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タマネギの品種育成の効率化に役立つ 

画期的な DNA 多型分析手法を開発 
 

農研機構は、東北大学、山口大学、かずさ DNA研究所、京都産業大学、龍谷大学、国立遺

伝学研究所との共同研究により、巨大なゲノム 1)のため DNA分析が困難であったタマネギ

において、染色体全体の DNA型の違いを効率的に分析できる手法の開発に成功しました。

本技術により、苗の段階で有用な形質を持つタマネギを選ぶことができる DNAの目印を迅

速に開発でき、この目印を利用した新品種の早期育成が期待できます。 

 

 これまで、病気に強い、収量が高いなどの望ましい形質をもつ野菜を選び出すには、た

くさんの個体の栽培、形質の調査、有望な個体の選抜を繰り返すことが必要であり、新し

い品種の育成には多くの労力と長い時間を費やしてきました。品種育成の効率化には、DNA

型の違い（DNA 多型）を検出する DNAマーカー2)を開発し、活用することが有効です。特に、

特定の形質と関連した DNAマーカー（選抜マーカー3)）は、DNA多型によって特定の形質が

優れた個体を苗の段階で判別できるため、様々な形質について開発が望まれています。選

抜マーカーの開発には、まず染色体全体の DNA 多型を調べ、それらと形質データを照らし

合わせて、目的の形質と関連する DNA 多型の位置を特定する必要があります。近年は次世

代シーケンサー4)の登場により、大量の DNA情報を安価に解読できるようになったため、染

色体全体での DNA 多型の効率的な分析が可能になり、多くの野菜品目において選抜マーカ

ーの開発が飛躍的に進んでいます。 

しかし、タマネギでは染色体全体での DNA 多型の分析は容易ではありません。生物によ

って染色体全体の DNA 情報であるゲノムサイズは、大きく異なります。タマネギのゲノム

サイズは野菜の中でも最大級であり、その大きさはトマトの 16 倍もあります。そのため、

トマトなど他の品目で使われてきた手法を用いて、タマネギの染色体全体での DNA 分析を

行う場合、解析に要する費用や時間が大幅に増加することが予想されます。この手法での

タマネギの DNA 分析は困難であり、タマネギでは染色体全体での DNA 分析法が確立してい

ないため、選抜マーカーの開発や育種利用が遅れていました。 

プレスリリース 
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農研機構をはじめとする共同研究グループは、タマネギにおいて、染色体全体の DNA 多

型を効率的に分析する方法の開発を目指しました。まず、タマネギにある 8 本の染色体に

ついて、各々に圴一に配置され、染色体全体をカバーした DNA マーカーセットを作成しま

した。次に、次世代シーケンサーを利用し、これらのマーカーセットの全ての DNA 多型を

一度にまとめて分析する手法を試みました。その結果、染色体全体の DNA 多型を効率的に

分析することに成功しました。この分析手法で得られた個体間の DNA 多型と形質を照らし

合わせれば、DNAマーカーセットの中から目的の形質と関連した DNAマーカーを特定でき、

選抜マーカーとして利用できるようになります。この技術は、タマネギでの選抜マーカー

の開発を飛躍的に進め、育種の効率化および新品種の早期育成に貢献することが期待でき

ます。 
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本資料は農政クラブ、農林記者会、農業技術クラブ、筑波研究学園都市記者会、宮城県

政記者会、京都大学記者クラブ、在阪民放四社京都支局連絡協議会、大阪科学・大学記
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※農研機構（のうけんきこう）は、国立研究開発法人 農業・食品産業技術総合研究機構のコミュニケーシ

ョンネーム（通称）です。 

新聞、TV 等の報道でも当機構の名称としては「農研機構」のご使用をお願い申し上げます。 
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開発の社会的背景                                   

タマネギは野菜の中で国内生産量が第 3位、国内産出額が約 950億円の重要品目です（2020

年）。一方で、輸入量が最も多い野菜であり、国内生産量の約 1/5 を加工業務用として輸

入しています。近年のコロナ禍の影響による海外サプライチェーンの不安定化と国内主要

産地の不作が重なり、2022年１月から 6月までのタマネギの価格は通常時の 2倍以上に高

騰しました。安定供給のために、実需者からは国産タマネギの増産が求められており、東

北・北陸地域を中心に新たな産地形成も進んでいます。産地からは、気象や栽培条件に適

し、かつ病気に強い、収量の高い大玉性などの特性を持った品種が求められています。新

品種の早期育成には、有用な形質と関連した DNA マーカー（選抜マーカー）を開発し、苗

の段階での選抜に利用し、育種を効率化することが必要です。  

 

