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アワビ類初期生態解明のための種判別技術の開発
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Abstract Three species of abalones, Haliotis discus discus, H. madaka and H.
gigantea, are distributed along the southwest coast in Japan and are common and
commercially important shellfish in the country. Survey records show a rapid decline
in fisheries production of abalones in the last decade, however, few attempts have so
far been made to study the early life stages of these species. One of the bottleneck
problems in the study of early life stages of these species is the difficulty to discrimi-
nate between species since their morphological features are very similar. In addition,
a hybrid variety of H. discus discus, and H. madaka had been reported and this fact
has made the species identification problem more complex.

The purpose of this paper was to develop a discrimination method by using molecu-
lar and monoclonal antibodies techniques for Haliotis discus discus, H. madaka and
H. gigantea during their early life stages.

Molecular（PCR）techniques
To discriminate between Haliotis discus discus, H. madaka and H. gigantea, we

analyzed some mitochondrial, 16S rDNA, COI（cytchrome c oxidase subunit I）, Cyt b
（cytchrome b） and nuclear genes, 18S and 28S rDNA, ITS （internally transcribed
spacer）, ferritin, and calmodulin-introns and discovered that PCR products related
tocalmodulin-intron were very suitable for species discrimination. A PCR-RFLP（re-
striction fragment length polymorphisms） method was developed using calmodulin-
introns. Fertilized eggs and planktonic larvae were analyzed by using 2 step PCR
method.



国内のアワビ類の初期生態は，エゾアワビHaliotis

discus hannai に つ い て は 詳 細 に 調 べ ら れ て お り

（Sasaki and Shephard，1995 ; 佐々木，2001），数多

くの先達やプロジェクト研究により，その産卵から加

入にいたる過程はほぼ解明されているといって過言で

はない。しかし，一方で，暖流系アワビ類については

初期生態がほとんど解明されていない。その原因のひ

とつとしてエゾアワビが生息する海域では，近縁の

Haliotis属がほとんど生息しないため，発生初期の浮

遊幼生および着底稚貝の調査において形態等が酷似す

る近縁種間の種判別が必要ないのに対し，黒潮や対馬

暖流の影響が強い海域では，市場で見られるものだけ

でもクロアワビH. discus discus， マダカアワビH.

madaka ， メ ガイアワ ビH. gigantea， トコブ シH.

diversicolor aquatilis， フクトコブシH. diversicolor

diversicolor，イボアナゴH. varia,の 6 種があり，ま

た，市場に出ない種でもミミガイH. asinine,マアナゴ

H. ovina,コビトアワビH. jacnensis,チリメンアナゴH.

crebrisculptaなど様々な種が生息しており，互いに生

息場や餌を巡る競合関係にあるためである。したがっ

て，後者の海域でそれぞれの種の増殖を図るためには，

まず種に応じたきめ細かな調査・研究を行い，着底場

所の選択等の環境選択性や餌料環境を明らかにし，そ

れぞれに見合った増殖策を施す必要がある。これらの

種について成貝であれば貝殻の形態等で容易に識別で

きるため，調査や研究は可能であるが，貝殻形態が不

明瞭でかつ互いに酷似する発生初期の段階で多種にわ

たる暖流性アワビ類を識別するのはきわめて困難である。
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Monoclonal antibodies techniques
Initially, we prepared monoclonal antibodies using samples of H. discus discus, H.

madaka and H. gigantea veliger larvae as antigens, and obtained H. gigantea specific
monoclonal antibodies. However, we were not able to obtain monoclonal antibodies
specific to H. discus discus and H. madaka. Hence, we performed a proteome analysis
between Haliotis discus discus and H. madaka and discovered several species-specific
antigens. Secondly, we prepared monoclonal antibodies by using these new antigens.
Consequently, we obtained monoclonal antibodies specific to each abalone species. We
then surveyed the immunological specificity of these antibodies by using field
samples.

