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【手続補正書】
【提出日】平成31年3月27日(2019.3.27)
【手続補正１】
【補正対象書類名】特許請求の範囲
【補正対象項目名】全文
【補正方法】変更
【補正の内容】
【特許請求の範囲】
【請求項１】
　キュウリの近縁野生種に由来する遺伝子移入断片を３番染色体上にホモ接合型またはヘ
テロ接合型で含んでなる栽培Cucumis sativus var. sativus植物であって、前記遺伝子移
入断片が、配列番号１の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０
１と配列番号２７の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２７と
の間に位置する量的形質遺伝子座（ＱＴＬ）を含んでなり、該ＱＴＬがキュウリ果実収量
の増加をもたらすものであり、該ＱＴＬが受託番号ＮＣＩＭＢ４２３４６で寄託された種
子に存在するＱＴＬである、植物。
【請求項２】
　前記キュウリ果実収量の増加が、同一環境下で生育させた場合における、前記遺伝子移
入断片を欠く遺伝的対照系列に比較して、前記遺伝子移入断片を含んでなる植物系統の有
意に高い植物あたりの着果数（ＦｒＰＰ）の平均、および／または同一環境下で生育させ
た場合における、前記遺伝子移入断片を欠く遺伝的対照系列に比較して、前記遺伝子移入
断片を含んでなる植物系統の有意に高い植物あたりの果実重量（ＧｒＰＰ）の平均として
表現型的に表わされる、請求項１に記載の植物。
【請求項３】
　前記３番染色体上の遺伝子移入断片が、
　　　ａ）配列番号１の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０
１のＴＣまたはＴＴ遺伝子型；
　　　ｂ）配列番号２の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０
２のＴＣまたはＴＴ遺伝子型；
　　　ｃ）配列番号３の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０
３のＴＣまたはＴＴ遺伝子型；
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　　　ｄ）配列番号４の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０
４のＴＣまたはＴＴ遺伝子型；
　　　ｅ）配列番号５の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０
５のＧＡまたはＧＧ遺伝子型；
　　　ｆ）配列番号６の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０
６のＴＣまたはＴＴ遺伝子型；
　　　ｇ）配列番号７の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０
７のＴＣまたはＴＴ遺伝子型；
　　　ｈ）配列番号８の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０
８のＴＣまたはＴＴ遺伝子型；
　　　ｉ）配列番号９の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０
９のＣＴまたはＣＣ遺伝子型；
　　　ｊ）配列番号１０の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿
１０のＣＴまたはＣＣ遺伝子型；
　　　ｋ）配列番号１１の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿
１１のＴＧまたはＴＴ遺伝子型；
　　　ｌ）配列番号１２の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿
１２のＡＧまたはＡＡ遺伝子型；
　　　ｍ）配列番号１３の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿
１３のＴＣまたはＴＴ遺伝子型；
　　　ｎ）配列番号１４の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿
１４のＡＧまたはＡＡ遺伝子型；
　　　ｏ）配列番号１５の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿
１５のＣＴまたはＣＣ遺伝子型；
　　　ｐ）配列番号１６の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿
１６のＣＴまたはＣＣ遺伝子型；
　　　ｑ）配列番号１７の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿
１７のＧＡまたはＧＧ遺伝子型；
　　　ｒ）配列番号１８の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿
１８のＣＴまたはＣＣ遺伝子型；
　　　ｓ）配列番号１９の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿
１９のＧＡまたはＧＧ遺伝子型；
　　　ｔ）配列番号２０の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿
２０のＣＴまたはＣＣ遺伝子型；
　　　ｕ）配列番号２１の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿
