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題目「異質倍数性植物のゲノム育種の問題点と染色体 

     １本ごとのゲノム分析 ～栽培イチゴを例に～」 

  概要 

栽培イチゴ（Fragaria ×ananassa Duch.）は異質倍数体であるため，
以前から理論的な育種法がなく，育種家の勘にたよった交雑と選抜を
長年繰り返す方法が主であった．しかし，最近DNAマーカーを用いた連
鎖地図の作成 (文献1)や全ゲノムの解読 (文献2)など，栽培イチゴで
も分子育種の基盤が充実してきた．演者は，平成27年度に開始された
農林水産業・食品産業科学技術研究推進事業「イチゴの輸送適性に優
れる品種育成を迅速に実現するゲノム育種法開発」に参加し，ゲノム
育種の意義や手法，問題点について学ぶことができた．今回は，典型
的な異質倍数性作物である栽培イチゴの育種の変遷を概観し，ゲノム
育種の意義と問題点，また問題点の一端を解決するであろう染色体マ
イクロダイセクション法を利用した染色体1本ごとのゲノム分析(文献
3) について解説する． 
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