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モモ（Prunus persica (L.) Batsch）は中国原産の落葉

果樹である．日本では弥生時代の遺跡から種子が発

見されており，非常に古い時代から栽培が行われて

きたと考えられる 4)．現在，日本では約 9,950ha にわ

たってモモが栽培されているが 9)，その多くが明治時

代に中国から日本に導入された‘上海水蜜桃’に由

来する品種であり 14)，変種であるネクタリンや蟠桃

を除いてそれ以外の品種はほとんど栽培されていな

い．そのため，現在の主要栽培品種とは異なる系統

のモモの育成や栽培は，新たな付加価値を持つ商品

を生み出す可能性が期待される． 
近年，遺伝情報を利用した解析技術が急速に進歩

している．モモにおいても DNA マーカーが多数作出

されており，品種判別 10)や親品種の同定 14)等に利用

されている．DNA マーカーには様々な種類があるが，

DNA 中の反復配列を検出する SSR （Simple Sequence 
Repeat）マーカーが，再現性の面や情報量の観点から

広く活用されている 10, 11)．そこで本研究では，県内

で栽培されている，現在の主要栽培品種とは来歴の

異なる可能性のあるモモについて，SSR マーカーを

利用して系統解析を行い，その来歴の検証を試みた． 
 

 

材料および方法 

 

植物材料 

奈良県磯城郡田原本町の個人宅で栽培されている

モモ（以下‘黒田桃’）を解析対象とした．この‘黒

田桃’は，園主からの聞き取りによると,大阪府東大

阪市において明治以前に栽培されていた‘稲田桃’7)

の一系統あるいは実生とのことであった．実際に果

実は‘稲田桃’と同様にやや小型であり，先端が尖

った形状である（第 1 図）．この‘黒田桃’に加え，

モモ 8 種（‘白鳳’，‘あかつき’，‘清水白桃’，‘上海

水蜜桃’，野生桃（長野県原産）およびハナモモ 3 種

（A～C，いずれも中国原産）），モモの変種であるネ

クタリン‘秀峰’，およびモモの近縁種であるアーモ

ンドとウメ‘南高’を実験に供試した．‘黒田桃’，‘白

鳳’，‘あかつき’，‘清水白桃’，ネクタリン‘秀峰’，

アーモンドおよびウメ‘南高’については，2012 年

の 7～8 月に成葉から DNeasy Plant Mini kit (Qiagen)
を用いて DNA を抽出した．それ以外の品種について

は，京都大学農学研究科農学専攻果樹園芸学研究室

で保管されている抽出済みの DNA を供試した． 
SSR マーカーを用いた系統解析 

大橋ら 11)と Yamamoto ら 13)が報告した SSR マーカ

ーのうち，安定して PCR 結果が得られた 6 種類のプ

ライマーを実験に供試した（第 1 表）．PCR には ExTaq
（タカラバイオ）と付属のバッファーおよび dNTP
を用い，20～50ng のテンプレート DNA を添加して，

反応溶液量を 12.5μl とした．反応時間は 94℃1 分， 
54℃1分，72℃1分とし，35サイクルの反応を行った． 
PCR 産物は 3～4%のアガロースゲルで 125V，70～90
分間電気泳動し，SYBR Gold Nucleic Acid Gel Stain
（Life Technologies）を用いて染色後，UV 照射下でシ

グナルを検出した． 

第 1 図 ‘黒田桃’の果実 
Fig.1. Fruits of ‘Kuroda-momo’ 
※片岡慎治氏提供 
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林 3)の方法に基づいて，シグナルパターンの類似度

を元に距離行列を算出し，UPGMA（Unweighted Pair 
Group Method with Arithmetic mean）法とNJ （Neighbor 
Joining）法により系統樹を作成した．なお系統樹の

作成には Phylodendron version 0.8d2)を用いた． 
 

 

結果および考察 

 

6 種類の SSR マーカーを用いて 12 系統を解析した

ところ，合計 24 種類の allele が観察された．この結

果をもとに，UPGMA 法と NJ 法により系統樹を作成

した（第 2 図，第 3 図）． 
‘白鳳’，‘あかつき’および‘清水白桃’は日本

における現在の主要栽培品種である．‘白鳳’は‘白

桃’×‘橘早生’により，‘あかつき’は‘白桃’×

‘白鳳’により，それぞれ作出された品種であり，‘清

水白桃’は‘白桃’と‘岡山三号’の混植園におい

て発見された品種である 10)．そのため，これら 3 品

種は非常に近縁な関係にあると考えられ，実際に今

回の解析でも小規模なクラスターを形成した． 
また，これら現在の日本の栽培品種は，明治時代

に導入された‘上海水蜜桃’を起源とすることが報

告されている 14)．今回の系統解析においても，‘上海

水蜜桃’は同じモモの中でもハナモモ（A，B），野生

桃および変種であるネクタリン‘秀峰’よりも，現

在の栽培品種群に近縁であることが示された．なお

ハナモモ C は‘上海水蜜桃’の近くに位置づけられ

たが，これは今回供試したハナモモが中国由来の品

種であり，‘上海水蜜桃’との交配により生み出され

た可能性，あるいは‘上海水蜜桃’と共通祖先を持

つ可能性が考えられた．また，UPGMA 法によって系

統樹を作成したところ，モモとは別種であるアーモ

ンドが，ネクタリンや野生桃，ハナモモ（A～B）よ

りも現在の栽培品種群に近縁であるという結果が得

られた（第 2 図）．これに対し，NJ 法による系統樹で

第 2 図 UPGMA 法によるモモとその近縁種の系統樹 

Fig.2. Phylogenic tree of peaches and their relatives with 
UPGMA method 

第 3 図 NJ 法によるモモとその近縁種の系統樹 

Fig.3. Phylogenic tree of peaches and their relatives with 
NJ method

SSR マーカー名 配列 

M6a11) 

