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ニラにおける SSR マーカーを利用した遺伝的類縁関係の解析 
 

若桝睦子・田﨑公久・生井 潔 

 

摘要：ニラEST-SSRプライマー5ペアを供試し，栃木県農業試験場(栃木農試)で保有するニラ遺伝資源 94品

種・系統について，クラスター分析により遺伝的類縁関係を解析した．その結果，64 品種・系統が識別でき

ず，全く同じ多型パターンを示す大きな 2 つのクラスターが存在した．そこで，かずさ DNA 研究所と共同で

設計した SSRプライマー132ペアを供試し，大きな 2つのクラスターのうち各 4品種について PCRを行い，

多型が得られたプライマー4ペアを選抜した．この SSRプライマー4ペアを供試して全 94品種・系統の PCR

を行った結果および EST-SSRプライマー5ペアの結果から，計 69マーカーが得られた．得られたマーカー

の多型データを用いてクラスター分析を行った結果，‘ゆめみどり’を含む 52 品種・系統が識別でき，全供試

品種・系統の遺伝的類縁関係が明らかとなった． 
 

キーワード：遺伝的類縁関係，遺伝資源，クラスター分析，ニラ，SSRマーカー 

 
 

Analysis of genetic relatedness using SSR markers  
in Chinese chive (Allium ramosum, syn. tuberosum) 

 
Mutsuko WAKAMASU，Kimihisa TASAKI and Kiyosi NAMAI 

 
Summary: We analyzed the genetic relationship of Chinese chives (Allium ramosum, syn. tuberosum) 

using 94 cultivars and lines obtained from Tochigi Prefectural Agricultural Experiment Station by using 

five EST-SSR primer pairs. Two major DNA polymorphic patterns were detected, yet 64 cultivars and 

lines could not be distinguished. Therefore, 132 SSR primer pairs (designed by Kazusa DNA Research 

Institute and our study group) were tested for eight cultivars and lines selected from the two major DNA 

polymorphic pattern groups. Four pairs of the tested primers detected DNA polymorphisms in eight 

cultivars and lines and these were therefore selected for further use. We then typed all of the cultivars 

and lines using the four selected SSR primers. By using the five EST-SSR primer pairs and the four 

selected SSR primer pairs, 69 markers were derived from the 94 cultivar and lines. Cluster analysis was 

then performed using the DNA marker polymorphism data; 52 cultivars and lines, including 

‘Yumemidori,’ were identified, thereby revealing the genetic relationship of all the cultivars and lines 

examined in this study.. 
 
Key words: Chinese chive, Cluster analysis, Genetic relatedness, Genetic resource, SSR markers  
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Ⅰ 緒 言 
 

