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食の安心・安全に貢献する作物の品種識別技術の開発
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緒 言
現在、日本の農業の活性化を図るため、国産農作物の
諸外国への輸出が強化されており、政府は2025年まで
に2兆円、2030年までには5兆円とする輸出額目標を設
定している。このような輸出拡大に向けた取り組みが強
化される一方、近年、日本国内で育成された優良な作物
品種が海外へ不当に流出し、無断栽培される事態が発生
しており、社会的な問題となっている。流出国から第
3国への輸出や日本への逆輸入等が進むと日本からの輸
出機会が大きく減少してしまうため、経済的損失も大き
くなる。昨今、権利侵害に関するニュースがメディアで
報じられる機会も増えており、2020年には法改正が行
われる（改正種苗法の成立）など、品種保護に対する気
運が大きく高まっている。
このような権利侵害を立証し、育成者権を保護するた
めには作物品種を正確かつ迅速に識別できるDNA検査
技術の開発が不可欠である1）。しかしながら、既存の手
法では検査に時間がかかる上、高価な機器や設備も必要
とされるため、税関など現場での利用は困難である。さ
らには現行法ではジャムや小麦粉など複数品種がブレン
ドされた加工品に含まれる原料品種を特定できない、と
言った課題があった。
そこで我々は、これら問題点を克服した新たな品種識
別技術を開発するため、技術開発を進めた。レトロトラ
ンスポゾンという真核生物のゲノム中に存在する複製
DNA配列を高速シーケンサーで解析することで品種を
正確に識別できるDNAマーカーを開発し、さらには
C-PAS法やLAMP法などの検査法を導入することで簡
易・迅速に品種を特定できる技術を確立した。また従来
法では困難であった複数品種がブレンドされた加工品に
おける品種の特定にも成功した。以上のことから、私た
ちの開発した手法は現場での利用が期待される画期的な
技術であり、国産ブランド品種の保護や競争力の強化、
侵害物品の取り締まりなどに向けた有効なDNA検査法
となることが期待される。

実験方法と結果
私たちは、レトロトランスポゾンという真核生物のゲ
ノム中に散在する複製DNA配列に注目し、品種識別技
術の開発を進めた。レトロトランスポゾン配列は自身の
コピー配列を複製するDNA配列で、複製されたコピー
配列はゲノム内に挿入される。コピー配列が挿入される
際、数百Mbあるいは数Gbといった膨大な長さの染色
体上のたった1か所に、ランダムに挿入される。そのた
め、新たに生じた挿入部位の特異性はきわめて高くな
る。また、一旦挿入されたコピー配列は安定して遺伝す
る。そのため、品種間で異なる挿入部位配列は非常に優
れた目印、つまりDNAマーカーとなる2）。候補者らは、
このレトロトランスポゾンの品種特異性や遺伝的安定性
に注目し、品種を正確に識別可能なDNAマーカーを開
発することとした。
まずは次世代シーケンサー（Next-generation sequencer：
以降、NGSとする）を活用することで、ゲノム中に存
在する膨大なレトロトランスポゾンファミリーを解析
し、挿入部位を効率的に同定する独自の解析手法を確立
した3）-5）。得られた挿入部位情報については品種間で比
較し、品種識別に適した挿入部位を選定した。選定され
た挿入部位については、PCRプライマーを設計し、そ
の品種識別性を調査した。このような挿入部位マーカー
は、PCRのみで該当品種か否かを簡便に特定すること
ができる（図1）。候補者らはこの手法を様々な作物種
に応用し、イチゴ、リンゴ、サツマイモ、ブドウ、カン
キツなど、多種多様な作物品種においてレトロトランス
ポゾンを利用した品種識別マーカーを開発した4）, 6）–18）。
また、簡便かつ迅速なDNA検査法を確立するため、
C-PAS法やLAMP法といったDNA検査法やDNA増幅
法を取り入れた技術開発も進めた。C-PAS法は小型の
メンブレンスティックを15分間DNA溶液に浸すだけで
DNAシグナルを検出できる手法であり、高額な実験機
器も不要で迅速にDNAを検出できる。またLAMP法
は、温度サイクル反応が不要で、等温反応で高速に
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DNAを増幅可能である。私たちは、本手法をレトロト
ランスポゾン挿入部位の検出に採用することで、新しい
品種識別技術を考案した。従来法では、DNAの電気泳
動や染色、可視化などの実験操作に2時間程度を要する
が、私たちの開発した手法では高額な実験機器も不要で、
DNA増幅後15分程度の反応で品種を特定することができ
た（特願：2021-200402, 2022-196625, 2023-208031）17）–21）。
また、レトロトランスポゾンマーカーを用いれば、こ
れまで難しかった加工品における品種識別検査も可能で
あることを示した14）。これは、レトロトランスポゾン挿
入部位の特異性が極めて高いこと、また挿入部位に該当
する短い領域（100 bp程度）を増幅するだけで検出でき
ることに起因する。通常、加工品に含まれるDNA断片
は熱処理や加工により断片化されている。これがDNA
検査を極めて困難とするが、我々の検査法では加工品に
おいても品種を特定することが可能であった14）。
以上のことから、私たちの開発した手法は従来法と比
較し、優位性・新規性が高く、かつ現場での利用が期待
される画期的な技術であると考えられる。現在、私たち
は、企業や共同研究機関と連携し、新しい品種識別検査
キットの開発を進めている。令和2年度からスタートし
た農林水産研究推進事業委託プロジェクト研究の「次世
代育種・健康増進プロジェクト」における「品種識別技
術の開発」（課題番号：20319911）では、ブドウ、カン
キツ、リンゴ、サツマイモ、キクなど多様な植物種を対
象に品種識別技術を開発している。これまでの成果にお
いて、カンキツ品種（「あすみ」、「みはや」、「紅まどんな」
など）を迅速・簡便に識別可能な検査キットを開発した

