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平成 24 年（2012 年）11 月 8 日（木）	
 

東京大学農学部キャンパス	
 

弥生講堂アネックス・セイホクギャラリー	
 

	
 

	
 



1）人工交配によって創出されたアカシア・ハイブリッドの野外植栽後の枯損率

及び樹高	
 −全兄弟及び半兄弟間の差異−	
 
加藤一隆（林育セ西表熱帯林育種技術園）ほか	
 

	
 

2）イソプレン合成酵素遺伝子のセイヨウハコヤナギへの導入	
 

石井克明（森林総研）ほか	
 

	
 

3）ヒノキにおける少花粉品種の早期着花手法の検討	
 
中村健一（東京都農林総合研究センター）ほか	
 

	
 

4）本県少花粉スギ品種の効率的な苗木増殖	
 
池本省吾（鳥取県農林総合研究所林業試験場）ほか	
 

	
 

5）１年生クロマツ実生苗木へのマツノザイセンチュウ接種による抵抗性検定早

期化の可能性	
 
遠藤良太（千葉県農林総研森林）ほか	
 

	
 

6）スギカミキリ抵抗性鳥取県６号、８号１回床替２年生挿し木苗の生長型	
 

赤井広野（鳥取県農林総合研究所林業試験場）ほか	
 

	
 

7）雄性不稔スギ閉鎖系採種園における父親クローンの雄性不稔検定	
 

齋藤央嗣（神奈川県自環保セ）	
 

	
 

8）エゾマツにおける SSR マーカーの整備状況	
 
岩泉正和（森林総研林育セ関西）ほか	
 

	
 

9）関西育種基本区で選抜された少花粉ヒノキ品種の豊作年における雄花自然着

花特性	
 
磯田圭哉（森総研林育セ関西）ほか	
 

	
 

10 ） Two	
 first	
 isolated	
 intact	
 mariner-like	
 elements	
 with	
 different	
 
methylation	
 patterns	
 contribute	
 to	
 genome	
 polymorphism	
 in	
 Phyllostachys	
 
pubescens	
 and	
 intra-species	
 cultivars（完全な形で新規に分離された異なる
メチル化パターンを有する２種の類マリンナー転移因子のモウソウチク及び栽

培品種のゲノム多型への寄与）	
 
Ding-Qin	
 Tang	
 (Laboratory	
 of	
 Forest	
 Ecosystem	
 Studies,	
 The	
 University	
 of	
 

Tokyo,	
 Japan	
 and	
 State	
 Key	
 Lab	
 of	
 Subtropical	
 Silviculture	
 (Nurturing	
 
Station).	
 Zhejiang	
 A	
 &	
 F	
 University,	
 China)	
 et	
 al.	
 

	
 

11）ヒノキ幼苗の生育に及ぼす CO2 施用の影響	
 

宮下千枝子（東京都農林総合研究センター）	
 

	
 



12）葉緑体ゲノム変異の育種利用へのポテンシャル	
 −スギ葉緑体ハプロタイプ

とホットスポット−	
 
山下実穂（九大院生資環）ほか	
 

	
 

13）群馬県片品村武尊山のシラカンバ林木遺伝資源保存林における遺伝的多様

性の評価	
 
平岡宏一（森林総研林育セ）ほか	
 

	
 

14）静岡地方気象台のサクラ開花標本木に対する DNA を用いたクローン識別と

同定	
 
勝木俊雄（森林総研科学園）ほか	
 

	
 

15）花粉の少ないヒノキ精英樹の挿し木発根性に影響する要因	
 −挿し穂のサイ
ズ、用土の種類、採穂部位、母樹の違いの検討−	
 

袴田哲司（静岡県森林・林業研究センター）ほか	
 

	
 

16）岩手県のカラマツ採種園における種子採取量と気象条件との関係	
 
蓬田英俊（岩手県林業技術センター）	
 

	
 

17）DNA バーコードからみたヌルデの種内変異とウルシ科の近縁種の関係	
 
吉村研介（森林総研）ほか	
 

	
 

18）SSR マーカーを用いたユーカリ個体識別の検討	
 

高橋創（日本製紙アグリバイオ研究所）ほか	
 

	
 

19）スギ精英樹交配家系から選抜された優良形質候補木の挿しつけ後 200 日目

のさし木発根率	
 
千木良治（森林総研林育セ九州）ほか	
 

	
 

