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RAD-Seq とは? 

RAD-Seq: Restriction-site Associated DNA  Sequencing 
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制限酵素サイトの周囲のみを、配列解析対象とする手法 



RAD ライブラリの調製方法 
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RAD 探索 と RAD ジェノタイピング 
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RAD 探索: 

ゲノム未決定種でのSNP開発 

RAD ジェノタイピング:  

ゲノム決定種・RAD開発種での多サンプル・系統的SNP型決定 



低密度解析 と 高密度解析 
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低密度解析: 低コスト、探索範囲は狭い (e.g. 8bp認識の制限酵素カット) 

高密度解析: 高コスト、探索範囲は広い (e.g. 6bp認識の制限酵素カット) 

RAD-Seq では、 

全ゲノムの 0.1~10% 領域を 

解析対象とする 

RAD-Seq のポジショニング 
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RAD-Seq 

1.5千~15万サイト 

コスト 

探
索
可
能
な
マ
ー
カ
ー
の
数

 

Amplicon 

多数は困難 

RNA-Seq 

3~4万遺伝子 

Whole Genome 

ゲノムの90%~ 



コンサルテーションからバイオインフォマティックスまで 

一貫した解析・サポート体制を構築 
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RAD-Seqライブラリの調製 

HiSeq 2000シーケンシング 

バイオインフォマティックス 

ヒアリング 

 生物種、可用リソースについて 

 解析目的、目指すゴールについて 

 詳細についてお聞かせ願います 

コンサルテーション 

パッケージの選択 

 RAD探索 

 RADジェノタイピング 

 RADエコノミータイピング 

解析規模の選択 

 高密度解析 

 低密度解析 

RAD-Seq の解析実績 by 
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探索例: 

米中のレンギョ間のマーカー開発 

ヒマワリの品種間のマーカー開発 

ジェノタイピング例: 

大麦の一種 

ドクムギ 

ご検討中のプロジェクト内容を 

是非お聞かせください 
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