２１のＡＣまたはＡＡ遺伝子型；
　　　ｖ）配列番号２２の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿
２２のＴＣまたはＴＴ遺伝子型；
　　　ｗ）配列番号２３の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿
２３のＣＴまたはＴＴ遺伝子型；
　　　ｘ）配列番号２４の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿
２４のＧＡまたはＧＧ遺伝子型；
　　　ｙ）配列番号２５の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿
２５のＧＡまたはＧＧ遺伝子型；
　　　ｚ）配列番号２６の２５１番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ
＿２６のＧＡまたはＧＧ遺伝子型；
　　　ａａ）配列番号２７の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ
＿２７のＡＧまたはＡＡ遺伝子型；および随意に
　　　ｂｂ）マーカーＳＮＰ＿０１とＳＮＰ＿２７との間の全てのキュウリ近縁野生種ゲ
ノム特異的マーカー
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からなる群より選択される少なくとも１個の、好ましくは、少なくとも２個または３個の
マーカーを検出する分子マーカーアッセイによって検出可能である、請求項１または２に
記載の植物。
【請求項４】
　前記ＱＴＬを含んでなり、下記ａ）、ｂ）、ｃ）、またはｄ）：
　　　ａ）配列番号１の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０
１のＴＣもしくはＴＴ遺伝子型；配列番号２の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多
型マーカーＳＮＰ＿０２のＴＣもしくはＴＴ遺伝子型；配列番号３の７５番目のヌクレオ
チドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０３のＴＣもしくはＴＴ遺伝子型；配列番号４
の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０４のＴＣもしくはＴＴ
遺伝子型；配列番号５の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０
５のＧＡもしくはＧＧ遺伝子型；配列番号６の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多
型マーカーＳＮＰ＿０６のＴＣもしくはＴＴ遺伝子型；配列番号７の７５番目のヌクレオ
チドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０７のＴＣもしくはＴＴ遺伝子型；配列番号８
の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０８のＴＣもしくはＴＴ
遺伝子型；配列番号９の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０
９のＣＴもしくはＣＣ遺伝子型；配列番号１０の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基
多型マーカーＳＮＰ＿１０のＣＴもしくはＣＣ遺伝子型；または
　　　ｂ）配列番号１０の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿
１０のＣＴもしくはＣＣ遺伝子型；配列番号１１の７５番目のヌクレオチドにおける一塩
基多型マーカーＳＮＰ＿１１のＴＧもしくはＴＴ遺伝子型；配列番号１２の７５番目のヌ
クレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１２のＡＧもしくはＡＡ遺伝子型；配列
番号１３の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１３のＴＣもし
くはＴＴ遺伝子型；配列番号１４の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカー
ＳＮＰ＿１４のＡＧもしくはＡＡ遺伝子型；配列番号１５の７５番目のヌクレオチドにお
ける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１５のＣＴもしくはＣＣ遺伝子型；配列番号１６の７５
番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１６のＣＴもしくはＣＣ遺伝子
型；配列番号１７の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１７の
ＧＡもしくはＧＧ遺伝子型；配列番号１８の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型
マーカーＳＮＰ＿１８のＣＴもしくはＣＣ遺伝子型；配列番号１９の７５番目のヌクレオ
チドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１９のＧＡもしくはＧＧ遺伝子型；配列番号２
０の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２０のＣＴもしくはＣ