20）個体間の血縁関係から推定した外来樹木ニワウルシの局所スケールにおけ

る分布拡大過程	
 
黒河内寛之（東京大学大学院農学生命科学研究科生圏システム学専攻）ほか	
 

	
 

21）苗畑に植栽した２年生スギクローンの応力波伝播速度を指標とした材質形

質の早期選抜の検討	
 
倉原雄二（森林総研林育セ九州・九州大学大学院）ほか	
 

	
 

22）九州地域の現地適応性試験地における抵抗性マツ家系のパフォーマンス評
価	
 
松永孝治（林育セ九州）ほか	
 

	
 



23）中部山岳育種区の寡雪地域におけるスギ在来品種の成長にみられる差異	
 −

岐阜県と長野県の品種試験地における比較−	
 
渡邉仁志（岐阜県森林研）ほか	
 

	
 

24）植栽場所によるカラマツ種子の成熟時期の違い	
 

生方正俊（森林総研林育セ）ほか	
 

	
 

25）４年生精英樹さし木クローンを用いた早期選抜の検討	
 
井城泰一（森林総研林育セ）ほか	
 

	
 

26）スギ次世代育種集団の構想	
 
平岡裕一郎（森林総研林育セ）ほか	
 

	
 

27）二次林に生育するウダイカンバの心材形成パターンとその個体間変異	
 

滝川寛之（東京大学）ほか	
 

	
 

28）ヒノキコンテナ苗の育成における施肥条件の検討	
 
茂木靖和（岐阜県森林研）ほか	
 

	
 

29）関東育種基本区におけるマツノザイセンチュウ抵抗性育種事業	
 
平尾知士（森林総研・森林バイオ）ほか	
 

	
 

30）適正な系統管理に向けたラベルシステムの高度化	
 

小野雅子（森林総研林育セ）ほか	
 

	
 

31）Comparison	
 of	
 genetic	
 diversity	
 and	
 variation	
 of	
 Myanmar	
 teak	
 (Tectona	
 
grandis)	
 with	
 other	
 native	
 countries	
 
Thwe	
 Thwe	
 Win	
 (Faculty	
 of	
 Agri.	
 and	
 Life	
 Scien.,	
 Univ.	
 of	
 Tokyo)	
 et	
 al.	
 

	
 

32）組織培養による“瓔珞桜”（シダレザクラ）の増殖	
 

中村健太郎（住友林業（株）筑波研究所）ほか	
 

	
 

33）戸隠社叢に生育するスギの遺伝的特徴	
 
木村恵（森林総研）	
 

	
 

34）ゲノムワイド SNP を用いたスギ精英樹におけるアソシエーション解析	
 

内山憲太郎（森林総研）ほか	
 

	
 

35）九州育種基本区におけるスギ精英樹の第二世代化の取り組み	
 

湯浅真（森林総研林育セ九州）ほか	
 

	
 



36）核 SSR 分析から明らかにされた九州育種基本区のスギ精英樹の遺伝的関係	
 

高橋誠（森林総研林育セ九州）ほか	
 

	
 

37）韓国における希少種 Picea	
 jezoensis保全のための遺伝解析	
 
森口喜成（森林総研）ほか	
 

	
 

38）アソシエーション解析に向けた関東スギ精英樹の雄花着花量評価手法の開

発	
 
坪村美代子（森林総研林育セ）ほか	
 

	
 

39）スギの EST アセンブリーと SSR および SNP の探索	
 
上野真義（森林総研）ほか	
 

	
 

40）Forward	
 Selection における成長形質の個体評価法の比較とその効果の検証	
 

武津英太郎（森林総研林育セ九州）ほか	
 

	
 

41）SSR	
 mining	
 and	
 the	
 development	
 of	
 EST-SSR	
 markers	
 for	
 a	
 conifer,	
 
Cunninghamia	
 Lanceolata,	
 based	
 on	
 transcriptome	
 sequences	
 

Yafeng	
 Wen	
 (Central	
 South	
 University	
 of	
 Forestry	
 and	
 Technology,	
 China	
 and	
 
Forestry	
 and	
 Forest	
 Products	
 Research	
 Institute,	
 Japan)	
 et	
 al.	
 

