っていることによるものと考えられる。 

 その点については、数々の経験と事例を基に培ってきたヒトの DNA 鑑定の取り組みにつ

いて見習うべきことが多いであろう。しかしながら、数多くの法廷裁定について経験と事

例を持つヒトの DNA 鑑定においても、DNA 鑑定に関する品質保証システムやマニュアル

の構築が遅れていることは否めず、DNA 鑑定実務者と弁護士等の法律家との間で DNA 鑑

定の信頼性・妥当性の是非や品質保証システムの信憑性等について、未だに、論争が繰り

広げられている現状にあり、これらの今後の動向に注目しつつ連動した施策に取り組む必

要がある。 

 

３）今後の施策のあり方 

 

 ヒトの場合においては、刑事裁判と民事裁判とでは、DNA 鑑定に対する重要性が異なっ

てくる。しかし、DNA 鑑定実務者にとっては、民事裁判とか刑事裁判とかに関わらず、DNA
鑑定を適正に実施してはいるものの、その判決に重要な影響を及ぼすことから、DNA 鑑定

の信頼性、妥当性を、客観的に保証されるシステムへの準拠と遵守が強く求められる。客

観的に保証されるシステムとしては、実験室における ISO の取得と準用なども重要な取り

組みのひとつと言える。 

 また、DNA 鑑定を確実なものにするためには、「妥当性」「製品化」「裁判での利用」

「社会への貢献」などの要素を取り組んだ組織的な取組が必要になってくるが、かなりの

資金が必要である。また、鑑定手法の妥当性を確保するためには、DNA 鑑定を研究目的に

特化した法医学・日本 DNA 多型学会、さらには遺伝学会・分子生物学などの基礎研究分野

を含む横断的な学会の創設と、学会における国際標準化した鑑定手法の審議と指針（ガイ

ドライン）を公表することなどが必要である。 
 実際に、ヒトの DNA 鑑定について見てみると、1997 年に、日本 DNA 多型学会の設立を

機に、当学会の DNA 鑑定検討委員会から「DNA 鑑定についての指針（1997 年）」という、

刑事鑑定と親子鑑定を含む DNA 鑑定の基本的な指針が我が国ではじめて作成された。この

原案は、日本 DNA 多型学会の学術集会においても発表され、会員に対して意見の要請もな

されている。さらには、1999 年に、日本法医学会のワーキンググループによる「親子鑑定

についての指針（1999 年）」がまとめられている。 

 これらの指針は法廷での信頼性の向上に大きく貢献したが、法律家は、DNA 鑑定の適正

な発展と運用、より一層の科学的な研究と議論が盛んになること、そして裁判が誤りなく

適正に行われることなどを願いつつ、DNA 鑑定が採用された実際の刑事事件等を事例とし

て、反対意見や原案の修正を求めるなど、活発な論議が行われ、幾つかの箇所については

撤回ないし修正も行われている。 

 植物分野においても DNA 品種識別のための研究開発が進展してきたことなどを背景に、

DNA 品種識別技術検討会（事務局：農林水産省生産局種苗課）が設置された。平成 14 年９

月以降３回にわたる検討を行い、平成 15 年１月には、「植物の DNA 品種識別についての

基本的留意事項 －技術開発と利用のガイドライン－」を取りまとめている。 

175



 この基本的留意事項の「はじめに」には、今後の DNA 品種識別技術の開発・精度の向上

が一層促進され、また、育成者権者をはじめ関係者による適切な利用のための本技術への

理解が促進されるよう、分析・判定に当たっての基本的留意事項について学問的見地から

取りまとめたものである、と記されているとおり、この基本的留意事項は、前記した、ヒ

トの DNA 鑑定についての指針に見習ったものとは言え、内容は、技術開発者と利用者への

理解の促進を主旨とするものである。 

 このため、先般、農林水産省では、DNA 品種識別技術検討会を再開し、信頼性や妥当性

を確保するための検討を始めており、また、DNA 品種識別の基準となる標準サンプルとし

て登録品種の DNA を保存する取組みも（独）種苗管理センターによって進められようとし

ている。また、一部の植物の識別技術については、DNA 鑑定の開発段階および実用化段階

における妥当性確認試験への取組みが始められており、今後はこれらについての重要性が

幅広く理解されなければならないものと考える。 
 以上のように、DNA 鑑定技術が、社会での活用や法廷裁定などにおいて、決定的な証拠

となり得るか否かは、信頼性や妥当性の確保を客観的に保証・認知するシステムが整備さ

れているか否かに依るものであり、最も重要な今後の施策と言えるであろう。 
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おわりに 

 
植物育成者権は、農業分野の代表的な知的財産であり、攻めの農政を支える基盤の一つ

として、重要性が増大しつつある。平成 18 年２月に立ち上げられた「農林水産省・知的

財産戦略本部」においても具体的な検討課題の筆頭に「植物新品種の育成者権の保護・活

用」が掲げられ、その中で輸出差止制度の新設、DNA 品種識別技術の開発等が取り上げ

られている。今後は、我が国が育成した品種の侵害対策、海外への出願・権利許諾等を積

極的に進め、植物育成者権を有効に活用していくための体制を整えていく必要があり、こ

れを技術的に支える基盤として、DNA 品種識別技術開発の重要性が増しつつある。 
 本調査事業においては、育成者権の侵害が問題化している花きや果樹等の植物について、

研究者からの情報提供、現地調査により、DNA 品種識別技術の開発状況を調査し、これ

まで体系的には整理されていなかった海外における技術開発状況を取りまとめることがで

きた。また、DNA マーカー技術のうち、特に需要が高いと考えられる SSR マーカー、SNP
マーカー関連の先行特許について、網羅的に情報を収集・整理し、技術自体に係っている

基本特許などを明らかにすることができた。 
 今後、我が国で DNA 品種識別技術開発を進めていくに当たっては、どの植物を対象と

すべきか、侵害事例の調査を進め、育成者権者の希望も聞きながら、検討していくべきで

ある。利用する技術についても、基本特許等の知的財産面についても十分に留意して、ど

の技術を利用すべきか、検討する必要がある。我が国として、全く新規のマーカー技術を

新たに開発していくという方向性も考えられる。 
DNA 品種識別技術の開発は、必ずしも一つの機関でというのではなく、複数の機関で

分担して実施することもあり得る。独立行政法人研究所、都道府県試験場、大学、民間企

業が十分な連携の下に、技術開発を進め、DNA 品種識別技術開発を実施していくことが

期待される。 
 本報告書が、我が国における DNA 品種識別技術の開発・利活用の推進に、さらには、

我が国の植物新品種の育成者権の保護、侵害対策の充実等に貢献することを期待する。 
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