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酒米を中心とした水稲遺伝資源の DNA多製
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緒 言

兵庫県特に神戸市東部から西宮市の瀬戸内海沿岸部に

位置する地区は，r離五郷jと呼ばれる全国でも有名な、清

酒生産地である.これに隣接する北播磨地域及び北摂地

域は，古くから，酒造原料用米の供給地域として位寵づ

けられてきた.酒造原料用としての米は，元来食用米と

明確に区別されてきた訳ではないが，関西安中心とする

西日本で広く栽培されていた大粒心白米が摺造原料用米

として優れた特性を有するとして，その需要が特化して

きたと考えられている.明治期にさ当時全国に分布する水

稲悲来種を調査した加藤茂志ilは，r関西地方ノ理想、米ト

稿スヘク又醸酒用に賞揚セラ jレ品質良好jとする大粒心

自種群を f白玉属jとして分類している.現在でも代表

的酒米品種として全図的に評価されている「山田錦Jも，

こうした大粒心白種の在来品種から選抜されてきた「山

田穂jと「短秤i度船jの交配により育成されたものであ

る.さらには，新潟県農業試験場で育成され，北陸地域

で栽培されている酒米品種の「五百万石Jも，系譜上の

担先品種として，前述の「白玉属jに類する「雄町jが

用いられている.

近年，清酒が比較的低価格な，いわゆる「経済酒jと

吟醸酒等の高級酒に二樟分化する中で，各地のj臨造メー

カーでは，地場産米を用いた特徴ある醸造製品を生産す

る傾向が強くなっている.ぞれ故に，全国各道府県の農

業試験場では，地域に適した酒米品種の育成に取り組む

ようになってきた.そこで，大粒心白米の元視を合む現

在のわが閣における水稿品種の祖先となった在来品種お

よびその後の近代的な交雑育種によって育成された禰米

品種の遺伝的多様性についてイネゲノム上での DNA多
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型情報をデータベース化することは，酒造適性形質や地

域における栽培適性に関する遺伝的背景を明らかにする

ための遺伝解析に役立つと考えられる.

PNA多型情報は，制眼酵素による断片長多型 (RFLP)2) 

やDNA合成酵素連鎖反応 (PCR)に基づく増幅 DNAの

違いに基づいた情報として得られる.特に後者の技術を

用いた手法は，任意増幅 DNA多型 (RAPD)19)やマイク

ロサテライト (SSR)多型凶の検出に用いられている.

また.-RFLPとPCRを組み合わせた方法としての増!福断

片畏多裂 (AFLP)法は，一自の反応で，多数の多裂'情報

が得られる手法として，ゲノムタイぜングや遺伝解析の

場閣で広〈利用されている 8) そこで， 1999年度から2001

年度にかけて文部省科学研究費補助金の交付を受け.r酒

米遺{云資源のカタログイとと遺伝子タギング系の開発jと

いう課題において現在の酒米品種とその槌先となった水

稲品種・系統における DNA多裂を調査・収集し，そのデー

タベースを収録した CD・-ROMを作成した.本資料では，

収集された水稲品種・系統における DNA多裂の概観を解

説する.なお，データの一部は， Hashimoto et al. 4)に掲

載されたものを合む.