	
 

42）キシログルカナーゼを過剰発現させた遺伝子組換えポプラの野外栽培試
験：成長量と根萌芽発生数及び土壌のモニタリング	
 

谷口亨（森林総研・森林バイオ）ほか	
 

	
 

43）テリハボク実生の耐塩性	
 -初期成長への塩水の影響−	
 
花岡創（林木育種センター）ほか	
 

	
 

44）無花粉化に向けた遺伝子組換えスギの作製と温室での成長	
 

小長谷賢一（森林総研・森林バイオ）ほか	
 

	
 

45）関東育種基本区における次代検定林の現状	
 

三浦真弘（森林総研林育セ）ほか	
 

	
 

46）日本列島に分布するウバメガシの遺伝的変異と系統地理	
 
Liu	
 Huan-Zhen（愛媛大学大学院連合農学研究科）ほか	
 

	
 



47）日本列島に分布するモクレン属コブシ節３種の遺伝的変異と集団遺伝構造	
 

川島直通（名大院生命農）ほか	
 

	
 

48）スギの雄花特異的に発現する遺伝子のプロモーターの機能解析	
 
栗田学（森林総研・林木育種センター）ほか	
 

	
 

49）ミズナラ産地別試験地の成長経過における産地および家系効果の推定	
 -経

時データに対する多項式と非線形式のあてはめの比較−	
 
那須仁弥（森林総研林育セ）	
 

	
 

50）寒冷地におけるスギコンテナ苗の育苗	
 
板鼻直栄（森林総研林育セ東北）ほか	
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４

本県少花粉スギ品種の効率的な苗木増殖

池本省吾、有吉邦夫（鳥取県農林総合研究所林業試験場）

近年、社会問題化しているスギ花粉症の山側からの対策として、森林総合研究所林木育種

センターと都府県が連携し、全国で花粉症対策品種が 135品種開発された。鳥取県では精英

樹 32品種の中から 3品種（八頭 5・8・11号）が選ばれた。ところが、この 3品種は発根性

が非常に悪く、挿し木生産コストが高くなるため苗木生産に取り組むのが困難な状況にある。

そこで、挿し木の発根に最適な処理要因を明らかにするため、八頭 8・11号を対象に各種挿

し木試験（採穂部位、基部の種類、挿し穂の大きさ等）を行った。

その結果、採穂部位別の発根率は、八頭 8 号は萌芽枝＞普通枝、八頭 11 号は両者の間に

差はみられなかった。基部の種類別の発根率は、いずれの品種も前年部なしに比べて前年部

ありのほうが高かった。挿し穂の大きさ別の発根率は、いずれの品種も挿し穂が大きくなる

ほど発根率が高い傾向がみられた。以上の結果から、八頭 8 号及び 11 号を挿し木する場合、

剪定などで得られた萌芽枝を材料とし、挿し穂の基部に前年部を付け、長さが 20cm 以上に

なるよう穂作りすれば発根率の向上が期待できると考えられた。
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6 
スギカミキリ抵抗性鳥取県 6 号、8号 1 回床替 2 年生挿し木苗の生長型 

赤井広野、有吉邦夫(鳥取県農林総合研究所林業試験場) 

 

本県の低山地帯スギ林では、古くからスギカミキリ被害が見られていた。現在、若齢期

に被害を受けた多くの林分が伐期に達し、再造林ではスギカミキリ被害防止が課題となる。

本県では、スギカミキリ抵抗性品種としてスギカミキリ抵抗性鳥取県 6 号、スギカミキリ
抵抗性鳥取県 8号(以下、6号、8号)が登録されており、こうした地域での推奨品種として
期待されている。しかし、この 2 品種の生長型は不明であり、各々に適した育苗技術は未
確立である。そこで、挿し木時の挿し穂の長短と発根処理が床替え後の生長に与える影響、

及び 1回床替 2年生挿し木苗の生長型の把握を目的として、2週間毎の苗高を調査した。 
結果、6号は挿し穂の長短、発根処理の違いで生長量に有意差は見られず、8号は挿し穂
が長いと生長量が大きくなった。生長型は 6号、8号共に春と秋にピークを持つ 2山型であ
った。8号の最終苗高を見ると鳥取県苗木規格（苗高 35~65cm）を超える苗木が全体の約 2
割を占めており、根切りなどの処理を行い、生長を抑制させる必要がある。6号の最終苗高
は約半数が規格以下であり、秋に追肥し、伸長を促進する必要がある。また、どちらも床

