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【話	 題】 

第 4回森林遺伝学若手勉強会の報告 

玉木 一郎*, 1・木村 恵 2・加藤 珠理 3・阪口 翔太 4・渡辺 洋一 5・小笠原 玄記 6・九石 太樹 6・ 
岩崎 貴也 4・内山 憲太郎 2・鳥丸 猛 7・近藤 俊明 8・上野 真義 2・村上 聡 9 

	 

	 

はじめに	 

 

	 2013年9月7-8日に千葉県の東京大学検見川セミナーハ

ウスにおいて合宿形式で実施した森林遺伝学若手勉強会

について報告する。森林遺伝学関連分野の若手で企画した

このような勉強会は、これまでに 2008 年 10 月（津田ら

2009）と2009年9月（津田ら2010）、2010年11月の計3

回開催されており、今回で4回目の開催となる。2年間の

ブランクを挟んでの久々の開催となったが、その発端は

2013 年 3 月の森林学会での「森の分子生態学」セッショ

ンの打ち上げの懇親会に遡る。ちょうどその場に居合わせ

ていた本勉強会のスタッフである玉木と木村、阪口、渡辺、

小笠原、九石の間で、最近の森林学会の当該分野では若手

（特に学生）が発表する姿が少ないということ、また、こ

こ数年の実験機器や解析手法の発展は、これまでのなかで

も特に目覚ましく、フォローするのが難しいということが

話題に上った。さらにここ2年間、若手の勉強会が開催さ

れていないこともあり、これらの問題を解決し、分野の底

上げを計るためにも、是非とも勉強会を開催すべきだとい

うことで意見が一致した。その場で勉強会の内容について

概要を決定し、それぞれの所属にもどった後はメイルでの

議論を重ねて調整を行った末、本勉強会の開催に至った

（もう一人のメンバーの加藤はメイルでの議論から加わ

った）。 

	 今回の勉強会では7題の講演に加えて、初の試みとして 

 

 

 

写真−1	 勉強会の様子 

 

 
写真−2	 勉強会の参加者 
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データ解析演習を取り入れた（勉強会終了後、希望者のみ

に実施）。参加者は18大学と2研究機関、1教育機関から、

学部生や大学院生が 22名に加え、助教や研究員、ポスト

ドクターなどの若手研究者が 23名の合計 45名であった。

7題の講演に加え、自己紹介を兼ねた参加者のポスターセ

ッションでは 21題の発表があり、活気あふれる会となっ

た（写真−1、2）。 

 

発表内容	 

 

	 今回の勉強会では、次世代シーケンサーやアソシエーシ

ョン解析、ジーンフローモデリング、系統地理、コアレセ

ント解析、種分化などの現在、当該分野でホットなキーワ

ードに関する研究を行っている若手研究者に講演を依頼

した。それぞれの発表時間を 50分程度と長めにとり、各

自の題材や手法について、通常の学会での発表よりも丁寧

に語ってもらうことにした。さらに、次世代シーケンサー

Ion TorrentTMを取り扱っているライフテクノロジーズジャ

パンにIon TorrentTMの原理と利用について解説してもらう

ことにした（図−1）。また、希望者に対し、上野真義氏に

よる次世代シーケンサーのデータ解析演習をおこなった。

7題の講演と演習の内容は以下のとおりである。 

 

方角を考慮に入れた採種園の花粉流動	 

鳥丸	 猛	 

	 樹木集団における花粉親としての繁殖貢献度は母樹か

らの距離と負の相関関係にあることがこれまで知られて

いるが、一方、繁殖木の雄性繁殖量（花粉生産量）が繁殖

貢献度により影響を及ぼす要因として報告されるケース

もある。本研究はヨーロッパアカマツの採種園の交配パタ

ーンの実態（Torimaru et al. 2009；Torimaru et al. 2012；

Torimaru et al. 2013）を紹介するとともに仮想集団を用いた

シミュレーションによって、繁殖個体の花粉生産量、集団

内の空間構造、花粉散布パターンが種子の遺伝的多様性に

及ぼす影響を検討した。その結果、繁殖個体の花粉生産量

の空間分布がランダムである場合、花粉生産量の個体間の

バラツキが大きくなるほど種子の遺伝的多様性は低下す

る傾向が認められた。一方、異なる花粉生産量を示す個体

が集団中で偏って分布している場合、等方向性の花粉散布

パターンを示す集団では種子の遺伝的多様性は個体の空

間構造の影響を受けないが、非等方向性の花粉散布パター

ンを示す集団では異なる花粉生産量を示す個体の空間構

造の偏りの程度によって種子の遺伝的多様性はばらつく

傾向が認められた。 

 