研究の経緯                                       

選抜マーカーの開発には、まず染色体全体での DNA 多型を調べ、それらと形質データを

照らし合わせて、目的の形質と関連する DNA 多型の位置を特定する必要があります。近年

は次世代シーケンサーの登場により、大量の DNA 情報を安価に解読できるようになったた

め、染色体全体での DNA 多型の分析が容易になり、多くの野菜品目で選抜マーカーの開発

が飛躍的に進みました。一方、タマネギのゲノムサイズは野菜の中でも最大級であり、そ

の大きさはトマトの 16倍もあります（図 1）。そのため、他の野菜と同じ手法で染色体全

体の DNA多型を分析することは困難であり、選抜マーカーの開発も遅れています。 

 巨大なゲノムサイズのタマネギでは、効率的な DNA 多型の分析のために、発現遺伝子 5)

が着目されています。生物の細胞では、全てのゲノム情報を利用しているわけではなく、

ゲノムに含まれる一部の遺伝子を発現させて、生命の維持活動や葉や根などの器官形成を

行います。近年、農研機構が加わった共同研究において、タマネギの葉で発現している約

4400個の遺伝子配列情報を取得し、これらの発現遺伝子の染色体上での大まかな並び順を

明らかにしました（Fujito et. al., 2021、山口大学他プレスリリース 2021年 8月 20日 

URL: http://www.yamaguchi-u.ac.jp/weeklynews/_9039/_9304.html）。 

 そこで、この情報を利用することにより、染色体上の任意の位置に DNA マーカーが作り

易くなり、染色体全体の DNA 多型を調べられる DNA マーカーセットを設計できると考えま

した。また、次世代シーケンサーを活用した技術として、多検体について、多数の DNA マ

ーカーを一度でまとめて分析する手法が開発されました（専門的にはターゲットアンプリ

コンシーケンス法と呼ばれ、ゲノムの必要な部分のみに焦点を当てて DNA 多型を分析する

手法）。これらを併せて用いることにより、タマネギにおいて多検体の染色体全体の DNA多

型を効率的に分析する手法の確立を目指しました。 

 

研究の内容・意義                                    

1. 染色体全体の DNA多型を分析できる DNAマーカーセットの設計方法を開発 

タマネギの品種間において、染色体全体の DNA多型を分析できる DNAマーカーセットの

設計方法を開発しました（図 2）。まず、解析対象とした 2品種（球の大きさや収穫時

期が異なる）について、葉の発現遺伝子の配列情報を網羅的に調べて、品種間で配列に

違いがあった発現遺伝子を特定しました。次に、先行研究の情報を活用し、配列の違い
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があった発現遺伝子の染色体上の位置を推定しました。そして、染色体全体に圴一に分

布するように、441個の発現遺伝子を選び、品種間での DNA多型を分析できる DNAマー

カーを作成しました。また、この DNAマーカーセットの設計方法は、解析対象の品種を

変えた場合でも有効であり、対象品種に合わせて最適な DNAマーカーセットを効率的に

作成できます。 

 

2. 多検体、多数の DNAマーカーを一度に分析する手法の実証 

2品種の交配後代の 192個体と設計した 441個の DNAマーカーセットを用いて、全個体

の全てのマーカーの DNA型を一度にまとめて分析することに成功しました（図 3）。ま

ず、各個体から抽出した DNAとマーカーセットを用いた PCR6)を行い、各マーカーの DNA

多型部分の配列をまとめて増幅しました。次に、各個体の PCR産物に各々の標識配列 7)

を付加し、その後、全個体の PCR産物を一つにまとめて次世代シーケンサーで解析しま

した。取得した大量の DNA配列情報を標識配列により個体ごとに分類した後、各マーカ

ーの DNA多型を分析しました。1マーカーずつ DNA分析を行う従来法に比べて、分析に

かかる作業労力を大幅に減らし、かつ分析にかかる日数を 1/2以下、試薬等の分析にか

かる費用を 1/3以下に減らすことができました（図 4）。得られた個体間の DNA多型と

形質データを照らし合わせれば、DNA マーカーセットの中から目的の形質と関連した

DNAマーカーを特定でき、選抜マーカーとして利用できるようになります。 

 