1 調査品種および系統

DNA多型に恭づく遺佳子型の調査は，隈 lに示す酒米

95品種，食用米77品種，掛米6品種，その他6品種，の

合計184品種・系統について行った.これらの品種・系

統は取り寄せ後、生育特性等の均一性を確認し，分離の

認められたものについては、少数の分離株を排除して分

析を行った。このうち，在来種または，夜来穂から純系

淘汰された57品種が合まれる.そのため，r?，度船Jr山田穂J， 

「新山閏穂 1号J，r伊勢錦J.r神力J，r亀の尾jについ

ては，取り寄せ機関の異なる同名品種を複数系統を調査

した.調査品種・系統の選択に当たっては，池上ら 5)お

よび宮下と閤蹟12)を参考とした.なお，水稲品種の遺伝
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思 1 DNA多裂解析に用いた水稲品種・系統の育成地または原産地に恭づく地理的分布
ゴシック体で表記したものは、大粒心白米品種または系統を示し、*を付した品種は、掛米専用品種を訴す。下
線を伏した品種は、在来品種あるいは、その二次選抜系統を示す。また、品種名の後の括弧内の数字は、同名で
異なる保存系統の数を示す。なお、嵐 11の分類に基づき、地菌上で、灰色で、塗った地域を寒地型作季地域、白抜き
の地域を媛地作季地域とした。
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的多様性に関する数量化阻類解析における品種の地理的

底分については，嵐 11の水稲作季による暖地と寒冷地の

区分けに準じた.

2 核ゲノムにおける各種 DNA多型の検出

RAPD解析については，合計42穣の OPERON社製のプ

ライマーを用いて解析を行った.調査するプライマーの

選定に当たっては， • MackilllOl，大坪らj.J)， Kubo et al. 91， 

吉田ら田)およびYoshidaet al. 211を参考にした.RAPD解析

に使用したプライマーは表 1に示した.多型バンドの総

数は180であり 1プライマー当たりの多型バンド数は

4.3となった. AFLP解析では，日本型品種間の多型検出

頻度を調べるため，はじめに16品種のみを用いて48プラ

イマー組合せについて， Mano et al. 11)の方法に準じて解

析を行った.その結果，読み取れたバンド総数は合計776

本で，そのうち多型バンド数は28本であり，多裂率は

3.6%であった.次に，この多型バンドを示す11プライ

マー組合せについて， 184品種を用いて向様に AFLP解析

を行った.AFLP解析に使用したプライマーは表2に示

した.読み取れたバンド総数は合計138本で，そのうち

多型バンド数は25本であり，多型率は18.1%であった.

SSR解析では，イネゲノム全体に渡って，比較的均等と

なるように選定した33のSSR鹿について解析を行った.

SSR 解析に使用したプライマーは，表3に示した. 33の

SSR康のうち， 28のSSR鹿において日本型品種間で多型

が検出された.検出されたアリル数は， SSR 麗当たり平

均4.1個であった.また各 SSR座の遺伝的多様性を表す

値としての PIC(Polymorphism information content)値の

平均値は0.33であった.この中で最もアリ jレ数が多かっ

たのは， RM206で15であったが， PIC値が最も高かった

のは， RM101で0.81であった.また， SSR盛の中には 6

種類以上のア 1)ル数を検出できるものが10座存在した.

DNA多型による品種間の識別性については， RAPDは，

多型バンド数が180と多いことから， 184品種を182グルー

プに分類できたのに対して， AFLPでは， 184品種を127

グループに， SSR解析では， 184品種を168グループに分

けることができた.

今回の調査において，操作の簡便性という点では，

表 l RAPD解析に用いたプライマーの一覧

プライマー 塩基配列 GC(%) プライマー 塩基菌研4 GC(%) 