Future goals
Most Haliotis species have a planktonic larval stage. To date, little is known about

the ecology of Haliotis discus discus, H. madaka and H. gigantea during their early
life-history stages. Consequently, the influence of the planktonic larval stage on re-
cruitment variability is not well understood. Fine scale spatial and temporal resolu-
tion in sampling coupled with an understanding of hydrodynamics would greatly
improve our knowledge of the ecology of these larvae. However, their identification,
which is traditionally based on the observation of the size of larval shells and the
pattern of shell surface sculptures under light and scanning electron microscopes, as
well as the processing of large numbers of samples, remains a major hindrance to the
study of marine invertebrate larval ecology. Antibody technique offers a powerful
tool to study planktonic larval populations for two reasons: samples can be analyzed
quickly and the method makes species identification easy. However, the method has
a serious problem such as cross-reactivity of other mollusk species. On the other
hand, PCR identification technique, although the most accurate, is time consuming
and is very expensive. Therefore, we suggest a hybrid discrimination system, by
combining PCR and monoclonal antibodies techniques to identify Haliotis species in
their early life stages.

Key words: H. discus discus, H. madaka, H. gigantea, species discrimination, PCR-
RFLP, monoclonal antibodies



Hayashi（1983）は，トコブシと，エゾアワビ，クロ

アワビ，メガイアワビ，マダカアワビの浮遊幼生につ

いて走査電子顕微鏡による詳細な観察を行い，原殻の

サイズ並びにその表面構造を観察することによってそ

れぞれ同定可能であることを見出した。しかし，この

手法では，野外で採取した幼生を同定するために，特

別な技術や多大な努力を要するため，このことが，暖

流性アワビ類の初期生態を解明するための調査・研究

の大きな隘路となってきた。

最近，風呂田（2000）が提唱した幼生ネットワーク

理論（メタ個体群）に基づく海洋生物の保全，並びに

持続的漁業生産をあげるための様々な方策（浜口ら，

2005）を推進するために必要な幼生動態調査（浜口ら，

2004）と，それによる母貝集団の特定（日向，戸簾，

2005）を実施するにあたっても，この発生初期の同定

法の問題が障害になっていると考えられる。例えば，

暖流性アワビ類で浮遊幼生の出現傾向を 2 年間調査し

た例（田中，石田，1983）では，卵やトロコフォア幼

生を含む全卵・幼生数は年による差が小さかったもの

の，発育の進んだベリジャ－期幼生は年による差が大

きかったとしている。この原因のひとつとして，ベリ

ジャー期に至る過程で移送（時には無効分散）された

可能性が高いと考えられるが，これを解明するために

は，調査対象となる海域の海水流動，及び浮遊幼生の

動態調査を行う必要がある。浮遊幼生の動態が明らか

になれば，千葉県等（柴田，2002）で進められている

母貝場の造成事業においても，“母貝をどこに配置すれ

ばよいか”が明らかとなり，効率よく再生産による資

源量の増大を図ることが可能になると考えられる。

このように，暖流性アワビ類について，発育段階に

応じた生活史完結型のきめ細かな資源回復策を講じる

ためには，発生初期の浮遊幼生並びに着底初期稚貝の

迅速かつ簡便な同定法の開発が必須であるといえる。

そこで，本研究では，浜口ら（2004）が解説してい

る発生初期の貝類の様々な種判別方法の中から，簡便

で再現性の高い遺伝子解析とモノクロ－ナル抗体を用

いて同定手法を開発するとともに，完成した手法につ

いて，複数の地域で採取した幼生や稚貝を用いて分析

を行い，実用化のための検証を行った。

生化学的手法による種判別技術の開発の経緯

今回の技術開発では，原（1992）によって亜種レベ

ル以下の関係とされているクロアワビ，マダカアワビ，

メガイアワビ，（エゾアワビ）をどう識別するかが問題

となる。なかでも，クロアワビとマダカアワビ（およ

びエゾアワビ）については，これまでの研究（原，

1992 ; 上島ら1，1993）により地方品種レベルとされ，

場合によっては遺伝子交流の可能性が示唆されている

ことから，各遺伝子領域の差は小さいと考えられる。

抗体を用いた判別方法は，対象となる生物の体成分に

含まれる糖鎖やタンパク質の構造による差によって行

い，一般に，これらの分子は遺伝子（なかでもミトコ

ンドリアDNA）と比較して，変異がかなり遅く比較し

たい対象間に差が無いことが予想されるので，前述し

た状況は，この手法の開発はきわめて困難であるとい

うことを意味している。

遺伝子解析による判別法の開発経緯

海洋生物でよく使われているミトコンドリアDNAの

16S ribosomal RNA（以下16SrRNAとする）やcyto-

chrome c oxidase subunit I（以下COIとする）の塩

基配列を解析すると，クロアワビ，マダカアワビおよ

びエゾアワビの塩基置換はほとんど無く，また，適当

な制限酵素サイトに塩基置換がないことから，この領

域を使ってこれら 3 種を簡便に識別することは困難で

ある。An et al.（2005）はこれら二つの領域を利用し

てアワビ類の系統関係を解析している。この領域を用

いる限り，トコブシとクロアワビ等の関係は明らかで

あるが，クロアワビ，エゾアワビ，マダカアワビの関

係を論じるには塩基置換数が少なく，解像度が低いの

で信頼性に欠けると考えられる。

そこで，本研究では，まずこれらの領域を最初に捨

てて別の領域について探索を行った。しかし，アワビ

類でそれら以外のミトコンドリアDNAの情報は，本プ

ロジェクト開始時（平成13年）にはなかった。しかし，

核DNAに関しては当時でもHuang et al., 1997; Metz

et al., 1998 ; Muchmore et al., 1998 ; Evans et al.,

2000 ; Selvamani et al., 2000 ; Sekino and Hara

2001等のミニ，マイクロサテライト（以下MSとする）

の報告があり，集団解析あるいは種間比較が試みられ

ており，これらの手法を用いると最も近縁とされるク

ロアワビとエゾアワビの識別も可能である（原・関野，

2002）。しかし，これらは集団マーカーであり，本研究

の目指す初期生態解明のための種判別技術は個体レベ

ルでの識別が必要となる。一方，MSによって識別可

能ということは，核DNAのジャンク領域などに種判別

が可能となる領域があると考えられた。そこで，核

DNA上にコードされ，ポリジーンであるカルモジュリ
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ンのイントロン多型について，（Corte-Real et al.，