栃木県のニラは，作付面積 399 ha (全国第 1 位)，収穫

量 11,000  t (全国第 2位, 平成 26年産野菜生産出荷統計)，

また産出額 48 億円 (栃木県，2015)で，県内ではイチゴ，

トマトに次ぐ重要野菜である．そのため，栃木農試では，

1985 年からニラの交雑育種に取り組んでおり，‘きぬみ

どり’(木村，1995)や，ネギとニラの種間雑種‘なかみ

どり’(天谷ら，1995)を育成している． 

栽培品種のニラ (Allium ramosum, syn. A.tuberosum 

2n=4x=32)は，一般に高いアポミクシス率を持つ条件的ア

ポミクトであり(Kojima ら，1991)，核内倍加による複相

大胞子形成および受粉と独立した胚発生の 2 つの要因か

らなることが明らかとなっている(Kojima and Nagato，

1992a；Kojima and Nagato，1992b)．これまでに，エステ

ラーゼ酵素多型や RAPD(Random Amplified Polymorphic 

DNA)マーカーによって交雑率の推定が試みられ，交配組

み合わせや交配年次によって差はあるものの，0～30.6％

といずれも低い交雑率が示されている(Kojima ら, 1991；

天谷, 1996；中澤ら, 2005)．このアポミクシスがニラ育種

の障害となっていたため，中澤ら(2005)は，花粉親に特

異的なRAPDマーカーを利用して雑種個体を選抜する技

術を確立した．栃木農試では，その技術を用いて選抜し

た個体の中から ‘ゆめみどり’を育成し，2014 年に品

種登録出願公表された． 

さらに，選抜個体の中から交雑率 100 %の両性生殖性

系統が得られたため(中澤ら，2003)，これを交配母本と

することで，ニラの交雑育種の体系化が可能となった．

一方，非単為発生性系統｢97-12-102(H12C2)｣単為発生性

品種｢テンダーポール｣との単為発生性に関する分離集団

を材料として，バルクセグレガント法(Ichelmore ら，

1991)により，単為発生性連鎖マーカー(Parthenogenesis 

Linked Marker:PLM)を開発した(天谷ら，2010)．これによ

り，両性生殖性母本と単為発生性連鎖マーカーを用いた

画期的なニラ育種システムが確立され(齋藤ら，2012)，

格段に多様性に富み，様々な形質の導入が可能になった

といえる．しかし，このシステムを有効に活用するには，

交配に用いる両性生殖性中間母本の多様性を増やすとと

もに，ヘテロシス効果を生み出す交配組み合わせを明ら

かにする必要がある．そのためには，保有する遺伝資源

の遺伝的類縁関係を明らかにすることが極めて重要であ

る． 

これまでに，RAPD マーカーを用いて市販 18 品種およ

び栃木農試で保有する 34 系統の計 52 品種・系統の遺伝

的類縁関係が明らかにされている(天谷，1997； 生井ら，

1998)．しかし，その後さらに保存品種・系統が増加して

おり，両性生殖性系統を含めた遺伝資源について，遺伝

的類縁関係を明らかにする必要がある．以前は再現性が

劣る RAPD マーカーを用いたが，本研究では再現性に優

れかつ共優性を示す SSR(Simple Sequence Repeat,単純反

復配列 )マーカーを用いることとした．そこで，

EST(Expressed Sequence Tag) - SSR マーカーを開発する

とともに(生井ら，2013)，かずさ DNA 研究所と共同で

SSR マーカーの大量開発を行った(田﨑ら，2015)．これ

らの SSR マーカーを用いて，栃木農試で保存しているニ

ラ遺伝資源 94 品種・系統について遺伝的類縁関係を解析

したので報告する． 
 

Ⅱ 材料および試験方法 

 
１．ニラ供試品種・系統 

ニラ品種・系統は，第 1 表に示す栃木農試で保有する

遺伝資源 94 品種・系統を供試した． 

２．DNA 抽出 

供試品種・系統の DNA は，CTAB(Cetyl trimethyl 

ammonium bromide)法(Murray and Thompson, 1980；島本・

佐々木，1997)で抽出した．ただし，‘成都’‘朝鮮’‘呼

和浩特’および‘63 交雑系統’の４品種・系統は，DNeasy 

Plant Mini Kit(QIAGEN 社)で抽出した． 

３．供試 SSR プライマー 

SSR プライマーは，ニラ EST 配列から設計した 3 塩基

モチーフの nira2024，nira4213，2 塩基モチーフの nira2784，

nira3910， nira5090 の計 5 プライマーペア(生井ら，2013)，

および第 2 表に示す RNA-seq または SSR 濃縮ライブラ

リーから得られた配列で設計したプライマー(田﨑ら，

2015)のうち 132 プライマーペアを供試した． 

４．PCR 条件 

PCR は，Schuelke (2000)の方法によるポストラベル法に従

い，ユニバーサル蛍光標識プライマーの濃度を 1/2に，反応

液量を 10 µLに変更した．すなわち PCR反応液組成は，1 × 

Reaction Buffer，0.25 mM dNTP mix，1.5 mM MgCl2，0.04 

µMフォワードプライマー，0.16 µM リバースプライマー，ユニ

バーサル蛍光標識プライマーのユニバーサル配列を

M13(-21)からM13Rv (CAGGAAACAGCTATGACC)に変更

し，Beckman Dye D4 で標識したプライマーを 0.08 µM と

し，10 µL の液量で 0.25 U の PCR 酵素と 10 ng の鋳型

DNA を加えた．なお PCR 酵素は，生井ら(2013)のプライ

マーを用いた PCR には HybriPol DNA Polymerase 

(BIOLINE 社)，田﨑ら(2015)のプライマーを用いた PCR
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には My Taq DNA Polymerase (BIOLINE 社)を供試した．