1 OPA02 5'-TGCCGAGCTGδ' 70 22 OPJ 12 5'-GTCCCGTGGT-3 70 

2 OPA03 5'榊AGTCAGCCAC-3' 60 23 OPJ 19 5'-GCACACCACT-3' 60 
3 OPA08 5'-GTGACGT AGGω3・ 60 24 OPKOl 5'-CA TTCGAGCC酬3' 60 

4 OPA19 5'-CAAACGTCGG耐3' 60 25 OPK13 5'-GGTTGT ACCC-3' 60 

5 OPBOl 5'鴫GTTTCGCTCC-3' 60 26 OPK14 5'ωCCCGCTACAC-3' 70 
6 OPB10 5にCTGCTGGGAC-3' 70 27 OPK16 5'欄GAGCGTCGAA-3' 60 

7 OPB15 5'脚GGAGGGTGTT-3' 60 28 OPK19 5'-CACAGGCGGA-3' 70 

8 OPB18 5・-CCACAGCAGT-3' 60 29 OPK20 5'-GTGTCGCGAG時3・ 70 
9 OPC20 5・ωACTTCGCCAC-3' 60 30 OPL07 5'-AGGCGGGAAC-3' 70 

10 OPD02 5'働GGACCCAACC-3' 70 31 OPLl1 5'-ACGATGAGCC-3' 60 

11 OPD03 5'-GTCGCCGTCAω3' 70 32 OPLl9 5'-GAGTGGTGAC-3' 60 

12 OPD08 5'-GTGTGCCCCA桝3・ 70 33 OPM03 5'-GGGGGA TGAG欄3' 70 

13 OPDlO 5'-GGTCTACACC-3・ 60 34 OPN18 5'-GGTGAGGTCA-3' 60 

14 OPF03 5'崎CCTGATCACC-3' 60 35 OPP06 5'欄GTGGGCTGAC-3' 70 

15 白OPF06 5'-GGGAA TTCGG-3' 60 36 OPQ14 5'-GGACGCTTCA佃3' 60 

16 OPF13 5・司GGCTGCAGAAω3' 60 37 OPS13 5'-GTCGTTCCTG-3' 60 

17 OPF16 5'欄GGAGTACTGG-3' 60 38 OPT08 5'-AACGGCGACA-3' 60 

18 OPG03 5'-GAGCCCTCCA田3' 70 39 OPT16 5'-GGTGAACGCT -3' 60 

19 OPG05 5'-CTGAGACGGA舗3' 60 40 OPU03 5'-CTATGCCGAC-3・ 60 

20 OPG13 5'悶CTCTCCGCCA司3' 70 41 OPW13 5'-CACAGCGACA欄3' 60 

21 OPI04 5'ωCCGCCTAGTC-3' 70 42 OPX03 5・同TGGCGCAGTG“3' 70 

表2 AFLP 解析に用いた選択的プライマーの一覧

Na プライマーセッ 選択的配列

M-CCT/E鵜GTG
M輔CCC/E-TAA
M-CCC/E欄CGT
M-CCC/E-CTA 
M-CCC/E舗CTC

M-AAG/E-TGG 
hιGAG/E-TCC 
M-CTG/E揃AAA
M-CTG/E国ACC
M-CTG/E-GGA 
M-CTT/E-AGT 

NG プライマーセット

Me0238 

2 M巴1848

3 Me580l 
4 Me5816 

5 Me5821 

6Me5907  

注)選択的自己列は、予備PCRプライマー塩基配列に付加する塩基配列を表示

選択的配列
円

f
o
o
q
d
n
U
宅
peB4

-
aム
句

aム

Me6326 

Me6433 

Me6455 

Me6457 

Me6460 
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座乗
染色体

表3 核ゲノム上の多型解析に用いた SSR座とその解析用プライマ一一覧

プライマーの塩基配列 (5・同庁)

F TGCAACTICTAGCTGCTCGA 
R GCATCCGATCTTGATGGG 

SSR~ 

RM2532) 

康釆
染色体

6 

プライマーの塩基配列 (5'♂)

