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はじめに

　ユーカリは、オーストラリア大陸およびその周辺島

原産の早生樹で、600種類以上存在している。優れた環

境適応能力によって、熱帯、温帯地域など幅広い地域

で植栽されている重要な樹種である（Ladiges et al. 2003）。
ユーカリの産業植林の面積は、世界中で拡大しており、

産業植林の活発なブラジルでは、60万ヘクタール以上

の植林地がある（図− 1）。
　ユーカリは、主に紙パルプの原料や、家具、建築材

料として利用されており、最近では、バイオリファイ

ナリー利用など、再生可能な資源としての需要も高まっ

てきている。紙パルプの原料を目的として植栽されて

いる場合の、ユーカリの主な育種目標は、成長性や、木

材性質の向上であり、木材に含まれる成分として、セ

ルロース含量、ヘミセルロース含量の高い個体が望ま

れる。一方で、リグニン含量の高い個体は、エネルギー

用途に適している（White 1987）。このように、用途に適

した優良個体の開発が求められ、それらの形質を育種

目標に育種が行われている。

ユーカリの選抜育種

　ブラジルでの産業植林におけるユーカリの選抜育種

では、はじめに、親個体の開花、種子の生産に約 3年
を要する。その後、得られた種子を播種し、実生苗を用

いて樹形や成長性で選抜を行う実生林試験を実施する。

次に、実生林試験で選抜された個体の挿し木増殖を行い、

作成したクローン苗を用いて、クローン適性試験を実

施し、実生林試験の再現性を確認する。最後に、クロー

ン苗を用いて数十個体を一つの単位とした試験植林で、

最終選抜を行い、事業用クローンを選抜している（図−2）。
しかしながら、それぞれの選抜試験には 4～ 6年を要し、

それらを 3回実施する必要があるため、事業用クロー

ンを選抜するまでに、12年以上の長い期間がかかるこ

とが課題となっている。

DNA マーカーを利用した選抜

　この課題を克服するため、目的形質の量的形質遺伝
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図− 1　ユーカリの植林地
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子座（QTL：Quantitative Trait Locus）と連鎖したDNAマー

カーを利用して、そのDNAマーカーから形質データを

予測し、育種期間の短縮を目指すマーカー選抜（MAS：
Maker Assisted Selection）の導入が期待されている。これ

までに多くのQTLの探索、QTLマップの作成が行われ

ている。

　ユーカリにおいては、QTLの探索に関して、多くの

研究が行われておりEucalyptus grandis、E. urophylla（Gion 
et al. 2011）、E. globulus（Thamarus et al. 2004, Freeman et al. 
2009）、E. nitens（Thumma et al. 2010）、E. tereticornis（Li 
et al. 2015）において、成長性、容積重、パルプ収率、リ

グニン含量、シリンギル /グアイアシル比、セルロース

含量、抽出物含量、繊維長、ミクロフィブリル傾角な

どに関係している多くのQTLが報告されている。

　しかしながら、重要な形質の多くは、ゲノム全体に

存在している小さな効果をもつ多数のQTLによって制

御されていることが多く、MASでは、主要なQTLしか

捉えることができないため、精度に劣ることがわかっ

てきた。また、事前にQTLの探索が必要であるためコ

ストが高くなることなどの課題もあり、樹木において

は商業的な育種への利用には、至っていない状況であ

る（Muranty et al. 2014）。

ゲノミックセレクションについて

　近年、ゲノム解析技術の飛躍的な向上によるコスト

の低下によって、ゲノム全体に存在している小さな効

果を持つ多くのQTLをとらえるゲノミックセレクショ

ン（Meuwissen et al. 2001）が実現可能になってきている。

　ゲノミックセレクションでは、予測モデルを作成す

るために、はじめに、トレーニング集団の対象とする

各形質データと、SNPデータを取得する。次に、トレー

ニング集団にて、形質データとSNPデータから、SNPマー

カーの効果を推定し、テスト集団の SNPデータからそ

れらの形質データの予測を行う。その後、テスト集団

の予測された形質データと実測データとの相関を予測

能力として算出する。

　ゲノミックセレクションは、MASよりも予測能力が

高いとされ、小麦において 13種類の形質を対象にした

実験で、13形質の平均予測能力は、MASで 0.46であっ

たのに対し、ゲノミックセレクションでは、0.59に上昇

し、28%予測能力が向上するとの報告がある（Heffner et 
al. 2011）。

ゲノミックセレクションの応用例について

　ゲノミックセレクションは、家畜や作物を中心に研

究されており、乳牛において乳生産に関する形質や、オー

ツ麦や小麦などの作物の収量に関して報告がされてい

る（Hayes et al. 2009；Asoro et al. 2011；He et al. 2016）。樹

木に関しても、これまでに、多くのシミュレーションに

よる研究で、実験に使用する SNPマーカーの密度、ト

レーニング集団のサンプルサイズ、対象とする形質の

遺伝率などで、予測能力がどのように変わるか調査し

た報告や（Grattapaglia et al. 2011；Iwata et al. 2011）、マツ、

トウヒを実験材料に用いて、成長性や、木材性質など

の形質を対象にした研究が行われている（Resende et al. 
2012a；Isik et al. 2016；Lenz 2017）。樹木では、育種期間

が長いことに加え、形質データを得られるまでに時間

がかかるため、ゲノミックセレクションは、有効な手

段であると考えられる。

ユーカリにおけるゲノム情報を利用した育種

　ユーカリでは、2011年に約 640メガ塩基対のE.grandis
の全ゲノムが解読され、ユーカリの持つ約 36,000個の

遺伝子の機能などの情報も公開されているなど（Myburg 
et al. 2014）、ゲノム情報を利用した育種が実施できるよ

うになっている。

図− 2　ユーカリの選抜育種の流れ
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　また、ブラジルのEMBRAPA（ブラジル農牧公社）が