半導体次世代シーケンサーIon	 Torrent™の概要とワーク

フロー	 

村上	 聡 

	 Ion Torrent™（Ion PGM™, Ion Proton™）は、半導体チッ

プ型のマイクロチップを利用しDNA伸長反応時の水素イ

オンを検出する、高速かつ高精度のベンチトップ型次世代

シーケンサーである（図-1）。塩基置換エラーの少ないケ

ミストリを採用し、高精度な変異検出能力と高品質データ

を算出する。半導体マイクロチップは１ラン毎に交換する

ディスポーザルタイプであり、目的のアプリケーションに

応じてスループットを容易に選択することができる拡張

性の高い以下のような特徴を備えたシステムである。発表

では本シーケンサーの原理、実施可能なアプリケーション

を実施例等、交えて紹介した。 

 

次世代シーケンサーのデータを用いた Quercus の遺伝子

探索	 

上野	 真義	 

	 第 2 世代と言われる次世代シーケンサーは比較的短い

配列（数十～数百bp）を多量に（Mb～Gb単位で）出力す

る。そのために塩基配列の決定だけでなく SNP のような

変異分析の方法としても、さらには各遺伝子に由来するリ

ードの数を遺伝子の発現量と見なすことで、発現解析の方

法としても利用できる。本発表ではヨーロッパナラ（Q. 

roburおよびQ. petraea）を対象として様々な組織や時期に

由来する EST を収集して、Quercus 属の遺伝子カタログ

（Ueno et al. 2010）を作成し、遺伝子の探索を行った事例

を紹介する。特に発現量の変動する遺伝子の探索では、秋

（自発休眠期）と冬（他発休眠期）に採取した冬芽を対象

とし、これらのサンプル間で発現量の変動をリード本数か

ら予測した。約 85％（11個）の遺伝子ではリード本数と

qPCRの結果が一致し、リード本数のデータで発現解析が

できる事が確かめられた（Ueno et al. 2013）。次世代シーケ

ンサーを利用することで多くの遺伝子を対象として、発現

量の時系列データを収集することが可能になってきてい

ると考えられる。 
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林木のゲノム育種に向けた取り組み	 

内山	 憲太郎	 

	 DNA チップや次世代シーケンサーなどの技術の汎用化

は、ゲノム情報の乏しい生物種の遺伝解析に新たな道を開

いた。大量のDNAマーカーを安価に短期間に作成できる

技術は、高密度連鎖地図の作成（Amores et al. 2011；

Moriguchi et al. 2012）、ゲノムワイドアソシエーション研究

（Parchman et al. 2012）、集団遺伝学的解析（Hohenlohe et al. 

2010）などに急速に応用され始めている。林木の育種にお

いても、従来の QTL解析や候補遺伝子を対象にしたアソ

シエーション解析では捉えきれなかった、成長や材質とい

った多因子支配の量的形質の選抜への利用が始まってい

る。日本の主要な林業樹種であるスギにおいても、高密度

のDNAマーカーを用いて表現型を支配する遺伝子を検出

するゲノムワイドアソシエーション解析（Uchiyama et al. 

2013）ならびに遺伝子型情報から表現型を予測し選抜を行

うゲノミックセレクションの適用が進められている。本発

表ではそれらの最新の研究成果を交えて、林木育種の現在

の動向と今後の方向性について紹介した。 

 

GISを用いた歴史生物地理学的アプローチで復元する植物

群集の分布変遷	 

岩崎	 貴也	 

	 現在、日本の温帯林群集は北海道から九州までの広い範

囲に分布する。しかし、氷期間氷期の気候変動が何度も訪

れた第四紀には、この生物群集も分布を大きく変化させた

と考えられている。そのような生物群集レベルでの分布変

遷は、この群集に生育する様々な生物種内の地理的分化を

生み出し、適応進化や種分化など生物多様性創出のきっか

けとなり得る、従って、その解明は幅広い分類群にとって

重要な意味を持つ。本研究では、この生物群集レベルでの

分布変遷を解明することを目的とし、地理情報システム

（GIS）上で、温帯林樹種 8種の葉緑体DNAでみられた

遺伝構造についての比較解析や、同じ8種についての生態

ニッチモデリングによる生育適地予測とそれらの比較な

どを行い、この群集構成種における共通パターンを抽出し

た。発表ではこれらの手法を紹介し、得られた共通パター

ンに基づいて復元した日本の温帯林群集についての分布

変遷シナリオについて解説した。最後に、今回の手法をベ

ースとして次世代シーケンサーを用いて進めている研究

の一部についても紹介し、議論を行った。 

コアレセント理論に基づくオーストラリア大陸中央部に

局所分布するヤシ科植物Livistona	 mariaeの起源の解明	 

近藤	 俊明	 

	 生物種や集団内に蓄積された遺伝的多型情報をもとに、

現在から過去に遡って遺伝子の系譜を辿るコアレセント

理論は、種や集団がいつ分岐したのか、また分岐に伴い個

体群サイズがどのように変化してきたのか等、生物種がた

どってきた歴史の理解に格段の進歩をもたらしている。本

講演では、オーストラリア大陸中央部のオアシスに局所的

かつ隔離的に分布し、これまでゴンドワナ大陸に広がって

いた熱帯雨林起源の遺存種であると考えられてきたヤシ

科植物Livistona mariaeを対象に、コアレセント理論に基づ

く分岐年代の推定からその起源の解明を行った研究例

（Kondo et al. 2012）を紹介し、フリーソフトとして入手可

能なコアレセント理論ベースのプログラム Isolation with 

Migration（Hey and Nielsen 2004）等を用いたデータの解析

方法について解説を行った。 

 