反応条件は 94 ℃・5 分の後，(94℃・30 秒，56℃・45 秒，

72℃・45 秒)を 30 回繰り返し，さらに(94℃・30 秒，53℃・

45 秒，72℃・45 秒)を 8 回繰り返した後，72℃・10 分と

した． 

５．PCR 増幅産物の検出 

PCR 増幅産物は 1/10 TE で 20 倍希釈し，希釈液 1µL

に 25µL の ホ ル ム ア ミ ド ， 0.08µL の CEQ size 

standard-400(Beckman Coulter 社)を加えた後，DNA シー

ケンサーGenomeLab-GeXP(Beckman Coulter 社)で検出し

た． 

検出されたマーカーの大きさは，プライマーごとに最

も頻繁に出現するアリルを基本サイズ(a)とし，これと比

較して a±塩基数で表示した． 

６．SSR プライマーの選抜 

最初に EST 配列由来の SSR プライマーを用い，全供試

品種・系統について多型検出を行った．その結果から，

識別できなかった 2 つの大きなクラスターについて，各

 

No
導入

origin
(ID)

品種・系統名 No
導入

origin
(ID)

品種・系統名 No
導入

origin
(ID)

品種・系統名

1 0001 東北小口山形 36 0304 タフマン 71 - 06-3-140

2 0040 仙台 37 0023 黄ニラa 72 0007 漢中冬ニラa

3 0041 小国 38 - 栃木5号（ゆめみどり）） 73 0027 成都

4 0005 大葉南洋 39 9703 ワンダーグリーンベルト 74 9902 クラウンベルト

5 0006 耐寒大葉 40 9708 グリーンロード 75 0102 ダイヤモンドベルト

6 0016 食用花ニラ・広幅 41 0303 タフボーイ 76 0002 津南青ニラa

7 0017 花ニラ 42 1201 ミラクルグリーンベルト 77 0003 津南青ニラb

8 0018 今田韓国 43 1202 ハイパーグリーンベルト 78 0012 漢中冬ニラ西安A

9 0020 満州 44 0068 94-1-106 79 0037 伊寧

10 0024 黄ニラb 45 0031 南京791 80 0039 法問寺

11 0029 岩舟在来 46 0028 朝鮮 81 0042 高知

12 0032 津引1号・中国 47 0014 漢中広葉A 82 0066 小山在来

13 0034 岡山在来B 48 0013 漢中広葉 83 0067 大分在来

14 0076 パキラ 49 0030 石橋在来 84 0045 祖谷

15 0077 新パキラ 50 - 05-2-223 85 0004 蒙古

16 9701 グリーンベルト 51 9716 きぬみどり 86 0025 台湾

17 9702 スーパーグリーンベルト 52 0011 漢中冬ニラ西安 87 9707 テンダーポール

18 9713 ニューベルト 53 0038 楊陵 88 0071 00-3-81

19 0306 ニコニコ花子 54 0069 97-2-114 89 0036 呼和浩特

20 0402 サムライ 55 - 05-4-172 90 0043 徳都

21 9715 KJ-2425 56 0010 漢中冬ニラB 91 0072 97-12-102(H12C2)