F TCCTICAAGAGTGCAAAACC 
R GCATTGTCATGTCGAAGCC 

RM2372) 1 F CAAA TCCCGACTGCTGTCC RM225 2) 6 F TGCCCAT ATGGTCTGGATG 
R TGGGAAGAGAGCACT ACAGC R GAAAGTGGA TCAGGAAGGC 

RM84 2) 1 F T AAGGGTCCA TCCACAAGATG RM2 1) 7 F ACGTGTCACCGCTTCCTC 
R TTGCAAATGCAGCTAGAGTAC R ATGTCCGGGATCTCATCG 

RM2122) 1 F CCACTTTCAGCTACTACCAG RM2342) 7 F ACAGTATCCAAGGCCCTGG 
R CACCCATTTGTCTCTCATIATG R CACGTGAGACAAAGACGGAG 

RM2592) 1 F TGGAGTTIGAGAGGAGGG RM256 2) 8 F GACAGGGAGTGATTGAAGGC 
R CTTGTTGCATGGTGCCATGT R GTTGATTTCGCCAAGGGC 

RM3153) 1F  GAGGTACTTCCTCCGTTTCAC RM442) 8 F ACGGGCAATCCGAACAACC 
R AGTCAGCTCACTGTGCAGTG R -TCGGGAAAACCTACCCTACC 

RM1453) 2 F CCGGTAGGCGCCCTGCAG1寸TC RM2192) 9 F CGTCGGATGATGTAAAGCCT 
R CAAGGACCCCATCCTCGGCGTC R CAT ATCGGCA TTCGCCTG 

RM262 2) 2 F CA TTCCGTCTCGGCTCAACT RM2572) 9 F CAGTTCCGAGCAAGAGT ACTC 
R CAGAGCAAGGTGGCTTGC R GGATCGGACGTGGCATATG 

RM2082) 2 F TCTGCAAGCCTTGTCTGATG RM2162) 10 F GCATGGCCGATGGTAAAG 
R TAAGTCGATCATTGTGTGGACC R TGTATAAAACCACACGGCCA 

RM2402) 2 F CCTT AATGGGT AGTGTGCAC RM258 2) 10 F TGCTGT ATGT AGCTCGCACC 
R TGTAACCATTCCTTCCATCC R TGGCCTTTAAAGCTGTCGC 

RM71) 3 F TTCGCCATGAAGTCTCTCG RM211) 11 F ACAGTATTCCGTAGGCACGG 
R CCTCCCATCATTICGTTGTI R GCTCCATGAGGGTGGTAGAG 

RM232 2) 3 F CCGGT A TCCTTCGA T A TIGC RM2062) 11 F CCCATGCGTTT AACT A TICT 
R CCGACTTTTCCTCCTGACG R CGTTCCATCGATCCGTATGG 

RM255 2) 4 F TGTTGCGTGTGGAGATGTG RM229 2) 11 F CACTCACACGAACGACTGAC 
R CGAAACCGCTCAGTTCAAC R CGCAGGTTCTTGTGAAATGT 

RM2412) 4 F GAGCCAAATAAGATCGCTGA RM2352) 12 F 5にAGAAGCTAGGGCTAACGAAC
R TGCAAGCAGCAGATTTAGTG R 5'-TCACCTGGTCAGCCTCTTIC 

RM252 2) 4 F TTCGCTGACGTGAT AGGTIG RM247 2) 12 F 5・-TAGTGCCGATCGATGTAACG
R ATGACTTGATCCCGAGAACG R 5'-CAT ATGGTITTGACAAAGCG 

RMJ31) 5 F TCCAACATGGCAAGAGAGAG RMI013) 12 F GTGAATGGTCAAGTGACTIAGGTGGC， 

R GGTGGCATTCGATTCCAG R ACACAACATGTTCCCTCCCATGC 

RM312) 5F  GATCACGATCCACTGGAGCT 
R AAGTCCATTACTCTCCTCCC 

注1)Fおよび双は、反復配列領域を挟む2穏類のプライマー
2) 各 SSR~のプライマー情報は、それぞれ 1) Panaud et aJ. 15) 2)Chen et al. 3) 3)Temnykh et al. 17)による.

RAPD法が最も壊れるが，その多型バンドの中には再現

性の低いものが見られる点と，多型が検出できる割合が

低い事が他法によじべて不利な点である. AFLP解析の利

点として，多数の増楠断片を検出できるという点がある

が，近縁な品種揮ではその多くが単型的であり，その利

点を生かすことができないことや，実験操作の繁雑なこ

とが不利な点と考えられた.一方， SSRマーカーは，多

型頻度，実験の簡便さ，イネで現在多数縄発され入手で

きることなどをふまえると，イネ日本型品種間の品種識

別には非常に有効であると思われる.