替え前の根の木化本数が多いほど最終苗高が高くなる傾向が見られた。 
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Two first isolated intact mariner-like elements with different methylation patterns 
contribute to genome polymorphism in Phyllostachys pubescens and intra-species cultivars 
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Ding-Qin Tang1, 2 • Ming-Bing Zhou2 • Yue-Yuan Wang2 • Yuji Ide1 
1 Laboratory of Forest Ecosystem Studies, The University of Tokyo, Japan  
2 State Key Lab of Subtropical Silviculture (Nurturing Station), Zhejiang A & F University, China 
  

Abstract 

Bamboo (Bambusoideae, Poaceae) characterized a big genome with abundant transposable 

elements, of which mariner-like elements (MLEs) are widespread and diverse in fungi, insects, 

nematodes, fish, mammals and plants, and play a role in host growth and development. 

Phyllostachys pubescens is the most important bamboo species and has the highest economic 

value in China. Many different cultivars with diverse phenotypes have been produced during its 

long cultivation. We report the isolation of two full-length MLEs from P. pubescens by 

chromosome walking using a modified magnetic enrichment procedure. Ppmar1 is 3456 bp in 

length with 28-bp perfect inverted terminal repeats (ITRs) and a 1500-bp open reading frame 

(ORF) encoding transposase, whereas Ppmar2 is 3674 bp in length with 27-bp perfect ITRs and a 

1350-bp ORF encoding transposase. Both transposases contain intact DNA-binding of HTH 

motifs, catalytic motifs with canonical DD39D and residues of Met-216, Asp-237, Glu-238, Asp-

360, Glu-256, Asp-370, Asp-395 and Asp-400 which showed to be critical for transposase activity 

previously reported, and high homology of ITRs to those of active MLEs in rice, indicating that 

the elements might be potentially still active. Southern blots revealed the multiple coexisting 

copies of Ppmar1 and Ppmar2 in the P. pubescens genome. Transposon display with the 

endonuclease BfaI and a pair of isoschizomers with differing sensitivity to cytosine methylation 

(HpaII and MspI) revealed high-level insertional polymorphism for copies of Ppmar1 and Ppmar2 

with different methylation patterns in P. pubescens and eight intra-species cultivars. The results 

imply the morphogenesis of P. pubescens might be involved in the activity of MLEs in some 

aspects. Further molecular elucidation of these potentially active MLEs would facilitate the 

development of a new transposon tagging system and new marker system, which would certainly 

contribute to the functional genomics as well as breeding for bamboo species. 

Keywords:  Chromosome walking, Insertional polymorphism, mariner-like elements (MLEs), 

Phyllostachys pubescens, Transposon display. 
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葉緑体ゲノム変異の育種利用へのポテンシャル ‐スギ葉緑体ハプロタイプと
ホットスポット‐ 

○山下実穂（九大院生資環）、白石 進（九大院農） 
 

スギの採種穂園を適切に管理するために様々な核 DNAマーカーが開発されている。しか
し葉緑体 DNAに関する知見は少ない。葉緑体 DNAは、ハプロタイプであり、スギでは父
系遺伝する。このため、その変異情報は親子鑑定や父性系統関係の解明に不可欠である。

葉緑体 DNAには、1塩基、2塩基の繰返し配列および数十塩基の繰返し配列が存在する。
これをマーカー化することで、シーケンスを行うことなく、PCR 産物のフラグメント解析
のみでハプロタイプを決定できる。一方、スギ葉緑体ゲノムに変異性の極めて高いホット

スポットを発見した。一般に葉緑体 DNAを用いた父性系統の解析には複数領域の塩基配列
情報を必要とするが、超多型的な領域を探索・利用することで簡便な父性解析等が可能に

なると考えられる。そこで、本研究では、葉緑体 VNTR（Variable Number of Tandem 
Repeats）マーカーの開発とホットスポットの変異構造の解析を行うとともに、スギ天然分
布全域におけるハプロタイプ多様性を評価した。 
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静岡地方気象台のサクラ開花標本木に対する DNAを用いたクローン識別と同定 

勝木俊雄・吉丸博志(森林総研科学園)・加藤珠理・松本麻子(森林総研) 

・水戸喜平(樹木医会静岡) 

 