22 9801 サマーグリーンベルト 57 0022 中国ニラb 92 9704 パワフルグリーンベルト

23 0019 東北呼和 58 0015 漢中広葉B 93 - 07-2-163

24 0033 岡山在来A 59 9705 サンダーグリーンベルト 94 9710 たいりょう

25 9714 ジャイアントベルト 60 0301 SK78

26 0008 漢中冬ニラb 61 0302 海南

27 0009 漢中冬ニラA 62 0401 リッチ

28 0021 中国ニラa 63 - 05-4-185

29 0026 抗州ニラ 64 0101 W-908

30 0044 宮崎 65 0305 ニコニコ太郎

31 0070 63交雑系統 66 - 07-3-22

32 0073 00-1-19 67 9901 吉林

33 0075 新漢中冬ニラ西安 68 - 05-2-196

34 9711 大連 69 - 06-2-71

35 9804 ニラ芽 70 - 06-3-73

は両性生殖性系統を示す。

第 1表 供試ニラ 94 品種・系統 

ﾌﾟﾗｲﾏｰ名 ﾌﾟﾗｲﾏｰ設計由来
ﾓﾁｰﾌ

塩基数
ﾌﾟﾗｲﾏｰ数 備考

nr0001～nr0020 6 20

nr0401～nr0421 RNA-seq 5 20 nr0411欠

nr1297～nr1318 4 20 nr1310,nr1316欠

nr5027～nr5031 6 5

nr5032～nr5042 5 11

nr5043～nr5074 SSR濃縮ﾗｲﾌﾞﾗﾘｰ 4 32

nr5103～nr5114 3 12

nr5133～nr5144 2 12

計 132

第 2表 供試 SSR プライマー 
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4 品種・系統(A：耐寒大葉，満州，黄ニラ b およびグリ

ーンベルト B：漢中冬ニラ b，グリーンロード，きぬみ

どりおよびミラクルグリーンベルト)の計 8 品種・系統を

供試して SSR 濃縮ライブラリーまたは RNA-seq 配列由

来の 132 プライマーペアの多型検出を行い，クラスター

内で多型を示すプライマーを選抜した．次に，選抜した

プライマーを供試し，全供試品種・系統について多型検

出を行った．なお，8 品種・系統を選定するにあたり，

生井ら(1998)の系統樹による類縁関係を考慮した． 

７．クラスター分析 

全供試品種・系統に供試した SSR プライマーで得られ

た多型データを用いて，WWW 上の統計解析プログラム

Black-Box(http://aoki2.si.gunma-u.ac.jp/BlackBox/BlackBox.

html)により群平均法でクラスター分析を行い，系統樹を

作成した．なお，クラスター分析には正規化されたデー

タを使用した． 
 

Ⅲ 結 果 
 

１．EST 配列由来 SSR プライマーによる多型検出とクラ

スター分析 

EST 配列から設計した SSR プライマー 5 ペア

(nira2024,nira2784,nira3910,nira4213,nira5090)を供試して，

94 品種・系統を PCR 増幅した結果は第 3 表に示した．

nira2024 は 1 個，nira2784 は 4 個，nira3910 は 7 個，nira4213

は 7 個，nira5090 は 5 個，計 24 個のマーカーが検出され

た．EST-SSR マーカーの 94 品種・系統におけ 

 

る保有率は，nira2784 の a が 97.9%と最も高く，94 品種・

系統のうち‘呼和浩特’および‘徳都’を除く 92 品種・

系統で検出された．一方，nira3910 の a+19 の保有率は

1.1%と最も低く，テンダーポールのみで検出される品種

特異的マーカーであった． 

供試 94 品種・系統について，EST-SSR マーカー24 個

の多型解析結果を用いてクラスター分析を行った結果を

第 4 表に示した． 94 品種・系統のうち，30 品種・系統

が特異的な多型パターンを示し，品種・系統識別が可能

であった．一方，品種・系統が特定できない残りの 64

品種・系統の中には，同一パターンを示した 22 品種・系

統および 19 品種・系統の 2 つの大きなクラスターが存在

し，それ以外の 23 品種・系統は 2～4 品種・系統が同一

なパターンを示す 10 クラスターに分類された． 

２．SSR プライマーの選抜 

EST-SSR マーカーで同一パターンになった 2 つの大き

なクラスターの品種・系統を識別可能にするため，第 4

表に示すようにクラスターA，B から 4 品種・系統ずつ

計 8 品種・系統を選定し， RNA-seq または SSR 濃縮ラ

イブラリー由来の 132 プライマーペアを用いた多型検出

を行った結果を第 5 表に示した．多型が認められたプラ

 