3 DNA多型から見た酒米指先品種の類縁関係

現在の酒米品種宥成に当たって，祖先となった在来の

水稲田品種の類縁関係について，代表的な酒米の育成品

種 S品種および食用米の育成品積4品種を加えて，上述

のDNA多型データを基に，平均距離 (UPGMA)法によ

りクラスタリングを行った(思 2).その結果を概観す

ると，r山回穂jや「雄IllJJ等の代表的な在来酒米品種

(大粒・心白覆)に近縁な品種群(I)と神力や1l!!等の

中部，近畿地域で広く栽培されていた在来一般食用米の

品種群 (II)が大きなクラスターを形成した.酒米育成

品種の「山田錦jや「兵庫夢錦jは，クラスター(1)

に分類された.次に大きなクラスターを形成した品種群

(盟)は，北臨地域の在来種を多く含んでいる.育成品

種としては，酒米品種では，r八反錦 1号J，食用米品種

では，r自本日青jゃ fコシヒカリjおよび「コシヒカ 1)J 



32 兵庫県立農林水産技術総合センター研究報告〔農業繍〕第53号 (2005)
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竹成(生8043)

悲喜1号
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大場(生7615)

III 上州(生6524)

愛国(生7013)
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の尾4号(生6156)

万才(生7709)
亀のJfii，(生6521)

ヌ7石
W 

五暫屑車悶道鋸五

森田阜生
亀のJfii，(生8335)

V 撰一(生8140)

北支大米(生8258)

図2 各種 DNA多型から計算された遺伝E巨離に基づく水稲品種・系統の系統樹
ゴシック体で記載した品種は、 j閤米(大粒心出穂)、下線香5付した品種は育成品種を示す。
国1L上の横棒と数字は、 Neiand Li13l による遺伝距離を示す。また、品種名の後に示した括弧内は、
京都大学(京)、九州大学(九)および農業生物資源研究所(生)における系統番号を示す。
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の花粉親である f農林 1号jを含んでいる.r人民錦 1号j

は，系譜上の祖先の一つが「日本晴jであることや，r日
本靖Jと「コシヒカ 1)Jがともに系譜上.r農林22号jを

祖先としていることがこれら育成品韓関における DNA

多型の額似度を高めたと考えられる.一方，r農林 l号j

の系籍上の祖先として重要な f亀の尾jや「森田平生J

は，異なるクラスター (N) を形成した.平生の酒米品

種である「五百万石j並びに「美山錦Jは，このクラス

ターに含まれた.