開発した SNPチップEUChip60Kは、ブラジルの植林会

社などから集められたユーカリ 12品種の合計 240個体

から得られた約 4,700万個の SNPから、選抜した SNP
をもとに作成されている（Silva et al. 2015）。ユーカリの

11本の染色体に均一に存在する約 60,000個の SNPが搭

載されており、幅広いユーカリ品種で利用できる SNP
チップとなっている。

ゲノミックセレクションの予測能力に 

影響を与える要素

　ゲノミックセレクションの予測能力に影響を与える

要因として、実験に使用する SNPマーカーの密度、対

象とする形質の遺伝率、予測する統計モデルの選択など、

様々な項目が影響を及ぼすことがわかっている。

　ユーカリの育種現場で、必要とされるゲノミックセレ

クションでは、あらかじめ作成した予測モデルを用い

て、未知サンプルの予測を行う必要があるが、その際に、

予測モデルを作成したサンプル集団と、予測を行うサ

ンプル集団の関係性が遠い場合には、サンプル集団間

の連鎖不平衡のパターンが異なり、予測能力が低下す

ることが知られている。

　ブラジルで植林事業を行っている Cenibra 社、Fibria
社の実験材料を用いて、ゲノミックセレクションを実

施した報告では、それぞれの植林地で作成した予測モ

デルを用いて、自社のサンプル集団を予測した場合、0.38
～ 0.60 の予測能力で予測できている。しかしながら、

他社の予測モデルを利用して予測する場合、予測能力は、

ほぼ 0 となり、予測できないことが

分かっている（Resende et al. 2012b）。
　さらに、ゲノミックセレクション

の予測能力を低下させる要因として、

遺伝子型と環境との相互作用も重要

であり、クローン増殖によって作成

した同一のサンプル集団を用いた場

合でも、予測モデルを作成した場所

と環境の異なる場所に植栽されたサ

ンプル集団では、予測能力が低下す

ることもわかっている（Resende et al. 
2012c）。

日本製紙が実施しているゲノミック 

セレクション

　我々も、日本製紙の関連会社であるAMCEL社の育

種されたユーカリを材料として、上述のEUChip60Kを

利用して、ゲノミックセレクションによるユーカリの

選抜育種を検討している。

　自然交配由来で遺伝的多様性の高い half-sibの 931個
体と、人工交配由来で遺伝的多様性の低い full-sibの 244
個体の 2種類の育種集団を利用し、5種類の形質（材積、

容積重、αセルロース含量、ヘミセルロース含量、クラー

ソンリグニン含量）について、実験に使用するサンプル

集団の遺伝的な背景の違いによる予測能力を調査した。

解析には、統計解析ソフトのRを利用し、rrBLUPパッ

ケージを用いて、トレーニング集団とテスト集団をラ

ンダムに選び、100回解析し、その平均値を得た。

　その結果、自然交配由来（half-sib）の個体群の予測能

力は、0.13（ヘミセルロース）～ 0.3（容積重）であったが、

人工交配由来（full-sib）の個体群では、0.37（αセルロー

ス）～ 0.64（容積重）と、人工交配由来のサンプル集団で、

2倍以上高い予測能力となり、サンプル集団の遺伝的多

様性によって予測能力が大きく異なることが分かった

（図− 3）。
　そのため、ゲノミックセレクションをユーカリの選

抜育種に導入するためには、将来的に選抜を行う育種

集団の遺伝的多様性を考慮して、予測モデルを作成す

ることが重要である。2017年から、作成した予測モデ

ルを利用して、ゲノミックセレクションによる選抜育

種を実施する予定としている。

　また、予測能力を向上させるための更なる検討として、

図− 3　サンプル集団の違いによる予測能力
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成長性、容積重、αセルロース含量、クラーソンリグニ

ン含量などに差のあるサンプルを実験材料に用いて、遺

伝子の発現量をRNA-Seq法により調査しており（Shinya 
et al. 2016）、影響を与えている遺伝子が見つかっている。

これらの遺伝子に存在している SNPを利用することで、

予測能力が向上する可能性があると期待している。

おわりに

　これまで、ユーカリに関するゲノム情報を利用した

育種技術について述べてきた。ゲノミックセレクショ

ンの実施には、近年のゲノム解析技術の向上によって、

コストが大幅に低くなってきているものの、未だ高コ

ストである。そのため、ゲノミックセレクションに関

しては、商業的に価値の高い乳牛等の家畜の育種現場

での利用にとどまっている現状である。

　ユーカリを用いた植林事業では、植栽面積が大きく、

クローン植林により、数クローンの精英樹を大量に増

殖して植栽するため、ゲノミックセレクションで早期

選抜した場合の効果が大きく、植物におけるゲノミッ

クセレクションの実用化として、期待される。
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