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これからの森林遺伝研究と新学会に期待すること 

津村 義彦*, 1 

 
 

はじめに 

 
 我が国の森林は約 2500万 haで､そのうち約 1300万 ha
が天然性林、約 1000万 haが人工林でその他が竹林など
から構成されています。これらの森林の保全や利用管理

のためにどのような情報があると健全な森林が維持され、

また効率的で生産性の高い林業が可能なるでしょうか。

ここでは遺伝学的見地から見た森林の保全及び利用管理

について本学会に期待することを述べたいと思います。 
 
 

分析技術の進展と分子育種 

 
 近年、分子遺伝学の手法の発展は目覚ましく、10年前
には考えられなかった全ゲノムの塩基配列解読やゲノム

全体を数千から数万の遺伝子のタイピングを一度に行う

ゲノムスキャンも現実のものとなってきています。これ

らは分析手法と機器が新たに開発されたことがその大き

な理由です。一つは次世代シークセンサーの登場で、塩

基配列の解読が従来法に比べ比較にならないほど効率的

にしかも安価に取得できるようになりました。これによ

って、ヒトの全ゲノム配列が多検体で解析ができ、遺伝

病の原因遺伝子が特定されたりしています。有用作物で

も複数の植物種で全ゲノム配列が公開され、病害虫の抵

抗性遺伝子や単為結果遺伝子等が単離されています。樹

木はポプラやユーカリで全ゲノムの塩基配列の解読が行

われ、樹木特有の材形成や成長特性などの研究に利用さ

れています。ゲノムサイズの巨大な針葉樹でも近い将来

には全ゲノム塩基配列が解読され、有用遺伝子の特定が

行われていくでしょう。スギでは雄性不稔遺伝子の連鎖

地図上での位置が明らかになっており、雄性不稔遺伝子

を持つ個体の家系内選抜も可能になっています

（Moriguchi et al. 2012）。スギでも有用な遺伝子がゲノム
情報をもとに単離されるのも遠い未来の話ではないので

す。 
 次に DNA アレイを用いた遺伝子型のタイピングでき

るシステムを用いると、数百から数万遺伝の遺伝子型の

解析が一度にできます。これはまだ高価なため一般的で

はありませんが、この手法も次世代シークエンサーを応

用すれば安価にすることができます。この手法を用いる

とゲノム全体の遺伝子型のタイプが明らかに成り、多検

体を調査して遺伝子型と形質を比較することによって、

特定の形質を支配する遺伝子を単離することも可能です。

これをゲノムワイドアソシエーション解析と呼び、有用

形質遺伝子の特定を行うことができます。しかし有用形

質には遺伝子ではない塩基配列領域が関与していること

があります。これらはやはり全ゲノム塩基配列などを利

用して遺伝子の特定を行う必要があります。またイネな

どの有用作物ではエピジェネテックな制御を受けている

遺伝子も見つかっていることから、将来の全ゲノム配列

解読後は、塩基配列のメチル化研究なども始める必要が

あります。 
 全ゲノムの遺伝子型データは、新たな分子育種法であ

り育種年限が大幅に短縮でき確実な成果が出るジェノミ

ックセレクションにも応用が期待されています（Iwata et 
al. 2011）。 
 これらの成果の種苗生産に与える影響は大きく、将来

は成長や材質が良く病害抵抗性のある個体の選抜が容易

になっていくでしょう。 
 
 

森林保全及び管理への応用 

 

 森林の保全や管理には全ゲノム塩基配列情報や数千の

遺伝子型データは必要ありませんが、多型性の高いマイ

クロサテライトマーカーが数十遺伝子座あれば、遺伝子

流動研究、系統地理学的研究ができます（津村・陶山 

2012）。これらのマーカーも次世代シークエンサーでゲノ
ムをランダムに読むことである程度の遺伝子座数のマイ

クロサテライトマーカー開発を行うことができます。従

来のように複雑な実験を行う必要はもうありません。 
 このような多型性の高いマイクロサテライトマーカー
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などを用いることにより森林内で起こっている交配イベ

ントを見ることができます。他殖率や花粉流動の範囲の

特定ができるので、母樹密度や花粉媒介者の違いによっ

て他殖率や花粉流動がどのように変化するかを調べるこ

とができます。これらの調査を行うと特定の森林が将来

に渡って遺伝的劣化を起こすかどうかを明らかにできま

す。択伐で持続的林業管理を目指している東南アジアの

熱帯林では､特にこれらの調査が重要になります

（Tsumura 2011；Tani et al. 2012）。 
 我が国の樹種の中にはその天然分布域が広域な種が多

くあります。これらは歴史的な気候変動とともにその分

布域を変遷させています。遺伝的に見ると同種でも集団

ごとに遺伝的組成が少しずつ異なっていることが一般的

です。すなわち氷期の時に逃げていた集団（逃避地）と

その後の分布変遷で新たに形成された森林では逃避地の

方が遺伝的多様性は高く、逃避地から離れるほど遺伝的

多様性は減少します。そのため長い時間が経つと種内で

も遺伝的に異なる系統ができてしまうことがあります。

またその分岐年代もコアレッセントシミュレーションで

推定することができます。系統地理学的な調査をする場

合は両性遺伝する核DNAと母性遺伝する葉緑体DNAの
両方で評価するとよいでしょう。これらの情報は遺伝資

源として優先して保全する森林の決定や種苗の移動のガ

イドラインとして活用ができます（森林総合研究所 

2011）。 
 樹木で産地試験を行うと地域ごとに出芽や冬芽の形成

時期が異なることが知られています。またブナでは葉の

大きさが北方へ行くほど大きくなることも明らかにされ

ています。これはこれらの形質が遺伝的に固定されてい

ることを示し、特定の遺伝子がそれぞれの環境に適した

遺伝子型になっていると予測されます。これらの遺伝子

の特定も次世代シークエンサーや DNA アレイを使った
ゲノムワイドなタイピングを行うことで、関連した遺伝

子領域を絞り込んだり特定したりできるようになってき

ました。これも前述のゲノムワイドアソシエーション研

究ですが、ここでは環境との遺伝子型との関連解析で環

境適応的遺伝子の検出を行うことです（Tsumura et al. 
2012）。 
 
 
今後の課題と希望 

 

 このようにゲノムの解析技術と統計手法の進展により、

これまでは研究が難しかった課題も研究が容易になって

きました。今後はゲノムの分析コストがさらに下がるこ

とが予想されますので、さらに研究が深化すると思われ

ます。この場合に重要になってくるのが適切な材料の準

備や形質測定の正確さが問題となります。樹木の場合は

特に材料の準備に時間がかかりますので早い時期から準

備が必要です。 
 森林遺伝研究は応用学問ですから、研究成果を森林の

保全や林業の振興に役立つものを目指して研究すべきだ

と考えます。本学会では得られた最新の知見を分かりや

すく発表できる場であってほしいと望みます。また「林

木の育種」で行われてきた広報活動の他に、さらに発展

した形で、森林遺伝や林木育種の啓蒙活動、関連分野を

巻き込んだシンポジウムなどが行われるとよいと考えて

います。若い研究者や大学院生が積極的に参加するよう

な魅力的な学会になって欲しいと思います。 
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