次に，荘来j酉米品種を含むクラスター Iを細かく見て

いくと，r山田穂J，r伊勢錦J，r白玉J，r都j等を含む品

種群(1 -a) は，非常に遺伝的に近い関係にあることが

わかるJ山田穂Jを雌性親とする「出回錦jもこのクラ

スター内に分類されている.また，これらの品種群は，

形態的には無せであることが共通している.…方，クラ

スター(1 -a)からやや遺伝的に離れた品種としては，r雄
町J，ri.度船jなどが含まれている度船は雄町からの一

次選抜系統であるとされることは，r渡船(京大788)Jや

fi.度蛤(九大1681)Jが「雄町Jと遺伝的に非常に近い

ことに合致している.これらの品種が有せ種であるのに

対して，無t:種の「祝J，r野条穂jおよび「八反革jも

クラスター(1 -a)から離れた分布を示した.特にクラ

スター(1 -a) に属する「八反10号jは，r八反草jから

のこ次選抜系統であるとされていることと，やや矛麗し

た結果を示している.このことは，在来種が本来内包し

ていた遺伝的多様性を示していた可能性とともに，明治

以前の時代において西日本における品質評価の高い大粒

種が各地に導入される中で，品種名等に錯誤が生じたこ

とが考えられる.これらの可能性については，これら在

来種に関して複数の機関における保存穂子のさらなる解

析を行うことで，解明されるかもしれない.さらに大き

く遺伝的に離れた例としては，r伊勢錦Jが「大和錦Jか

らニ次選抜されたとされるのにも拘わらず，r大和錦jは，

クラスター(II )に分類された.また，兵庫県において

かつて酒米として栽培されていた「排慶jもクラスター

(II) に分類された.これらの系統は，特性調査の結果

からは，心自発現率が低い等，本来の品種とは異なるも

のである可能性が高い.特に，クラスター(II )に分類

されている「新山田穂1号(九大1383)Jやクラスター

(1)に分類されている「神力(京大1455)Jは，明らか

に保存上の錯誤により同名異種となったものと思われる.

4 膏成品種における DNA多型の多様性

近年育成された酒米品種の遺伝的な多様性の変化につ

いて知るために， DNA多型データを Oとlのカテゴリ一

変数として数量化盟類による解析を行った.解析の結巣，

閤有値の高さが上位から 2つの成分を基に， i酉米品種と

食用米品種の分布を図 3に示した.その結果，在来大粒・

心白護は，第 l成分に対して負の備で，かっ第2成分に

付いては，ほぽOの{直の領域に集中しているのに対して，

温暖地で育成された酒米育成品種は，在来大粒・心白種

の分布と重なる部分が大きいが第 1成分に関して正の傭

国3 DNA多型データの数量化3類解析により抽出された第 l成分(積率m)および第2成分(縦軸)に関する各品種・
系統のスコアーの分布
A: i器米品種(・:在来品種，ム:温暖地育成品種， dh:寒冷地育成品種， <>:掛米品種)
B:食用米品種 (e:在来品種温暖地育成品種，盟:寒冷地育成品種)
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の方向への分布告と広げている.寒冷地で育成された溜米

品種については，分布そのものがが第 1成分および第 2

成分に顕して温暖地で育成された酒米脊成品種よりさら

に正の方向に偏っている.一方，掛米品種に寵しては，

j臨米品種とは，大きく異なった領域に分布している.食

用米品種では，在来種と育成品種とでは，その分布範聞

が重なった領域に多く含まれているが，温暖地で育成さ

れた一部の品種に，第 l成分が正，第2成分が負の領域

に分布するものが存在した.これらの品種は，前述の掛

米品種の分布域と震なっている.

このように，水稲育成品種は，その用途および地域へ

の適芯性によって DNA多裂の分布に違いがあることが

示された.こうした DNA多型の偏りは，育成地域ある

いは，育種目標によって，交配母本として選定された品

種・系統が違うことを反映しているものと考えられるが，

実用形質との関係，すなわち連鎖不平衡による偏りが予

想される.今後，こうした違いがどのような実用形質と

結びついているかを明らかにすることにより，交配母本

の選定や，選抜マーカーの設定に関する情報を得ること

が可能になると期待される.