ベイズ統計やMCMC、ABCの解説とそれらを用いた最近の関

連分野の研究紹介	 

玉木	 一郎	 

	 近年のコンピュータの進歩に伴い、ベイズ法に基づく解

析が森林遺伝の研究分野においても普通に行われるよう

になってきている。ベイズ法に基づく解析は、これまでの

最尤法では困難であった複雑なモデルのパラメータ推定

や仮説の比較に用いられることが多く、集団構造や系統樹、

血縁関係、遺伝子流動モデル、過去の集団動態の推定など

に適用されている。今後、面白い研究を行うためには、こ

れらのベイズ法に基づく解析を積極的に各自の研究に取

り入れていく必要がある。これらの解析では個別の解析プ

ログラムが存在することが多いが、パラメータ推定にはデ

ータにあわせた個別の調整が必要とされる。従って、適切

な調整を行うためには、ある程度ベイズ法やパラメータ推

定の方法を理解しておく必要がある。本発表では、ベイズ

統計の考え方やMCMC、ABCによるパラメータ推定の手

順について簡単な例題を用いて解説した。そして、これら

の解析を用いた関連分野の最近の研究を紹介した。 

 

【演習】マイクロサテライトマーカー開発の情報処理	 

上野	 真義	 

	 新型シーケンサーの出現により遺伝マーカーの開発は
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分子生物学を利用した実験技術から計算機科学を利用し

た情報技術に焦点が移っている。このようなデータ処理需

要の増大に対応して様々なソフトウェアやプログラムが

発表されてきている。データ処理に際しては、数あるプロ

グラムの中から研究目的に合わせて取捨選択し、活用する

ことが重要となる。本発表ではマイクロサテライト（SSR）

マーカー開発（Ueno et al. 2012）を例にして、第二世代の

シーケンサーから得られたデータを処理する過程を具体

的に紹介した。膨大な配列データをまとめる（アセンブル）

過程では多くの計算資源（メモリ）が必要であり、SSRを

探索し PCR プライマーを設計する過程では複数のプログ

ラムを組み合わせる必要がある。そこで前者には DDBJ

パイプラインを、後者には BioLinux を使用する方法を提

案した。いずれもインターネットに接続すれば利用できる

ため、携帯端末からでも SSR マーカー開発の情報処理は

可能になってきていると考えられる。 

 

おわりに	 

 

	 今回の勉強会では「はじめに」に挙げたホットなキーワ

ードの下で、先端の実験・解析手法を用いた研究を演者に

紹介してもらった。講演者たちが試行錯誤を重ねながら先

端の手法を取り入れて研究を進めていく様子は、話を聞く

者に、自分も是非チャレンジしてみたいという思いを強く

抱かせるものであったと思う。総合討論では、各手法の短

所についての質問と説明がなされ、より実践的な議論とな

った。今回の勉強会が、学生や若手研究者に新たな実験・

解析手法に取り組む第一歩を踏み出すきっかけになれば

幸いである。さらに総合討論の場では「先端の実験・解析

手法に挑もうとする今の時代だからこそ、元となる基本の

データがきちんと取得できているか注意すべきである」と

いう意見がでた。いくら先端の実験や解析手法を用いよう

とも、元となるDNAサンプルの情報や遺伝子型のタイピ

ングがしっかりしていなければ元も子もない。まずは足下

をきっちりと固めた上で、望むようにしてもらいたいと思

う。合宿形式で行う本勉強会は参加者同士の交流を促進す

る良い機会であると思う。ここで得たネットワークを各自

の研究を深めるために活かしてもらいたい。 

	 今回から取り入れた演習には参加者の約半数が参加し

た。次世代シーケンサーの普及とともに膨大な配列データ

を扱う機会は今後増加すると考えられるが、一から Unix

環境を構築して端末から配列データを扱う作業は、初心者

には少し敷居が高い。今回の演習は Unix環境に触れる良

いきっかけになったと思う。後で寄せられた演習への要望

に、コアレセント解析や生態ニッチモデリングを扱ってほ

しいという意見があった。今後、取り入れていきたい。 

	 また、発表資料の一部は森林遺伝若手の会のウェブサイ

ト（https://researchmap.jp/community/ForeGene2013）からダ

ウンロードすることができる。 

	 最後に、質疑応答やポスター発表による話題提供を通し

て本勉強会を盛り上げてくれた参加者各位と、本勉強会の

開催費の一部を援助していただいたライフテクノロジー

ズジャパン株式会社に心より感謝を申し上げる。 
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図−1	 ライフテクノロジーズジャパンの次世代シーケンサー Ion TorrentTM（Ion PGMTMと Ion ProtonTM） 


