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【解 説】 

シリーズ： 日本の森林樹木の地理的遺伝構造（1） 

スギ（ヒノキ科スギ属） 

津村 義彦*, 1 

 
 

はじめに 

 
 スギCryptomeria japonica D. Donはスギ科に分類されて
いたが、近年の分子系統研究の結果、広義のヒノキ科と

して統合した方が妥当だとの結論がでたため（Kusumi et 
al. 2000）、現在では広義のヒノキ科スギ属に属する種とな
っている。また近縁種と言われている中国の浙江省の天

目山に分布する柳杉（C. fortunei）がある。葉緑体 DNA
の結果では柳杉と日本のスギと違いはない（Tsumura et al. 
1995）。日本国内には主に日本海側に分布する変種のアシ
ウスギ（C. japonica var. radicans）があると言われている。
形態的にはアシウスギは針葉が短く枝がしなやかで雪を

捕捉しにくい形態をしている。また多雪地帯では伏条更

新を良く行っていることが明らかになっている（Taira et 
al. 1997；Moriguchi et al. 2001）。樹高は最大で50ｍ以上に
なり、成長も早いため、わが国の最も重要な造林樹種と

なっている。わが国で最も樹高の高い個体（58ｍ）は秋
田県の仁鮒水沢スギ植物群落保護林にあると言われてい

る。また植林であるが高野山のスギ並木の中には樹高 50
ｍを超える個体も見られる。大面積が残っている屋久島

は巨樹スギが多く残っているが、樹高は 30ｍ前後の個体
で「あばれスギ」が多い（屋久杉自然館 2002）。戦後の
拡大造林の際に積極的に造林が行われたため､現在では

日本の人工林面積約 1000万 haの約 45%をスギが占めて
いる。 
 種子散布は重力と風力によるが、母樹から200ｍ程度ま
で散布されている（Takahashi et al. 2008）。花粉散布は長
距離におよび他の風媒の樹種と同様に遺伝的な混合が起

こりやすい種である。 
 スギの天然分布は，北は青森県の鰺ヶ沢天然林から、

南は鹿児島県の屋久島まで広範にわたっている。スギ天

然林は日本海側に多く、湿潤な土壌を好むため、降水量

が多い地域に多く見られる（林 1960、図̶1）。現在の天
然分布は花粉分析の結果、4000年ほど前に形成されたと
いわれている。それ以前の最終氷期（約 1万 5000年前）
には、いくつかの逃避地（refugia）（伊豆半島周辺・若狭
湾周辺・隠岐ノ島・屋久島など）に大きな集団が分布し

ていたと考えられている（Tsukada 1982）。スギは古代か
ら建築材料などとして各地で利用されてきた。そのため、

天然林の伐採、保育などが積極的に行われてきており、

現在では手つかずのスギ原生林はほとんど存在しない。

広大なスギ天然林が残っている屋久島でも、山奥まで過

去の伐採の形跡が残っている。現在、遺伝子保存林とし

て指定されている森林は 212 カ所で、100 ヘクタール以
上の屋久島、秋田県仁別、秋田県桃洞佐渡、大杉谷など

の大きな森林を除くと、どれも数ヘクタールから数十ヘ

クタールの小さな森林しか残されていない

（Tsumura2011）。 
 

図̶1 スギの天然分布（林 1960）と最終氷期の逃避地 
  および海岸線（Tsukada 1982） 
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 有用な樹種であるため精英樹選抜育種事業育種が昭和

32年から始められ、スギでは成長や形質の優れた約3600
個体が精英樹として主に人工林から選抜されている。こ

れらを使って採種園や採穂園が造成され、造林用の苗木

の生産が行われてきた。選抜された精英樹はさらに成長

等の特性を評価するために次代検定林が造成され、その

結果から第二世代の精英樹選抜が行われる（林木育種協

会 2004）。造林の形態は西日本に多い挿し木造林と東日
本に多い実生造林の形態がある。また使用される苗木生

産に使われる母樹は地域によって異なるため、地域ごと

のニーズにあった育種が望まれている。 
 スギでは成木が枯死してしまうような病害はないが、

スギカミキリやスギザイノタマバエはスギの材に被害を

与える穿孔性害虫である。また赤枯苗は主に苗木が枯死

に至る病気である。この他にも多くの病害が知られてい

る。造林木では根元曲がりや冠雪害などの雪害や凍害、

寒風害及び凍裂などで材に被害が出る気象害が知られて

いる。 
 スギはわが国の樹木では最も多くの遺伝情報の蓄積が

あり、多くのEST（Expressed Sequence Tag）情報の蓄積
（Ujino-Ihara et al. 2000，2003，2005；Futamura et al. 2008）、
DNA マーカーの開発が行われており(Tani et al. 2004； 
Moriguchi et al. 2009；Uchiyama et al. 2012；Ueno et al. 2012)、
高密度な連鎖地図の構築も行われている（Tani et al. 2003； 
Moriguchi et al. 2012）。 
 本論ではわが国でもっとも重要な林業樹種であるスギ