1994）で報告されている方法を基に，当研究室で改変

した手法によりクロアワビ，マダカアワビ，メガイア

ワビ，エゾアワビで比較することにした。

このように解析方法は決まったが，そこで新たな問

題が生じた。現在，国内の貝類を分類するために最も

有用な日本近海産貝類図鑑（奥谷，2000）等による形

態分類では，クロアワビとメガイアワビは識別可能で

あったが，クロアワビとマダカアワビについては実際

の各地でマダカアワビとされている個体を見ると形態

には相当変異があり，また，研究者によって見解が異

なるなど分類は困難であった。また，近年，各地でマ

ダカアワビは減少しており，試料の入手も困難であっ

た。そこで，本研究では，とりあえず神奈川県で形態

的特徴を基に選抜され，維持されてきたマダカアワビ

種苗を“マダカアワビ”として使用することにした。

ただし，この種苗が本当にマダカアワビであるかどう

かは，今後，さらに検討を要すると思われる。

さて，このようにして解析する試料が決まったので，

早速前述のカルモジュリンイントロンの多型を調べた。

その結果，クロアワビ・マダカアワビとメガイアワビ

については明瞭な差が認められ，また，クロアワビと

マダカアワビにも差が見られるバンドがいくつか検出

された。それぞれについてクローニングを行い，塩基

配列を決定したところ，クロアワビ，マダカアワビ，

メガイアワビ，（エゾアワビ）でそれぞれ塩基置換があ

り，かつ，その置換の一部が制限酵素サイトとなって

いるものが発見された。その領域については，便宜上

MDKS領域と呼ぶことにする。このMDKS領域はカル

モジュリンのイントロンの一部であり，クロアワビ，

マダカアワビ，メガイアワビ，（エゾアワビ）で多少の

長さの差があるものの1158－1196bp程度である。クロ

アワビと比較してみると，エゾアワビにこのうち 5 塩

基，マダカアワビに 7 塩基，メガイアワビに11塩基置

換とこの種にのみ特異的な挿入・欠損領域があること

が明らかとなった。さらに，これらの置換はそれぞれ，

クロアワビには制限酵素MunI，マダカアワビにはClaI，

メガイアワビにはAclI，（エゾアワビにはSmaI）の認

識部位があり，かつ，その部位はMDKS領域のほぼ中

央部に位置しており，制限酵素処理後のバンドが確認

しやすい位置であった。また，MDKS領域を標的とし

たPCRでは，これらのアワビ類以外の小型アワビ（ミ

ミガイ，マアナゴ，チリメンアナゴ，イボアナゴ，ト

コブシ，フクトコブシ）では産物が得られなかった。

そこで，まず，MDKS領域をPCRで増幅し，産物が

得られた場合，上記酵素を用いた制限酵素断片長解析

（RFLP）によってクロアワビ，マダカアワビ，メガイ

アワビの識別が可能となった（Fig. 1）。この方法を用

いて，共同研究者並びに協力機関である和歌山県，大

分県，佐賀県から試料を採取し，解析を行ったところ，

各地のアワビ類でも適用可能であることが明らかとなっ

た。また，野外試料の一部には，形態的にもクロアワ

ビとマダカアワビの交雑種と思われる個体が多くあり，

MDKS領域による判別結果でも同様の結果が得られた。

この交雑が疑われる個体の出現割合は西に行くほど高

くなる傾向を示した。また，特にマダカアワビの種苗

生産用親貝にはクロアワビと思われる個体が混入して

おり，得られた幼生がほとんどハイブリッドであると

思われる場合もあった。

マダカアワビとクロアワビの関係については，（原，

1992）によると地方品種レベルであるとされており，形

態的にも差異があるのでまったく同一のものではない

と考えられるが，（小池ら，1988）は暖流性アワビ類の

交雑種を使って実験しており，互いに交雑可能である。

これら 2 種の分布域は重なっているので，何らかの隔

離機構が無いと互いに交雑し，種（集団）の独立性は

維持できない。一般に，マダカアワビは深いところに

生息していると言われており，分布水深や産卵時期を

変えることによってそれぞれの集団の独立性を保って

きた可能性がある。そのため，もし仮にこのような機

構で両者が棲み分けてきたならば，両者の放流場所を

明確に識別して放流しないと放流効果は期待できない

と考えられる。また，交雑個体は本来の種とは異なる

行動・生態的特性を持つので，例えば，クロアワビと

マダカアワビの交雑種を放流した場合，両種の生息場

所に進出し，さらに交雑を進めることで本来のクロア

ワビやマダカアワビの生息場所や集団の独立性を低下

させることが予想される。そこで，このような問題を
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Fig. 1. Restriction fragment length polymorphisms
revealed by digestion of MDKS region with re-
striction enzyme AclI （A） and MunI （B）. Hd;
Haliotis discus discus , Hm ; H.madaka, Hg ; H.
gigantea, M ; DNA marker（100-bp ladder）.