基本 供試マーカー 系統数 保有率（％）

nira2024 a=246 a+6 73 77.7

nira2784 a=139 a 92 97.9

a+12 22 23.4

a+14 83 88.3

a+16 35 37.2

nira3910 a=180 a 22 23.4

a+2 89 94.7

a+4 7 7.4

a+8 72 76.6

a+12 11 11.7

a+14 13 13.8

a+19 1 1.1

nira4213 a=150 a 61 64.9

a+3 8 8.5

a+6 6 6.4

a+9 46 48.9

a+12 84 89.4

a+15 87 92.6

a+19 24 25.5

nira5090 a=118 a-3 7 7.4

a 88 93.6

a+2 10 10.6

a+5 72 76.6

a+7 77 81.9

プライマー名
マーカーサイズ（nt） マーカー保有品種・系統

マーカーサイズはプライマーごとに決定した基本サイズ(a)と比較し、a±塩基数で
示す。

第 3表 EST 配列由来 SSR プライマーで検出されたマーカーの 

保有状況 
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イマーは 23 ペアで，うち 4 ペアはクラスター内の 4 品

種・系統間において多型が得られたが，他の 19 ペアはク

ラスターA と B の間でのみ多型が認められた．残りのプ

ライマーのうち，58 ペアは多型が認められず，51 ペアは

増幅が認められないか不安定であった．選抜した SSR プ

ライマー4 ペア(nr0008，nr5027，nr5028，nr5141)による

多型検出結果は第 6 表に示したが，クラスターB から選

定した 4 品種・系統で多型が認められた．これらの結果

  

ｸﾗｽﾀｰ 品種・系統名
品種・
系統数

ｸﾗｽﾀｰ 品種・系統名
品種・
系統数

A

大葉南洋、耐寒大葉、食用花ニラ･広幅、
花ニラ、今田韓国、満州、黄ニラb、
岩舟在来、津引1号･中国、岡山在来B、
パキラ、新パキラ、グリーンベルト、
スーパーグリーンベルト、ニューベルト、
ニコニコ花子、サムライ、KJ-2425、
サマーグリーンベルト、東北呼和、
岡山在来A、ジャイアントベルト

22 A

大葉南洋、耐寒大葉、食用花ニラ･広幅、
花ニラ、今田韓国、満州、黄ニラb、
岩舟在来、津引1号･中国、岡山在来B、
パキラ、新パキラ、グリーンベルト、
スーパーグリーンベルト、ニューベルト、
ニコニコ花子、サムライ

17

B-1

漢中冬ニラb、漢中冬ニラA、中国ニラa、
抗州ニラ、宮崎、63交雑系統、00-1-19、
新漢中冬ニラ西安、大連、ニラ芽、
タフマン

11

B-2
ワンダーグリーンベルト、グリーンロード、
タフボーイ、ミラクルグリーンベルト、
ハイパーグリーンベルト

5

C 東北小口山形、漢中広葉、仙台、小国 4 C 仙台、小国 2
D サンダーグリーンベルト、SK78、海南 3 D サンダーグリーンベルト、SK78、海南 3
E 高知、祖谷 2 E － －
F 小山在来、大分在来 2 F 小山在来、大分在来 2
G 漢中広葉A、94-1-106 2 G － －
H W-908、ニコニコ太郎 2 H － －
I 津南青ニラa、津南青ニラb 2 I － －
J 蒙古、台湾 2 J － －
K 漢中冬ニラa、成都 2 K － －
L 呼和浩特、徳都 2 L 呼和浩特、徳都 2

64 42

ゴシック体はSSRプライマー選抜に供試した品種・系統を示す。

EST-SSRﾌﾟﾗｲﾏｰ5ペアでのｸﾗｽﾀｰ分析結果 EST-SSRﾌﾟﾗｲﾏｰ5ペア＋SSRﾌﾟﾗｲﾏｰ4ペアのｸﾗｽﾀｰ分析結果

B

漢中冬ニラb、漢中冬ニラA、中国ニラa、
抗州ニラ、宮崎、63交雑系統、00-1-19、
新漢中冬ニラ西安、大連、ニラ芽、
タフマン、黄ニラa、
ワンダーグリーンベルト、グリーンロード、
タフボーイ、ミラクルグリーンベルト、
ハイパーグリーンベルト、南京791、
きぬみどり