 気象庁がおこなっている生物季節観測の中でもサクラの開花日・満開日の観測はマスコミな

どで大きくとりあげられ、世間の関心が高い。静岡地方気象台でも 1953 年からのサクラの開

花観測記録が公開されているが、1996年に観測を開始した現在の標本木は‘染井吉野’ではない

との疑いが近年生じた。そこで標本木について、形態観察をおこなうとともにクローン性の検

証をおこない、‘染井吉野’と同一クローンであるか検討した。2011 年 3 月 27 日に標本木と周

囲の‘染井吉野’を観察・比較したところ、標本木は開花が進んでいることに加え、花径がより大

きい、萼片がより長い、萼筒のくびれがないなど形態的な違いが認められた。次に、静岡地方

気象台の標本木と周囲の‘染井吉野’の葉から DNAを抽出し、核 DNAの SSRの 27遺伝子と葉

緑体 DNAの SSRの 5遺伝子について分析し、森林総合研究所多摩森林科学園などから採取し

た‘染井吉野’や近縁の個体などと比較した。その結果、気象台の標本木ではない‘染井吉野’は比

較した‘染井吉野’とすべての遺伝子座で一致したが、標本木は‘染井吉野’と 11遺伝子座で遺伝子

型に違いが見られ、同一クローンではないことが確認された。 
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１６ 
岩手県のカラマツ採種園における種子採取量と気象条件との関係 

蓬田 英俊 （岩手県林業技術センター） 
 

 カラマツ着果の豊凶を左右する要因として，気象条件との関係が指摘されおり，環状剝皮な

ど着花促進の適期を考える上でも参考となることから，今後の種子安定生産につなげることも

期待できる。しかし，これまで岩手県の採種園でカラマツの着果と気象因子を調べた例はみら

れない。そこで，過去に岩手県の採種園で生産された採種量と気象因子の関係を，北海道など

で行われた結果と比較しながら検討したので報告する。 

 岩手県の採種園から生産された種子量と採種園から最も近いアメダス観測地点である北上市

における 1997 年から 2010 年までの，１日ごとの平均気温，降水量，日照時間の値を比較し

た。日平均気温，日照時間，降水量それぞれの 11 日間の移動平均を求め，翌年の採種量との

相関係数を求めた。最も高い相関係数を示したのは 7月 10 日前後を平均した場合の日照時間

で r=0.66**であった。この 7月 10 日は，集計した 1997 年から 2010 年では，すべての年が

梅雨入りしており，「からつゆ」が豊作の条件とした長野県内での調査報告に近いと考えられ

る。 

 
	
 



１７ 
DNAバーコードからみたヌルデの種内変異とウルシ科の近縁種の関係 

吉村研介、鈴木節子（森林総研）、吉丸博志（森林総研多摩森林科学園） 
 
 ヌルデ(Rhus javanica var. chinensis）は、ウルシ科の落葉樹木で、東南アジアから北海
道まで広く分布している。昔は、虫癭から取られるタンニンを、「お歯黒」に用いており、

現在でも、皮なめし、インクの原料、薬用などに使われている。植物の DNAバーコードは、
葉緑体 DNAの rbcL部分塩基配列、matK部分塩基配列を２領域を標準とすることが決め
られている。日本国内のヌルデ及びその近縁種について、上記２領域と、trnH-psbA遺伝
子間領域の３領域を調べた。その結果、日本に産する近縁のウルシ科のヌルデ属ヤマハゼ

（Rhus sylvestris）、ハゼノキ（Rhus succedane）、ウルシ属のツタウルシ（Toxicodendron 
orientale）、ヤマウルシ（Toxicodendron trichocarpum）が種としてまとまっていて種内変
異も小さかったのに比べ、ヌルデは 3カ所の DNA領域全てで、大きな種内変異を保有して
いることが判った。 
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ポスター番号２０ 
個体間の血縁関係から推定した外来樹木ニワウルシの局所スケールにおける分

布拡大過程 
黒河内寛之、齊藤陽子、井出雄二(東京大学大学院農学生命科学研究科生圏システム学専攻) 

 
 

 明治初期に導入された外来樹木ニワウルシが、今日では日本各地に確認される。発表者

らは今までに、葉緑体や核の DNA解析から日本の全国スケールにおける本種の分布拡大過
程を推測した。しかし、より詳細なスケールでの分布拡大に関する知見は少ない。そこで