5 葉緑体ゲノムの SSR多型の検出

葉緑体ゲノムに存在する10のSSR座について解析を

行った(表4) .その結果 6底において多型が検出さ

れた.多型が検出されなかったのは， 4座のうち 3座が

翻訳領域であることから，保存性が高いためと考えられ

る.この SSR 麗での多型の組合せから， A~O の7つの

タイプの遺依子型に分類でき，その細胞質遺伝子型の遺

倍的関係を段階的変異仮説に器づいた系統樹を図 4に示

Lた.この中で， 184品種J:t158品種 (86%)が Aタイプ

に属し，わが患のイネ品種における代表的な遺倍子型で

あった.次いで¥15品種がBタイプに属した.このうち，

7品種 (r八反 l号J.r八反2号J.r露葉風J.r吟吹雪J， 

「岡山初48号J，r金南風J，r中生新千本J)は，今臨寵

査した母系品種がAタイプに属し， SSR座の変異あるい

は，育成系譜の何らかの錯誤によるのかは，断定できな

い.Cタイプおよびpタイプに属する品種は，それぞ、れ，

5品稜と l品種であった.これらは，r亀の尾Jなど主に

東北または，北陸地域を原産あるいは，育成主l!!.とする品

種であった.特に，今居諦ヨました f亀の尾Jは， A， C 

およびDの3つのタイプに分かれた点が興味深い.一方，

Cタイプに分類された「亀の尾4号J，r万才jおよび「万

石Jは，核ゲノムの多型解析でも比較的近い関係にあり，

葉緑体ゲノムの分類と符合する結来となった.Eタイプ

に分類される rM7Jは，米罰で育成された品種である

表 4 葉緑体ゲノム上の SSRR患とその多型解析に用いた
プライマー配列

SSR康 プライマー配列 (5'-3')

RCtl F CATCCTTITCAATCCAAAAJCA 
R TGCCTGATGTAGGGAAAAGC 

RCt2 F CTGGGGGGGATTATACCTGT 
R AつrATCTCTCATTTCCGACGCA

RCt3 F T AGGCA T AA TTCCCAACCCA 
R CTT A TCCATTTGGAGCATAGGG 

RCt4 F ACGOAATTGGAACTTCTTTGG 
R AAAAGGAGCCTTGGAATGGT 

RCt5 F ATTTGGAATTTGGACA TTTTCG 
R ACTGA TTCGT AGGCGTGGAC 

RCt6 F GAATTTTAGAACTTTGAATTITTTACCC 
R AAGCGT ACCGAAGACTCGAA 

RCt7 F GTGTCA TTCTCT AGGCGAAC 
R AAATATGACAGAAAAGAAAAATAGG 

RCt8 F ATAGTCAAGAAAGAGGATCTAGAAT 
R ACCGCGATTCAATAAGAGTA 

RCt9 F ATAAGGTTATTCCCCGCTTACC 
R AAATTGGGGGAATTCGTACC 

RCtJO F TCTTCATTTGGAATCTGGGC 
R CTATTGATGCAAACGCTGTACC 

注)FおよびRは，反復習2.3日j領域を挟む2種類のプライマ-'.!:
示し，各SSR療のプライマー情報は、 Ishiiand McCouch 
(2000)による.

が，細胞質は.r;.度船jを起源にしているとされている.

直接のj能性親となった fCalros巴76Jは， rCalroseJの放射

線照射によって育成されており ，RCt9鹿においても変異

が生じたのかもしれない. Fタイプに分類された，rキヌ

ヒカ 1)Jと「どんとこいjは，系譜からjともにインド

型品種 rIR8 Jの細胞質を受け継いでいる.また， 0タ

イプに分鎮された f夢十色jおよび「タカナ 1)J は，そ

れぞれ rIR2061-214-3J，r密陽2号Jを雌性親に持つ.

おわりに

現在.r出回錦jの有する粒形や心自発現等の形質に関

する量的形質遺伝子鹿 (QTL) については，幾っか明ら

かになっている21)しかし，こうした QTLの.DNAマー

カーの選抜においては，交配組合せによっては，利用で

きない場合がある.それ故に，今回調査した RAPD や

AFLPのマーカーについては，座乗染色体の穂類や位置

が不明の物が大多数であることから，すでにゲノム上の

座伎が明らかな SSRマーカーとの連鎖解析によりその

位置関係を特定してゆくとともに，ゲノムライブラリー

等を活用して，マーカーの STS(Sequence Tagged Sites) 

化等を図ることが今後の課題である.また，河野ら (2000)

は，日本型のイネ16品種で各種DNA多型検出の評価を

行った結果，連鎖解析には， RFLPとSSRマーカーの併

用が有効であり，品種識別や分類に当たっては，検出操
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図4 最大節約法により作成した各葉緑'体遺伝子型の系統樹
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