のもつ遺伝的多様性及び天然林の遺伝構造について解説

をする。 
 
 

遺伝的多様性 

 

 スギの遺伝的多様性はこれまでにアロザイム、マイク

ロサテライト、CAPS（cleaved amplified polymorphic DNA）、
SNP（single nucleotide polymorphism）などの遺伝マーカー
で調査されてきた（Tsumura and Ohba 1992；Tomaru et al. 
1994；Takahashi et al. 2005；Tsumura and Tomaru 1998；
Tsumura et al. 2007；Tsumura et al. in press）。アロザイム、
マイクロサテライト、CAPS及びSNPでは平均ヘテロ接
合度がそれぞれ0.178、0.770、0.322及び 0.311であった。
アロザイムデータは多くの蓄積があり他種との比較が可

能で、スギは樹木の中では平均値よりも少し高い遺伝的

多様性があることが明らかになっている（Hamrick and 
Godt 1989）。DNAデータに関してはまだ十分な研究の蓄
積がないので、比較は簡単にはできない。塩基配列レベ

ルでの比較は行われており、スギの塩基多様度（θ）は

0.00383（Kado et al. 2003，2008）でマツ科の針葉樹や被子
植物に比べ低い値を示した（Savolainen and Pyhäjärvi 2007）。
アロザイムレベルでは他の樹種と同等か高い遺伝的多様

性を持っているが、DNAの塩基配列レベルでは必ずしも
高い変異性を持っていないと言うことは過去に集団サイ

ズの縮小が起こったことを示している。 
 
 
 

図－2 スギ天然林29集団の遺伝的多様性（平均ヘテロ接 
   合度He） 
北から南（1-29）の集団に並んでいる（Tsumura et al. 2007
を改変）。 
 
 
 

 
図－3 スギ天然林の遺伝的多様性（稀な対立遺伝子と固 
   有対立遺伝子）。 
最終氷期の逃避地（Tsukada 1982）の集団が現在でも高い
遺伝的多様性を保持している（Takahashi et al. 2005を改
変）。 
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 地域的な違いを見ると西日本の集団が東日本の集団よ

りも遺伝的多様性が高い傾向にある（図̶2、Tsumura et al. 
2007）。また最終氷期の逃避地と考えられる伊豆半島周辺、
若狭湾周辺、隠岐の島、屋久島の天然集団は稀な対立遺

伝子や固有対立遺伝子レベルでは現在でも相対的に高い

遺伝的多様性を保持している（図－3）。これは最終氷期か
ら現在まででは、スギではそれほど多くの世代が経てい

ないのと、ある程度の集団サイズが維持されてきたため

であると考えられる（Takahashi et al. 2005）。特に屋久島
のスギ天然林は本土の集団に比べて遺伝的多様性が高い

（Tsumura et al. 1997；Takahashi et al. 2005）。これはスギ天
然林の大面積が維持されてきた結果であると考えられる。 
 

地理的遺伝構造 

  

 スギ天然林をアロザイム、マイクロサテライト、CAPS
およびSNPで分析した結果、集団間の遺伝子分化係数は
それぞれGST =0.040、FST = 0.028、GST =0.050、FST =0.0391
であり、マーカーにかかわらず低い遺伝的分化をしめし

た（Tomaru et al. 1994；Takahashi et al. 2005；Tsumura et al. 
2007；Tsumura et al. in press）。スギの天然林29集団の分
析ではいわゆる日本海側に分布するウラスギと太平洋側

に分布するオモテスギが明瞭に遺伝的分化をしていた

（図－4）。これまで形質や分布状況から言われていたオモ
テスギとウラスギが分化していたことが遺伝的データで

裏付けられたことになる。 

図－4 スギ天然林29集団の集団系統樹（Tsumura et al. 
   2007を改変） 

 最近は集団間の遺伝構造を表すのにSTRUCTURE解析
（Pritchard et al. 2000）が良く用いられる。スギ14集団を
SNP1026遺伝子座で解析した結果を用いてSTRUCTURE
解析したところ、K=2（ΔKが最大）でオモテスギとウラ
スギ集団が明瞭に分化していた（図－5）。しかし九州の宮
崎県の鬼の目集団はウラスギ系であることが明らかとな

った。また K=7（尤度が最大）ではウラスギ系がさらに
北部の 2集団と南部の 5集団が分かれ、オモテスギ系で
は屋久島集団が本と集団と分かれた。これは148のCAPS
遺伝子座のSTRUCTURE結果（Tsumura et al. 2007）より
も、より遺伝的な分化が明瞭になっていた。これまでに

