
農学部附属食資源教育研究センター 
 附属食資源教育研究センターでは，欠員となっていた2名の専任教員を4月1日付けて採用し，植物系3名と
動物系2名の陣容で，資源開発部門植物資源開発分野と動物資源開発分野および生産フィールド部門に配置され，
それぞれの分野でユニークな研究活動を展開している． 
 Solanum 属は栽培バレイショをはじめ，多くの近縁野生種含み，育種上豊富な遺伝資源を提供すると共に，栽
培植物種の進化的成り立ちを解析する上で格好の種群である．保坂は，葉緑体DNAマーカーおよび核DNAマーカ
ーを利用して栽培バレイショの起原を明らかにしようとしてきたが，昨年度までで一応の結末を見た。普通バレ
イショは同質四倍体であるが，近縁野生種の中にはいくつかの異質倍数種が存在し，これら倍数種の持つ異質ゲ
ノムを分解することにより倍数性の進化を包括的に明らかにしようと新たな展開を始めた．また，自家不和合性
阻害遺伝子をバレイショ2倍体に導入し自殖を繰り返すことによって育成された2倍性純系を用いて，雑種強勢
の発現機構を明らかにしようと試みている． 
 片山は，日本に自生しており絶滅が危惧される野生梨の保全と育種利用を目的として野生梨ジーンバンクを展
開している．栽培品種には無い多くの有用形質を持つ保存系統を用い，「香り梨」の香気成分分析と関連遺伝子の
単離，香気成分の害虫誘因効果，新規機能性成分の探索，花序形成の分子機構の解明，DNA マーカーによる梨の
起源解明などの基礎研究を進めている．一方応用面においては野生梨の香り，酸味，甘みなどの評価，加工・利
用法の開発，粗放栽培特性の評価，すでに消失したと考えられている在来品種の掘り起こし，導入育種による新
品種の育成などフィールドワーク中心の研究を行い，基礎と応用の両面から果樹遺伝資源研究に取り組んでいる． 
 山崎は，イネを使った遺伝育種学の基礎研究に取り組んでいる．開花期や草丈などについて，多種多様な農業
形質を示す品種や系統が世界中で知られているが，その遺伝様式や作用については不明な点が多い．F2などの交
雑系統群ならびに品種や系統を使って，形態形質やDNA変異を詳細に分析し，連鎖分析やQTL(量的形質遺伝子座)
解析，連鎖不平衡解析やアソシエーション解析を行って，多様な形質・農業形質を支配する遺伝子を探索してい
る．また集団遺伝学を利用した新しい遺伝子同定法を開発中である． 
 和牛の生産性向上には，環境要因の改善はもちろんのこと遺伝的な要因に対するアプローチも大きな鍵をにぎ
ると考えられる．大山は和牛において過去に蓄積された表現型値と血統情報の膨大なデータを総合的に解析した
結果，脂肪交雑を代表とする経済形質の多くには遺伝的な変異が十分に存在し，各個体がもつ遺伝的な能力を指
標として経済形質の改良が可能であることを示した．そしてこの指標を利用した効率的な和牛の改良手法につい
ての検討を行っている．また今後重要度が増すと考えられる飼料の利用性や種牛性，なかでも繁殖性の改良に関
して，より効果的な指標を設定する検討も行っている． 
 一方，家畜集団がもつ遺伝的多様性の急速な低下は，近交係数の上昇に伴う遺伝的不良形質の発現や近交退化，
消費者の需要の変化や新奇的な伝染病の流行といった様々な環境の変化に対する適応能力の低下等，種々の弊害
をもたらす危険性を含んでいる．和牛は国内のみで飼養されている純粋種であるため，他品種からの遺伝子の導
入を望めない．本多は，このような和牛集団において，遺伝的多様性および遺伝的構造の変遷や現状を血統情報
を利用して調査を行っている．また，家畜集団や捕獲野生動物集団の遺伝的多様性の維持や近交回避を目的とし
た集団構造および交配様式についての研究も進めている． 
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雄（2006）：遺伝的アルゴリズムによる黒毛和種
種雄牛の供用頻度の導出，日本畜産学会第 106
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3. 博士・修士号取得者の氏名および論文題名 
 該当者なし 
 
 
4. その他の学術研究活動 
研究助成金 
科学研究費補助金基盤研究(C) 保坂和良：バレイシ

ョにおける倍数性の科学（異質 6 倍体ゲノムの
分解）（2006−2008年度） 

受託研究 保坂和良：高度青枯病抵抗性野生バレイ
ショ倍数種の育種素材化（農業生物資源研究所
ジーンバンク事業，2006-2008年度） 

受託研究 保坂和良：馬鈴しょ品種の試作と評価（キ
リンビール株式会社，2006年度） 

科学研究費補助金基盤研究(C) 片山寛則：東北地方
に自生するイワテヤマナシの保全とその利用に

関する研究 
受託研究 片山寛則：ジーンバンク事業における国

内探索調査（東北，果樹）（農業生物資源研究所
ジーンバンク事業，2006年度） 

科学研究費補助金若手研究(スタートアップ) 山崎
将紀：ウンカ類に対するイネの殺卵遺伝子の単
離と機能解析 

受託研究 大山憲二：和牛の繁殖能力評価システム
の研究並びに審査標準の検討 

 
 
学外研究機関との共同研究
 (独)果樹研究所：片山寛則：マイクロサテライトの

集団遺伝学的解析による東アジアの栽培ナシの
起源 

岩手大学教育学部：片山寛則：イワテヤマナシ果実

の香気寄与成分の探索 
山形大学農学部：片山寛則：DNA分析による山形県

飛島に自生するナシ属植物の起源
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