19

第 4表 クラスター分析結果 

ﾌﾟﾗｲﾏｰ名
ｸﾗｽﾀｰ内に

多型あり

ｸﾗｽﾀｰA,B間

の多型あり
多型なし

増幅なし

または

再現性なし
計

nr0001～nr0020 1 7 11 1 20

nr0401～nr0421 0 1 16 3 20

nr1297～nr1318 0 2 12 6 20

nr5027～nr5031 2 0 1 2 5

nr5032～nr5042 0 0 7 4 11

nr5043～nr5074 0 5 7 20 32

nr5103～nr5114 0 2 2 8 12

nr5133～nr5144 1 2 2 7 12

計 4 19 58 51 132

第 5表 クラスターＡ，Ｂ内において多型検出可能な SSR プライマーの選抜 

ｸﾗｽﾀｰ
導入
origin

(ID)

   品種名 nr0008 nr5027 nr5028 nr5141

0006 耐寒大葉 172/173/192 231/249 269/273/276/280/286 221/223

0020 満州 172/173/192 231/249 269/273/276/280/286 221/223

0024 黄ニラb 172/173/192 231/249 269/273/276/280/286 221/223

9701 グリーンベルト 172/173/192 231/249 269/273/276/280/286 221/223

0008 漢中冬ニラb 173/190/192 231/249/253 269/273/276/280/286/290 221/223

9708 グリーンロード 173/190/192 231/249/253 269/273/276/280/282/286/290 221/223

9716 きぬみどり 173/190/192/193/196 231/239/249/253 269/273/276/280/282/286/290 219/221/223

1201 ミラクルグリーンベルト173/190/192 231/249/253 269/273/276/280/282/286/290 221/223

（単位：nt）

ゴシック体は多型を示したアレル

A

B

第 6表 選抜した SSR プライマー4ペアによる多型検出結果 
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から，遺伝的類縁関係を解析するプライマーとして， 

nr0008，nr5027，nr5028，nr5141 の 4 ペアを選抜した．

なお，各プライマーの由来および SSR モチーフの塩基数

は，nr0008 は RNA-seq 由来の 6 塩基反復，nr5027 および

nr5028 は SSR 濃縮ライブラリー由来の 6 塩基反復，

nr5141は SSR濃縮ライブラリー由来の 2塩基反復であっ

た． 

３．選抜した SSR プライマーによる多型検出 

選抜した SSRプライマー4 ペア(nr0008，nr5027，nr5028，

nr5141)を供試して 94 品種・系統を PCR 増幅した結果は，

第 7 表に示した．nr0008 は 10 個，nr5027 は 12 個，nr5028

は 17 個，nr5141 は 6 個，計 45 個のマーカーが検出され

た．SSR マーカーの 94 品種・系統における保有率は，

nr0008 の a が 92.6%と最も高く，94 品種・系統のうち 87

品種・系統で検出された．一方，全品種・系統のうち 1

品種・系統のみで検出されるマーカーが 3 個確認され，

それぞれ nr0008 の a+22 は台湾，nr5027 の a+10 は

97-12-102(H12C2)，nr5141 の a+10 は 00-3-81 の品種特異

的マーカーであった．第 3 表の EST-SSR プライマー5 ペ

アの結果と第 7 表の本結果を合わせて，計 9 ペアのプラ

イマーによって 69 個のマーカーが検出された． 

４．全 SSR マーカーを用いたクラスター分析 

69 個の SSR マーカーの多型データについて，群平均法

を用いてクラスター分析を行い，作成した系統樹を第 1

図に示した． EST-SSR マーカーのみの結果では識別で

きなかった 64 品種・系統のうち，新たに 22 品種・系統

についても識別可能となり，全 94 品種・系統のうち 52

品種・系統が識別できた．第 4 表および第 1 図に示すよ

うに，クラスターA では， 22 品種・系統のうち‘KJ-2425’

‘サマーグリーンベルト’‘東北呼和’‘岡山在来 A’‘ジ

ャイアントベルト’の 5 品種・系統が新たに識別できた．

クラスターB では，19 品種・系統のうち‘黄ニラ a’‘南

京 791’‘きぬみどり’の 3 品種を識別することができ，

残りの 16 品種・系統を 11 および 5 品種・系統に分類す

ることができた．また，このほかに識別できなかった 10

パターン 23 品種・系統のうち ‘東北小口山形’‘漢中広

葉’ ‘高知’‘祖谷’‘漢中広葉 A’‘94-1-1067’‘W-908’  