解決するためには，親貝をしっかり識別した後に種苗

生産を行う必要があると考えた。

そこで，長崎県総合水産試験場で飼育中のクロアワ

ビ，マダカアワビ親貝について生かしたままDNA試料

を採取し，MDKS領域による識別を行った後，種苗生

産を行うことが可能かどうかを検討した。すなわち，

親個体について個体識別を行った後，親貝としての仕

立てを行う前のクロアワビおよびマダカアワビから血

リンパ球あるいは外套膜の一部を採取し，DNAを抽出

してMDKS領域による識別を行い親個体とした。これ

らの親個体からは順調に種苗生産ができたことから，

それぞれ便宜上ではあるが“純系”の幼生および稚貝

を得ることが可能となった。

一方，この幼生および稚貝を用いてMDKS領域を用

いた識別方法を検討したところ，浮遊幼生および着底

初期稚貝では得られるDNA量が少なく，また，MDK

S領域は核DNAの一部でありミトコンドリアDNAのよ

うにコピ－数が多くないことからsingle PCRでは判別

が困難であることが明らかとなった。そこで，MDKS

領域の検討に用いたカルモジュリンイントロンを標的

としたPCRプライマ－CAD-1とCAD-2を用いた 2 step

PCRを検討したところ，卵から着底初期稚貝までの判

別が可能となり，本法は暖流性アワビ類について全生

活史に適用可能な識別方法となった。

また，MDKS領域は核DNAであるために，交雑マ－

カ－としても機能することが期待されたが，上記の便

宜上の“純系”を用いて交雑実験を行ったところ，次

世代はすべてハイブリッド型，さらにその次世代はメ

ンデルの法則とおりの出現比率となった。しかも，ク

ロアワビとマダカアワビの交雑実験を，MDKS領域を

用いて識別した親貝を用いて 2 年間実施したところ，

いずれの年も受精後の発生率が純系同士では90％を超

えたのに対し，常に70％程度となりやや下がる傾向を

示した。この原因については今後も検討を要するが，

これらの種間の交雑は受精後の生残率を低下させる可

能性があるのではないかと考えられた。アワビ類は多

産型（ｒ戦略）戦略をとるため，多くの卵や幼生を産

出することが重要であるが，前述の結果から，両者の

交雑もそれぞれの再生産を危うくする可能性があるこ

とが懸念される。

したがって，マダカアワビとクロアワビの生態的特

徴，特に，両集団が何らかの隔離機構によって分離し

て成立してきたと考えると，今後はその隔離機構（例

えば深さによる棲み分けや産卵時期をずらす等）を解

明し，それぞれに見合った場所への放流や増殖策を施

す必要があると考えられる。そのためには，国内各地

でクロアワビ，マダカアワビ，メガイアワビについて，

浮遊幼生時期から 3 種を識別して調査を行い，それぞ

れの生態的特徴を明らかにする必要があると考えられ

る。そこで，MDKS領域による種苗生産用親貝の識別

並びに幼生および着底稚貝の種判別マニュアルを添付

するので，参照されたい（添付資料－1，添付資料－2）。

抗体による判別技術開発の経緯

前述のように，クロアワビ，マダカアワビ，メガイ

アワビの浮遊幼生や着底稚貝の種判別用の抗体の作成
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Fig. 2. Two-dementional electrophoretic patterns of veliger larvae of Haliotis
discus discus and H. madaka. Arrows show the each species specific spots.