Ｃ遺伝子型；または
　　　ｃ）配列番号２０の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿
２０のＣＴもしくはＣＣ遺伝子型；配列番号２１の７５番目のヌクレオチドにおける一塩
基多型マーカーＳＮＰ＿２１のＡＣもしくはＡＡ遺伝子型；配列番号２２の７５番目のヌ
クレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２２のＴＣもしくはＴＴ遺伝子型；配列
番号２３の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２３のＣＴもし
くはＴＴ遺伝子型；配列番号２４の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカー
ＳＮＰ＿２４のＧＡもしくはＧＧ遺伝子型；配列番号２５の７５番目のヌクレオチドにお
ける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２５のＧＡもしくはＧＧ遺伝子型；配列番号２６の２５
１番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２６のＧＡもしくはＧＧ遺伝
子型；配列番号２７の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２７
のＡＧもしくはＡＡ遺伝子型；または
　　　ｄ）配列番号６の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０
６のＴＣもしくはＴＴ遺伝子型；配列番号７の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多
型マーカーＳＮＰ＿０７のＴＣもしくはＴＴ遺伝子型；配列番号８の７５番目のヌクレオ
チドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０８のＴＣもしくはＴＴ遺伝子型；配列番号９
の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０９のＣＴもしくはＣＣ
遺伝子型；配列番号１０の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿
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１０のＣＴもしくはＣＣ遺伝子型；配列番号１１の７５番目のヌクレオチドにおける一塩
基多型マーカーＳＮＰ＿１１のＴＧもしくはＴＴ遺伝子型；配列番号１２の７５番目のヌ
クレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１２のＡＧもしくはＡＡ遺伝子型；配列
番号１３の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１３のＴＣもし
くはＴＴ遺伝子型；配列番号１４の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカー
ＳＮＰ＿１４のＡＧもしくはＡＡ遺伝子型；配列番号１５の７５番目のヌクレオチドにお
ける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１５のＣＴもしくはＣＣ遺伝子型；配列番号１６の７５
番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１６のＣＴもしくはＣＣ遺伝子
型；配列番号１７の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１７の
ＧＡもしくはＧＧ遺伝子型；配列番号１８の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型
マーカーＳＮＰ＿１８のＣＴもしくはＣＣ遺伝子型；配列番号１９の７５番目のヌクレオ
チドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１９のＧＡもしくはＧＧ遺伝子型；配列番号２
０の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２０のＣＴもしくはＣ
Ｃ遺伝子型；配列番号２１の７５番目のヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ
＿２１のＡＣもしくはＡＡ遺伝子型；配列番号２２の７５番目のヌクレオチドにおける一
塩基多型マーカーＳＮＰ＿２２のＴＣもしくはＴＴ遺伝子型；配列番号２３の７５番目の
ヌクレオチドにおける一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２３のＣＴもしくはＴＴ遺伝子型、
の群の１つから選択される少なくとも１個、２個、３個、４個、または５個のマーカーを
含んでなる、請求項１～３のいずれか一項に記載の植物。
【請求項５】
　前記遺伝子移入断片がヘテロ接合型で存在し、前記１つ以上のＳＮＰマーカーがへテロ
接合性ＳＮＰ遺伝子型を有する、請求項１～４のいずれか一項に記載の植物。
【請求項６】
　前記遺伝子移入断片がホモ接合型で存在し、前記１つ以上のＳＮＰマーカーがホモ接合
性ＳＮＰ遺伝子型を有する、請求項１～４のいずれか一項に記載の植物。
【請求項７】
　前記植物が、次の型のキュウリ：スライスキュウリ、長形キュウリ、およびヨーロッパ
温室キュウリの１つである、請求項１～６のいずれか一項に記載の植物。
【請求項８】
　前記植物が単交雑Ｆ１雑種または近交系統である、請求項１～７のいずれか一項に記載
