
②ハチミツ中の花粉のDNA解析による蜜源植物
特定手法の構築

１）ハチミツ採取条件の検討（群ごと or 混合） ２）ハチミツから抽出可能なゲノム量の比較

３）まとめ及び今後の検討課題

メタゲノム解析（群ごと）

メタゲノム解析（群ごと）

メタゲノム解析（群ごと）

メタゲノム解析（混合サンプル)
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サンプルによってバラつきが存在

ハチミツの種類により抽出可能なゲノムDNA量が
異なる（経年による低下やソバ蜜は少ない傾向）

・メタゲノム解析は訪花植物（蜜源・花粉源）の調査に利用可能
・混合した蜜でも主要な蜜源を特定可
・採取から時間がたつと抽出できるゲノムDNA量が低下するため、

採蜜後すぐに分析する必要

➢ ミツバチのダンス解析と蜜源解析の組み合わせにより、蜜蜂が放花している
採蜜地域の絞り込みが可能か検証する必要
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