（日刊工業新聞の「For future先端技術」（2023/7/17）、
日本種苗新聞（2023/7/21）、日本経済新聞（2023/5/24）、
日経バイオテク（2023/5/17）での報道）17）。また同様の
手法を用いて、サツマイモ品種（「べにはるか」および
「ふくむらさき」）についても検査キットを開発し18）、複
数研究機関での妥当性・再現性試験も終えている。関連
マニュアルについては農研機構のHPから公開されている
（https://www.naro.go.jp/collab/breed/hinshu_shikibetsu/
index.html）。

考察と要約、今後の展望
上記の通り著者らは、レトロトランスポゾンの遺伝的
特徴に着目し、さらに新しいDNA検査法も組み合わせ
ることによって、画期的な品種識別技術を開発した。レ
トロトランスポゾン配列は植物を含め、真核生物のゲノ
ム中に膨大な数存在しており、その中から品種識別に有
用な挿入部位を見つけ出すことは容易ではない。著者は
NGSを利用した解析手法を独自に考案し、品種特異的
な挿入部位を効率的に同定する新しい解析法を確立し
た。それにより、一気に品種識別マーカーの開発が進
み、研究が加速化した。また、レトロトランスポゾンの
品種特異性、検出の簡便性等を大いに活用することで、
加工品への適用も可能となった。また著者は、別の研究
テーマにおいて、大きく遅れていた倍数性作物種の遺伝
育種学的解析やDNAマーカーによる選抜育種を加速化
させる育種基盤を構築している。特に重要な農業形質で
ある病害抵抗性について、作用力の大きい遺伝子座を世
界に先駆けて同定し、抵抗性個体を高効率に選抜可能な
DNAマーカーも開発するなど、この数年で同質六倍体
サツマイモの遺伝解析を飛躍的に発展させている22）-26）。
そこで今後は見つかった遺伝子の機能証明や機能解析、
そして分子メカニズムの解明に向け、倍数体作物のゲノ
ム編集技術や形質転換植物の作出などにも力を入れたい
と考えている。
上記のような研究を進めていくことで、様々な作物種
における優良品種育成の加速化、育種基盤の構築、さら
には育成された品種の育成者権の保護、逆輸入の阻止に
よる海外への国産品種輸出の強化を通じて、日本の農業
の発展・競争力強化にも貢献したいと考えている。
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図1 レトロトランスポゾン挿入部位を利用したDNAマーカー
の模式図

品種識別対象品種ではPCRによりDNA産物が増幅する一方、
その他の品種ではレトロトランスポゾン配列が存在しないた
め、DNA産物は増幅しない。アガロースゲル電気泳動による
DNAバンドの有無で、該当品種か否かを即座に判定すること
ができる。
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〈研究テーマと抱負〉
専門分野：農学（植物遺伝育種学）
学生さんたちと汗を流しながら圃場で作物を栽培しつつ、DNAを使った実験や情報解析を通じて農
学分野に貢献したい。