の植物。
【請求項９】
　前記植物がユーラシアキュウリ群の栽培キュウリであり、前記遺伝子移入断片が、Cucu
mis sativus var. hardwickii、C. sativus var. sikkimensis、またはCucumis sativus 
var. xishuangbannesiに由来するものである、請求項１～８のいずれか一項に記載の植物
。
【請求項１０】
　前記植物が単為結実性である、請求項１～９のいずれか一項に記載の植物。
【請求項１１】
　３番染色体上の前記遺伝子移入断片が、受託番号ＮＣＩＭＢ４２３４６で寄託された種
子から生育させた植物を別のキュウリ植物と交配することによって得られるものである、
請求項１～１０のいずれか一項に記載の植物。
【請求項１２】
　請求項１～１１のいずれか一項に記載の植物が生育することができる、種子。
【請求項１３】
　請求項１～１１のいずれか一項に記載の植物から収穫される、キュウリ果実。
【請求項１４】
　少なくとも１つの組換え３番染色体を含んでなり、該組換え３番染色体がキュウリの近
縁野生種に由来する遺伝子移入断片を含んでなり、該遺伝子移入断片が増強された果実収
量をもたらすＱＴＬを含んでなる、請求項１～１３のいずれか一項に記載の植物または種
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子の植物細胞培養物または組織培養物。
【請求項１５】
　３番染色体上に遺伝子移入断片を含んでなる栽培C. sativus var. sativus植物を同定
する方法であって、該遺伝子移入断片がＮＣＩＭＢ４２３４６に見られるものであるか、
またはそれに由来するより小さい断片であり、
　　　ａ）栽培C. sativus var. sativus植物の集団を用意すること；
　　　ｂ）前記集団を
　　　前記３番染色体上の遺伝子移入断片を検出するためのＳＮＰ＿０１～ＳＮＰ＿２７
からなる群より選択される少なくとも１つのＳＮＰマーカーを検出する分子マーカーアッ
セイを用いてスクリーニングすること；
　　　ｃ）下記：
　　　　　ｉ）前記３番染色体上の遺伝子移入断片を検出するための前記ＳＮＰ＿０１～
ＳＮＰ＿２７のＳＮＰマーカーのうちの少なくとも１個；または
　　　　　ｉｉ）前記３番染色体上の遺伝子移入断片を検出するためのＳＮＰ＿０１～Ｓ
ＮＰ＿２７から選択される少なくとも２個、３個、もしくは４個の連続したマーカー
を含んでなる植物を同定および／または選択すること
を含んでなる、方法。
【請求項１６】
　栽培キュウリ植物が、３番染色体上に、果実収量の増加をもたらすＱＴＬを含んでなる
遺伝子移入断片を含んでなるか否かを検出する方法であって、
　　　ａ）栽培キュウリまたは植物部位を用意すること、
　　　ｂ）前記植物もしくは前記植物部位または前記植物もしくは植物部位から得られる
ＤＮＡを、ＳＮＰ＿０１～ＳＮＰ＿２７および／またはマーカーＳＮＰ＿０１とＳＮＰ＿
２７との間の全てのキュウリ近縁野生種ゲノム特異的マーカーからなる群より選択される
少なくとも１個のＳＮＰマーカーを検出する分子マーカーアッセイを用いてスクリーニン
グすること
を含んでなる、方法。
【請求項１７】
　３番染色体上に収量ＱＴＬを含んでなるキュウリの近縁野生種を同定する方法であって
、
　　　Ａ）キュウリの近縁野生種系統または幾つかの系統を用意すること；
　　　Ｂ）前記系統を、ＳＮＰ＿０１～ＳＮＰ＿２７からなる群より選択される少なくと
も１個のＳＮＰマーカーを検出する分子マーカーアッセイを用いてスクリーニングするこ
と；
　　　Ｃ）以下のマーカー：
　　　　　ａ）配列番号１または配列番号１と少なくとも８５％の配列同一性を含んでな
るそのバリアントの一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０１のＴＣまたはＴＴ遺伝子型；
　　　　　ｂ）配列番号２または配列番号２と少なくとも８５％の配列同一性を含んでな
るそのバリアントの一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０２のＴＣまたはＴＴ遺伝子型；
　　　　　ｃ）配列番号３または配列番号３と少なくとも８５％の配列同一性を含んでな
るそのバリアントの一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０３のＴＣまたはＴＴ遺伝子型；
　　　　　ｄ）配列番号４または配列番号４と少なくとも８５％の配列同一性を含んでな
るそのバリアントの一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０４のＴＣまたはＴＴ遺伝子型；
　　　　　ｅ）配列番号５または配列番号５と少なくとも８５％の配列同一性を含んでな
るそのバリアントの一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０５のＧＡまたはＧＧ遺伝子型；
　　　　　ｆ）配列番号６または配列番号６と少なくとも８５％の配列同一性を含んでな
るそのバリアントの一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０６のＴＣまたはＴＴ遺伝子型；
　　　　　ｇ）配列番号７または配列番号７と少なくとも８５％の配列同一性を含んでな
るそのバリアントの一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０７のＴＣまたはＴＴ遺伝子型；
　　　　　ｈ）配列番号８または配列番号８と少なくとも８５％の配列同一性を含んでな