のうち，クロアワビとマダカアワビは互いに近縁であ

り，それぞれを識別できる抗体を作製することは困難

である。したがって，今回は二次元電気泳動（Fig. 2）

を活用し，両者に特異的な抗原ならびに抗体の選別を

行った。その結果，クロアワビおよびマダカアワビに

特異的な抗体を作成するに至った。ただ，アワビ類幼

生に抗体による識別方法を適用する場合には，幼殻の

構造上の問題から，抗体を体内に浸透させるのが困難

であり，二枚貝で使用されている方法をそのまま適用

することはできない。この問題については第 2 期課題

で検討しているため，第 2 期後には，野外で採取した

アワビ類浮遊幼生の種判別を抗体で効率よく行うこと

が可能になる予定である。

今後の課題

MDKS領域による分析は， 先にも述べたように核

DNAであること，コピ－数が少ないことなどから 2

step PCRを余儀なくされている。この方法をより簡便

にするためにはコピ－数が多いミトコンドリアDNAの

情報を活用すること等が考えられる。これまでに，

Haliotis属ではH.rubraでミトコンドリアDNAの全長

解析が実施されるなど16SrRNAやCOI以外の領域の活

用も可能となっている。現在，我々は，これまでに当

研究室で確立した海産無脊椎動物のミトコンドリア

DNA全長解析手法によって得た，ミトコンドリア全長

解析結果による近縁種間の比較（例えばYasuda et al.,

2006）を実施している。そこで本プロジェクト研究第

2 期課題では，この手法を用いてクロアワビ，マダカ

アワビ，メガイアワビ，エゾアワビについてミトコン

ドリアDNAの全長解析を実施し，これによって得られ

る情報を活用してより簡便な浮遊幼生の種判別技術を

開発すると共に，ミトコンドリアDNA中の高度変異領

域を活用した新たな集団解析法の開発も進めている。

また，ミトコンドリアDNA全長の情報による系統解析

は，情報量が多いために信頼度が高まる。そこで，こ

れまでにミトコンドリアの一部を利用した系統解析に

よっても明瞭な結論が出ていないクロアワビ，マダカ

アワビ，エゾアワビの関係について明らかにする予定

である。

また，本課題で作成したモノクロ－ナル抗体の一部

は，アワビ類幼生の卵黄や体成分を認識するため，こ

れを活用し，アワビ類幼生 1 個体の卵黄タンパク質や

体成分の定量分析法を確立することが可能であり，こ

の取り組みも第 2 期課題で東北区水産研究所の高見主

任研究官を中心として検討されている。このように本

課題の成果は，アワビ類幼生並びに着底稚貝の餌料環

境を評価する手法としての応用が可能となるなど種判

別以外の研究にも役立っている。

本課題で開発した二つの種判別方法によって，これ

までは困難であったクロアワビ，マダカアワビ，メガ

イアワビの浮遊幼生が識別できるようになったことか

ら，これらのアワビ類の産卵期に浮遊幼生の動態解明

を行って，その分散・回帰機構を解明して，母貝の適

正配置とその管理を行うなどの持続的生産のための戦

略的な栽培漁業を行うことも可能となった。これまで

アワビ類の栽培漁業は，放流種苗を採捕するという形

で実施されてきたが，今後は産卵生態や初期生態に基

づき，資源の再生産機構の再構築を目指す方向性で実

施する必要があると考える。
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添付資料－１ 種苗生産に用いるアワビ親貝用の種判別マニュアル