F: 5’-AGAAGGGCAAGCCCAAGTGC-3’ 

R: 5’-TGCAAAGCCAGAGCCCACAA-3’ 

M12a11) 

F: 5’-AGGTGCCTCATCTTCTTCTCTTG-3’ 

R: 5’-GTGTGGTGAGGGGTGAGAGC-3’ 

MA15a13) 
F: 5’-TGAGTTCGATGGAGCCTCCT-3’ 

R: 5’-GGTTACTCCCCCCATTGTCA-3’ 

MA31a13) 

F: 5’-AAGTGTGTTTCTGCGTTTGT-3’ 

R: 5’-AACGCAAGGAAGAATAAGGA-3’ 

MA42a13) 

F: 5’-GCAGAGCAAGCAAGCAAGCA-3’ 

R: 5’-CTCTCACTTCTCAGACCCTC-3’ 

MA51a13) 

F: 5’-ACATCATAAACATCGCAGTA-3’ 

R: 5’-TTTGGAGCTAAATGGGTATC-3’ 

第 1 表 実験に供試した SSR マーカー 

Table 1. SSR markers used in this research 
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はアーモンドはモモとは異なるクラスターに位置づ

けられており，また Martinez-Gomez らはモモ，アー

モンドおよびその近縁種を対象とした系統解析を行

い，アーモンドがモモとは別のクラスターを形成す

ることを報告している 8)．このことから，今回の

UPGMA 法による系統樹におけるアーモンドの位置

については，供試個体数とマーカー数が少なかった

ために，推定が不正確になった可能性が高いと考え

られた． 
今回解析の主対象とした‘黒田桃’は，大阪府東

大阪市において明治以前に栽培されていた‘稲田桃’

の一系統あるいは実生とされている 7)．系統解析の結

果，いずれの系統樹においても‘黒田桃’は，現在

の主要栽培品種のクラスターとは少し外れた場所に

位置づけられた．このことから，‘黒田桃’はその遺

伝的背景が現在の主要栽培品種群とは少し異なる，

ユニークな品種である可能性が示唆された． 
‘黒田桃’が，現在の日本の主要栽培品種群と遠

縁であることは，生産・販売上のメリットを有して

いるとともに，育種資源としての価値を持っている

といえる．前者については，例えばモモの変種であ

る蟠桃や，カキ‘御所’のように，希少価値の高い

商品として販売したり，地域おこしの材料の一つと

して活用できる可能性を有していると考えられる．

また後者については，新たな遺伝的背景を有する品

種の育成への利用が期待される．これまでに様々な

果樹において交配育種が行われているが，欠点の少

ない品種・系統が繰り返し利用される傾向にあり，

新品種の遺伝的多様性が低下することが指摘されて

いる 12)．ニホンナシ（Pyrus pyrifolia Nakai）ではこの

ような近親交配を防ぐため，チュウゴクナシ（P. 
bretschneideri Rehder）との種間交配が行われ，その子

孫から‘王秋’が育成された 6)．またカキでは，これ

までは完全甘ガキ品種同士の交配によって新たな完

全甘ガキ品種の育成が行われてきたが，近親交配の

影響が顕著になったことから，近年では非完全甘ガ

キ品種を活用した育種が行われている 12)．モモにつ

いても，遺伝的多様性の増大には‘上海水蜜桃’に

由来しない系統や，現在の栽培品種とは類縁関係の

遠い系統を用いた育種が有効であると考えられ，‘黒

田桃’はこのような育種材料としての活用が期待さ

れる． 
今回はモモ 10 系統を含む 12 系統を供試したが，

今後は供試系統数を増やすことで，‘黒田桃’の来歴

に関する情報をより詳細に得ることができると思わ

れる．特に‘黒田桃’と，‘黒田桃’の由来とされて

いる‘稲田桃’との関係性については，園主からの

聞き取りと果実のおおまかな形質によって近縁であ

ると推測しているのが現状である．そのため，‘稲田

桃’を対象として同様の解析を行うことによって,‘黒

田桃’が‘稲田桃’に由来することを証明すること

ができると考えられる． 
また，同様の方法によって来歴の不明な遺伝資源

の解析を行い，遺伝的背景を明らかにできることが

期待される．モモは頑丈な核を持つために年月を経

ても分解されにくく，栽培植物の中でも出土遺跡数

が多い植物である 5)．そのため，遺跡等から出土した

モモ種子から DNA を抽出することができれば，当時

の栽培品種と現在の栽培品種との遺伝的関連につい

ても知見が得られる可能性が高いと考えられる． 
近年では遺伝情報を利用した解析技術が向上し，

DNA マーカーによる詳細な連鎖地図が作成されると

ともに 15)，一塩基多型（SNPs: Single Nucleotide 
Polymorphisms）を用いた全ゲノム解析等も行われて

いる 1)．これらの技術を活用することにより，モモと

その近縁種に関する有益な情報を得られることが期

待できる． 
 

 

摘要 

 

6 種類の SSR マーカーを用いてモモとその近縁種

の系統解析を試みた．現在の主要栽培品種は小規模

なクラスターを形成した．現在の主要栽培品種とは

来歴の異なる可能性のある，県内で栽培されている

‘黒田桃’に関しては，系統樹上では現在の主要栽

培品種群とは少し異なる場所に位置づけられ，遺伝

的背景がやや異なる可能性が示唆された． 
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