アロザイム 12遺伝子座、マイクロサテライト 11遺伝子
座、CAPS13遺伝子座でスギ天然林の遺伝的分化の調査を
した際は、ウラスギとオモテスギの明瞭な分化は検出で

きなかった。しかし CAPSマーカーの 142遺伝子座で調
査をした際にこの二変種の遺伝的分化が検出された。ま

た一桁多い1026遺伝子座を用いた場合は、その遺伝的な
分化をさらに明瞭に検出することができた。これはスギ

のような花粉による遺伝子流動が多く遺伝的に分化して

いない種はある程度の多数な遺伝子座で調査しないと本

来の遺伝的な違いは検出できないことを示しているかも

知れない。マイクロサテライトなどの 1 遺伝子当たりの
対立遺伝子が多いマーカーではもうすこし少ない遺伝子

座でも構造の検出が可能であろう。すなわち1026遺伝子
座の SNP では二対立遺伝子/遺伝子座が大半であるので
約 2000の対立遺伝子で解析したことになる。マイクロサ
テライトで平均 20 対立遺伝子/遺伝子座があるとすると
2000対立遺伝子のマーカーで解析する場合は、遺伝子座
の総数は 100遺伝子座と言うことになり、SNPの 1/10で
同程度の解像度の結果が得られることになる。 
 

図－5 スギ14集団を1026遺伝子座のSNP遺伝子型デー 
   タのSTRUCTURE解析結果（Tsumura et al. in press 
   を改変） 
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 スギの29集団を142遺伝子座で解析した際に連鎖不平
衡（Linkage Disequilibrium, LD）も同時に解析してみた。
その結果、特定の集団で高いLDが検出された（図－6）。 
 有意な連鎖不平衡数が3000組み合わせを超える集団が
4集団見られた（立山、新宮、安芸、屋久島）。これらの
原因は集団の縮小、人為的な攪乱などが考えられる。本

研究で用いた立山集団は狭い範囲で収集した可能性が考

えられ、屋久島集団は屋久島内の 2 集団を混ぜて解析し
たためにワーランド効果の結果であると考えられる。そ

の他の 2 集団は採集した天然林の集団サイズが小さかっ
たためにLDが高く検出されたと考えられる。LDは現在
の集団の履歴を知るために重要なパラメータである。ス

ギのようなある程度集団サイズが大きく他殖率が高い樹

種では一般的に LD は高くはならない。高くなる原因は
集団の縮小、人的な攪乱、自然淘汰､集団の融合などが考

えられるため、LDから集団の履歴を推測する可能性があ
る。 
 
 

図－6 スギ天然林集団の有意な連鎖不平衡数。 
黒は 1％レベルで有意、灰色は5％レベルで有意（Tsumura 
et al. 2007を改変）。 
 

 

おわりに 

 

 スギの天然林で大面積が残っている箇所は少なく、秋

田、立山、屋久島などは比較的大きな面積が現在でも保

存されている。しかし、他のほとんどの天然林はわずか

数 ha規模の小さい集団ばかりである。またわが国のスギ
の人工林面積は全人工林の約 45％も占めているため、天
然林の周辺には必ず人工林が存在している。そのため現

在の天然林を適切に管理したとしても人工林からの花粉

流入は避けることができない。これは将来の天然林が人

工林からの花粉流入で遺伝的な攪乱が起こる可能性を示

唆している。周辺の植栽された人工林の苗の由来が天然

林の産地と異なる場合に問題となる。スギの花粉流入を

スギの採種園で調査した結果、採種園から半径 10ｋｍ内
にほとんどスギの人工林がない場合でも有効な外部花粉

の流入率は約 30％以上もあることが明らかになっている
（Moriguchi et al. 2005）。この場合に対処する方法はただ
一つであり、それは現在の優良な天然林の生息域外保全

である。有用な天然性の個体を挿し木で大規模に保全す

るしか方法はない。 
 スギの起源は古く鮮新世まで遡る（植村 1981）、その
後に日本列島が形成されるに従って日本海側と太平洋側

の気候の違いができ、数百万年の間にそれぞれの気候に

適応して遺伝的違いが形成されてきたと考えることがで

きる。この長期間の自然淘汰の結果を私たちの時代のわ

ずか数百年で壊してしまうことは大きな問題である。地

域環境に適応的な遺伝子の解析も進みつつある（Tsumura 
et al. 2007；Tsumura et al. in press）。将来に渡って有用な遺
伝資源を確保し、将来の遺伝研究や育種の事業に役立て

るために大規模な生息域外保全を実施すべきであると考

えている。 
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