用意するもの：1.5～3mLのシリンジ，滅菌したプラスチックチュ－ブ（1.5mL），HotStar Taq DNA

polymerase（Qiagen 203203等），DNeasy Tissue Kit（Qiagen 69504等），1.5mLのプラスチックチュ－

ブが架かる卓上遠心機，0.2mLPCRチュ－ブ，サ－マルサイクラ－

腹足部からシリンジで血リンパ液を採取。外套膜縁辺部 5mm 程度で

も良いが，種判別は血リンパ液の方が良好な結果が得られる

採集した血リンパ液を滅菌プラスチックチュ－ブに入れ 3000rpm 程

度で遠心操作を行い， 上清を捨てる。外套膜縁辺部はこの操作は必

要ない。

残存した細胞あるいは外套膜縁辺部から DNeasy Tissue Kitで DNA の抽出

PCR条件

95℃ 15分間

95℃ 30秒間

65℃ 30秒間 35サイクル

72℃ 45秒間

72℃ 5 分間

HotStart Taq

Primer MDKS-1 : TCAACGAGGTAGATGCTGATGGTGAGTGC

MDKS-1R : GTTGACGATATGTTGTTGCCAGCGGTTTCGA

目的に応じて制限酵素（AclI;メガイアワビのみ切断，ClaI;マダカアワビのみ切断，

MunI;クロアワビとメガイアワビ両種切断）を選択し，PCR 産物に規定量を加え，

それぞれの酵素に応じた温度と反応時間で処理する。その後，電気泳動を行い Fig.2

に示すバンドパタ－ンを参照し，種判別を行う。クロアワビとマダカアワビの識別の

際には，両者の交雑によって生じたと考えられる ClaI と MunI でともに切断される

個体が出現するので注意を要する。



暖流性アワビの種判別技術開発 83

添付資料－２ アワビ類浮遊幼生および着底初期稚貝の種判別マニュアル

用意す るもの ：24穴 マイク ロプレ －トか 滅菌し たプラ スチッ クチュ －ブ （1.5mL）， ExTaq DNA

polymerase（TaKaRa）， HotStar Taq DNA polymerase（Qiagen 203203等），DNeasy Tissue Kit

（Qiagen 69504等），0.2mLPCRチュ－ブ，サ－マルサイクラ－

野外で採取した試料からアワビ類幼生を取り出し，

一個体ずつ24穴マイクロプレ－トか滅菌プラスチッ

クチュ－ブに入れる。

幼生および稚貝からDNeasy Tissue KitでDNAの抽出

PCR条件（first step）

95℃ 1 分間

95℃ 30秒間

55℃ 30秒間 30サイクル

72℃ 45秒間

72℃ 5 分間

Ex Taq

Primer CAD-1 : CCGAATTCCAAGACATGATCAACGAGGT

CAD-2 : CCGAATTCATCTTGCGCGCCATCAT

目的に応じて制限酵素（AclI;メガイアワビのみ切断，ClaI;マダカアワビのみ切断，

MunI;クロアワビとメガイアワビ両種切断）を選択し，PCR産物に規定量を加え，そ

れぞれの酵素に応じた温度と反応時間で処理する。その後，電気泳動を行いFig. 2 に

示すバンドパタ－ンを参照し，種判別を行う。クロアワビとマダカアワビの識別の際

には，両者の交雑によって生じたと考えられるClaIとMunIでともに切断される個体

が出現するので注意を要する。

PCR条件（second step）

95℃ 15分間

95℃ 30秒間

65℃ 30秒間 30サイクル

72℃ 45秒間

72℃ 5 分間

HotStart Taq

Primer MDKS-1 : TCAACGAGGTAGATGCTGATGGTGAGTGC

MDKS-1R : GTTGACGATATGTTGTTGCCAGCGGTTTCGA