‘ニコニコ太郎’‘津南青ニラ a’‘津南青ニラ b’‘蒙古’

‘台湾’‘漢中冬ニラ a’‘成都’の計 14 品種・系統が識

別できた．なお，交配母本として重要な両性生殖性 11

系統および新品種 ‘ゆめみどり’についても，すべて識

別が可能であった． 

 

Ⅳ 考 察 

SSR マーカーは，特定の遺伝子座の SSR モチーフの繰

り返し回数の違いを検出するため，一般に共優性であり

アリル数が多いことから，様々な植物種において遺伝的

な類縁関係や多様性の解析に用いられている(Kimura ら，

2002；Yamamoto ら，2004；Krishna ら，2004；Zhang ら，

2012；Shoda ら，2012；Wang ら，2013；高野・生井，2015)．

本研究では，両性生殖性中間母本を利用した交雑育種が

始まったばかりのニラ育種において(齋藤ら，2012)，母

本の多様性を高め，遺伝資源全体の変異幅の拡大を図る

ための基礎データとして，現在保有する遺伝資源の類縁

関係を明らかにすることを目的とした．そのため，供試

した SSR プライマーは 9 ペアと比較的少数であったが，

検出された計 69 個のマーカーを用いてクラスター分析

による系統樹が作成でき，全遺伝資源の類縁関係の傾向

基本 供試マーカー 系統数 保有率（％）

nr0008 a=173 a-2 9 9.6

a-1 23 24.5

a 87 92.6

a+3 8 8.5

a+16 3 3.2

a+17 35 37.2

a+19 74 78.7

a+20 22 23.4

a+22 1 1.1

a+23 5 5.3

nr5027 a=231 a+2 3 3.2

a+3 13 13.8

a+5 11 11.7

a+8 21 22.3

a+10 1 1.1

a+12 6 6.4

a+14 3 3.2

a+16 20 21.3

a+18 73 77.7

a+20 9 9.6

a+22 42 44.7

a+24 3 3.2

nr5028 a=269 a-8 17 18.1

a-4 3 3.2

a-2 5 5.3

a 69 73.4

a+2 10 10.6

a+4 70 74.5

a+5 8 8.5

a+6 14 14.9

a+7 64 68.1

a+8 9 9.6

a+9 9 9.6

a+11 57 60.6

a+12 9 9.6

a+13 14 14.9

a+17 45 47.9

a+21 29 30.9

a+23 3 3.2

nr5141 a=221 a-2 5 5.3

a 80 85.1

a+2 84 89.4

a+4 8 8.5

a+10 1 1.1

a+12 7 7.4

プライマー名
マーカーサイズ（nt） マーカー保有品種・系統

マーカーサイズはプライマーごとに決定した基本サイズ(a)と比較
し、a±塩基数で示す。

第7表 RNA-seqおよびSSR濃縮ライブラリー由来のSSR

プライマーで検出されたマーカーの保有状況 
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を概観することができたことから，一定の成果を得られ 