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るそのバリアントの一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０８のＴＣまたはＴＴ遺伝子型；
　　　　　ｉ）配列番号９または配列番号９と少なくとも８５％の配列同一性を含んでな
るそのバリアントの一塩基多型マーカーＳＮＰ＿０９のＣＴまたはＣＣ遺伝子型；
　　　　　ｊ）配列番号１０または配列番号１０と少なくとも８５％の配列同一性を含ん
でなるそのバリアントの一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１０のＣＴまたはＣＣ遺伝子型；
　　　　　ｋ）配列番号１１または配列番号１１と少なくとも８５％の配列同一性を含ん
でなるそのバリアントの一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１１のＴＧまたはＴＴ遺伝子型；
　　　　　ｌ）配列番号１２または配列番号１２と少なくとも８５％の配列同一性を含ん
でなるそのバリアントの一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１２のＡＧまたはＡＡ遺伝子型；
　　　　　ｍ）配列番号１３または配列番号１３と少なくとも８５％の配列同一性を含ん
でなるそのバリアントの一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１３のＴＣまたはＴＴ遺伝子型；
　　　　　ｎ）配列番号１４または配列番号１４と少なくとも８５％の配列同一性を含ん
でなるそのバリアントの一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１４のＡＧまたはＡＡ遺伝子型；
　　　　　ｏ）配列番号１５または配列番号１５と少なくとも８５％の配列同一性を含ん
でなるそのバリアントの一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１５のＣＴまたはＣＣ遺伝子型；
　　　　　ｐ）配列番号１６または配列番号１６と少なくとも８５％の配列同一性を含ん
でなるそのバリアントの一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１６のＣＴまたはＣＣ遺伝子型；
　　　　　ｑ）配列番号１７または配列番号１７と少なくとも８５％の配列同一性を含ん
でなるそのバリアントの一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１７のＧＡまたはＧＧ遺伝子型；
　　　　　ｒ）配列番号１８または配列番号１８と少なくとも８５％の配列同一性を含ん
でなるそのバリアントの一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１８のＣＴまたはＣＣ遺伝子型；
　　　　　ｓ）配列番号１９または配列番号１９と少なくとも８５％の配列同一性を含ん
でなるそのバリアントの一塩基多型マーカーＳＮＰ＿１９のＧＡまたはＧＧ遺伝子型；
　　　　　ｔ）配列番号２０または配列番号２０と少なくとも８５％の配列同一性を含ん
でなるそのバリアントの一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２０のＣＴまたはＣＣ遺伝子型；
　　　　　ｕ）配列番号２１または配列番号２１と少なくとも８５％の配列同一性を含ん
でなるそのバリアントの一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２１のＡＣまたはＡＡ遺伝子型；
　　　　　ｖ）配列番号２２または配列番号２２と少なくとも８５％の配列同一性を含ん
でなるそのバリアントの一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２２のＴＣまたはＴＴ遺伝子型；
　　　　　ｗ）配列番号２３または配列番号２３と少なくとも８５％の配列同一性を含ん
でなるそのバリアントの一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２３のＣＴまたはＴＴ遺伝子型；
　　　　　ｘ）配列番号２４または配列番号２４と少なくとも８５％の配列同一性を含ん
でなるそのバリアントの一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２４のＧＡまたはＧＧ遺伝子型；
　　　　　ｙ）配列番号２５または配列番号２５と少なくとも８５％の配列同一性を含ん
でなるそのバリアントの一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２５のＧＡまたはＧＧ遺伝子型；
　　　　　ｚ）配列番号２６または配列番号２６と少なくとも８５％の配列同一性を含ん
でなるそのバリアントの一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２６のＧＡまたはＧＧ遺伝子型；
　　　　　ａａ）配列番号２７または配列番号２７と少なくとも８５％の配列同一性を含
んでなるそのバリアントの一塩基多型マーカーＳＮＰ＿２７のＡＧまたはＡＡ遺伝子型；
　　　　　ｂｂ）マーカーＳＮＰ＿０１とＳＮＰ＿２７との間の全てのキュウリ近縁野生
種ゲノム特異的マーカー
の少なくとも１個または複数を含んでなるｂ）からの系統を同定および／または選択する
こと
を含んでなる、方法。
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