今後の予定・期待                                 

今後は本技術の活用により、病気に強い、収量の高い大玉性など各産地や実需者ニーズ

の高い形質の選抜マーカーの開発を進めていく予定です。これらの選抜マーカーの利用は

新品種の早期育成に繋がり、国内生産力強化や安定供給による価格安定に貢献することが

期待できます。 

 

用語の解説                                    

1)ゲノム: 

生物の形態を決め、その生存に必要な最小限の染色体セット、または DNA 全体のことをい

います。 

 

2)DNAマーカー: 

ゲノム上の特定の位置の DNA多型（塩基配列の違い）を検出できるものを指します。 

 

3)選抜マーカー: 

特定の形質と関連した DNA マーカーを指します。品種育成では、既存の品種に、病気に強

い、収量が高いといった、有用な形質を付与することで、新しい品種が育成されます。病

気の検定や収穫物の調査は非常に手間がかかりますが、選抜マーカーは有用な形質をもつ

個体を DNA多型によって苗の段階で判別できるため、品種育成の効率化に役立ちます。 

4)次世代シーケンサー: 
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供試した生物種のゲノム全体など、一度に大量のDNA配列を解読できるDNAシーケンサーの

総称です。 

 

5)発現遺伝子： 

葉や根などの各器官の細胞内で働いている遺伝子を指します。植物体を構成する細胞は全

て同じゲノムを持っていますが、全てを利用しているわけではなく、ゲノムに含まれる一

部の遺伝子だけを働かせています。各器官の細胞ごとに発現遺伝子が違うため、それぞれ

に異なる特徴や機能が生じます。 

 

6)PCR: 

ポリメラーゼ連鎖反応といい、生物の遺伝情報であるDNAを増幅させる方法を指します。検

体から抽出されるのは微量のDNAですが、PCRで特定のDNA配列部分を増やすことで、塩基配

列情報を調べることができます。 

 

7)標識配列： 

各個体を識別するための塩基配列です。各個体の PCR産物（各 DNAマーカーの DNA多型部

分を増幅した塩基配列）に対し、個体ごとに異なる塩基配列を標識として付加しておきま

す。全個体の PCR産物をまとめて解析した際に、この標識配列を参照することで個体ごと

に配列情報を識別できます。 
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図 1 野菜品目におけるゲノムサイズの違い 

染色体全体の DNA情報を指す「ゲノムサイズ」は、作物によって大きく異なっています。タマ

ネギのゲノムサイズは野菜の中でも最大級であり、染色体全体の DNA 分析は極めて困難です。

1Gb は 10億塩基対になります。 

図 2 染色体全体に配置された DNAマーカーセットの作成 

DNA マーカーセット（ゲノム上の目印）は 441 個の DNA マーカーから構成されています。DNAマ

ーカーは、増幅する数百塩基対の中で２つの品種間で異なる塩基を検出し、その違いを目印と

しています。マーカー１では、品種 A はアデニン(A)であるのに対して、品種 B はチミン(T)を

指しています。 
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図 3 多検体、多数の DNAマーカーをまとめて分析する手法 

No.1～No.192まで、192個体のタマネギから DNAを抽出し、441 個の DNAマーカーセットを用い

て、441カ所の DNAを PCRにより増幅します。次に、No.1～No.192の個々の PCR産物に対して、

サンプル毎に異なる標識配列を付加します。すべてのサンプルの PCR 産物を１つにまとめて、

次世代シーケンサーで解析します。得られた大量の DNA 配列情報は、標識配列の違いから各サ

ンプル、DNA 配列の違いから各 DNAマーカーに仕分けて分析できます。441個の各々の DNAマー

カーについて、No.1～No.192のタマネギの DNA型がわかります。 

図 4 従来法と本研究での DNA分析法の比較 

従来法では１個体、１マーカーずつを分析していたため、分析に係る作業時間や労力を多く

費やしてきましたが、本研究では次世代シーケンサーの活用により、192個体、441マーカ

ーを一度に分析できるため、分析の作業時間や労力を大幅に省力化できます。また分析に必

要な試薬も少なくて済むため、分析にかかる費用も安くなります。 