たといえる．今後は，遺伝的類縁関係を考慮したニラ育

種の交配計画を策定していく予定であり，多くの組合せ

から生み出される多様性の拡大に期待が持たれる． 

一方で本研究では，第 4 表に示すように，全く同じ多

型パターンの 17 品種・系統および 11 品種・系統を始め

として，供試したプライマーだけでは特定できない 42

品種・系統が存在した．9 プライマーペアのみを用いた

東北小口山形 1
仙台 2
小国 3

大葉南洋 4
耐寒大葉 5

食用花ニラ・広幅 6
花ニラ 7

今田韓国 8
満州 9

黄ニラb 10
岩舟在来 11

津引1号・中国 12
岡山在来B 13

パキラ 14
新パキラ 15

グリーンベルト 16
スーパーグリーンベルト 17

ニューベルト 18
ニコニコ花子 19

サムライ 20
KJ-2425 21

サマーグリーンベルト 22
東北呼和 23

岡山在来A 24
ジャイアントベルト 25

漢中冬ニラb 26
漢中冬ニラA 27

中国ニラa 28
抗州ニラ 29

宮崎 30
63交雑系統 31

00-1-19 32
新漢中冬ニラ西安 33

大連 34
ニラ芽 35

タフマン 36
黄ニラa 37

ゆめみどり 38
ワンダーグリーンベルト 39

グリーンロード 40
タフボーイ 41

ミラクルグリーンベルト 42
ハイパーグリーンベルト 43

94-1-106 44
南京791 45

朝鮮 46
漢中広葉A 47
漢中広葉 48
石橋在来 49
05-2-223 50

きぬみどり 51
漢中冬ニラ西安 52

楊陵 53
97-2-114 54
05-4-172 55

漢中冬ニラB 56
中国ニラb 57
漢中広葉B 58

サンダーグリーンベルト 59
SK78 60
海南 61

リッチ 62
05-4-185 63

W-908 64
ニコニコ太郎 65

07-3-22 66
吉林 67

05-2-196 68
06-2-71 69
06-3-73 70

06-3-140 71
漢中冬ニラa 72

成都 73
クラウンベルト 74

ダイヤモンドベルト 75
津南青ニラa 76
津南青ニラb 77

漢中冬ニラ西安A 78
伊寧 79

法問寺 80
高知 81

小山在来 82
大分在来 83

祖谷 84
蒙古 85
台湾 86

テンダーポール 87
00-3-81 88

呼和浩特 89
徳都 90

97-12-102(H12C2) 91
パワフルグリーンベルト 92

07-2-163 93
たいりょう 94

0 40 80 120 160 200 240 280 320

Squared Distance

第 1図 ニラ 94 品種・系統の遺伝的類縁関係 
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解析とはいえ，識別できない品種・系統が多かった．こ

の結果は，ニラが有する条件的アポミクシス(Kojimaら，

1991)に起因する可能性が示唆される．つまり，これまで

育成された多くの品種・系統は，採種時や栽培時に発見

された形質の異なる個体が選抜されたと推定される．栽

培時であれば周りに存在するのは同一品種であるため，

自殖による交雑で得られた品種・系統であることが予想

され，採種時において得られた場合でも自殖による交雑

の可能性が高いと考えられる．ニラはアポミクシスによ

ってヘテロ性が固定されているが，9 か所の遺伝子座の

みで，自殖で得られた多型を検出するのは難しいと考え

られる．それに比較し，人工交配による交雑から得られ

た‘ゆめみどり’や‘きぬみどり’，両性生殖性系統は，

種子親と花粉親の両方の多型が検出されるため，全く同

じ多型パターンを示す品種・系統はなかった．今後は，

遺伝的な類縁関係と表現型との関連性を明らかにしてい

く必要がある． 

第 6 表に示すように，SSR マーカーnr5028 では，クラ

スターB で最大 7 つのピークが検出された．この結果か

ら，ニラが 4 倍体である(Kojima ら，1994)ことを考慮し

ても，更にゲノムが重複している可能性が示唆される．

ニラは，ゲノムサイズが 31.4 Gb(1C = 32.09 pg)と推定さ

れている(Baranyi and Greilhuber, 1999)巨大なゲノムを有

することから，多くの重複配列の存在が予想される．本

研究では，RNA-seq や SSR 濃縮ライブラリーのシーケン

ス情報から 132 プライマーペアを供試したが，他に 6,000

以上の SSR プライマーが設計済みである(田﨑ら，2015)．

今後はそれらを利用して，複相大胞子形成性を始めとし

た有用形質に連鎖した DNA マーカーの開発を行ってい

く予定である．複相大胞子形成性は，作用力の大きな遺

伝子に制御されているため(Yamashita ら，2012)，単為発

生性連鎖マーカーと同様なバルクセグレガント法(天谷

ら，2010)を用いて，マーカー開発が可能と考えられる．

一方，他の有用形質は量的形質であることが想定され，

遺伝解析や DNA マーカー開発に困難が伴うことが予想

される．しかし，今後のニラ育種を効率化し，画期的な

新品種を育成するためには，積極的に取り組んでいく必

要があるだろう． 
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