本研究では、局所スケールにおける本種の分布拡大過程を解明するため、山口県東部のニ

ワウルシ集団から採取した 82個体を対象に、葉緑体 DNAマーカー3座と核 SSRマーカー
9 座を用いた解析を行った。その結果、3 タイプの葉緑体ハプロタイプと 42 タイプの核遺
伝子型を識別した。核遺伝子型の重複が一部で認められたが、同一の核遺伝子型を持つ個

体間の距離は 30m 以内であった。さらに、核遺伝子型 42 タイプの血縁関係解析から、血
縁関係が 67組の核遺伝子型の間に認められ、大部分は数百ｍ以内で同じ葉緑体ハプロタイ
プを持つ個体の核遺伝子型の間であった。以上から、ニワウルシは先に定着した少数の個

体が、栄養繁殖(短距離)と種子繁殖(短・中距離)を織り交ぜて分布拡大したと推定される。 
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࣮࢛ࣇࣃࡢᐙ⣔ࢶ࣐᢬ᢠᛶࠋࡓࡋㄪᰝࢆฟᏍᩘ⬺ࡢ㸪ᯤṚᮌୖࡋ⋓ᤕࢆᡂ⹸ࡢ㣕⾜୰࡛ࣉ
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᳜᱂ሙᡤࢶ࣐ࣛ࢝ࡿࡼ࡟✀Ꮚࡢᡂ⇍᫬ᮇࡢ㐪࠸ 
             ⏕᪉ṇಇ㸦᳃ᯘ⥲◊ᯘ⫱ࢭ㸧࣭ 㯮୸ு㸦㐨⥲◊ᯘヨ㸧࣭ ⏣ᮧ᫂

㸦᳃ᯘ⥲◊ᯘ⫱ࢭ໭ᾏ㐨㸧࣭ ᯈ㰯┤ᰤ㸦᳃ᯘ⥲◊ᯘ⫱ࢭᮾ໭㸧 
 

ኳ↛ศᕸࡀᮏᕞࡢ୰ኸ㒊࡟㝈ࠊࡣࢶ࣐ࣛ࢝ࡿ࠸࡚ࢀࡽඃⰋ࡞㐀ᯘ⏝ᶞ✀࡚ࡋ࡜ᮏ᮶ࡢศ

ᕸᇦࢆ㉺࡚࠼ᮾ໭ᆅ᪉ࡸ໭ᾏ㐨࡛ࡲᗈ᳜ࡃ᱂ࠋࡿ࠸࡚ࢀࡉ㛤ⰼ⤖ᐇ᫬ᮇࢪࣟࣀ࢙ࣇࡢ࡝࡞

ᚲࠊࡣሙྜࡢ✀㐀ᯘᶞࠊࡀࡿࢀࡽ࠼⪄࡜ࡿ࠸࡚ࡅཷࢆ㑅ᢥࡾࡼ࡟௳ቃ᮲⎔ࡢᆅ⫱⏕ࠊࡣ࣮

࡟ቃ⎔ࡿ࡞␗ࡢࢶ࣐ࣛ࢝ࠋ࠸࡞ࡽ㝈ࡣ࡜ࡿ࠸࡚ࡋ♧ࢆ཯ᛂࡓࡋ㐺࡟ᆅᇦࡓࢀࡉ᱂᳜ࡶࡋࡎ

ᑐࡿࡍ཯ᛂࡢ㐪᳨ࢆ࠸ド᳜ࠊ࡚ࡋ࡜⎔୍ࡿࡍ᱂ሙᡤࡿࡼ࡟✀Ꮚࡢᡂ⇍᫬ᮇࡢ㐪ࢆ࠸᫂࠿ࡽ

ࡢ⏫୰ᕝࡧࡼ࠾໭ᾏ㐨Ụูᕷࠊᒾᡭ┴⁪ἑᮧࠊ⏫⏣㛗㔝┴ᚚ௦ࠊࡵࡓࡿࡍ࡟ 4 ⟠ᡤ࠸࠾࡟

8ࠊ࡚ ᭶ࡽ࠿ 10 ᭶࡚ࡅ࠿࡟ಶయู࡟⌫ᯝࢆ᥇ྲྀࠋࡓࡋᚓࡓࢀࡽ✀Ꮚ࡚࠸ࡘ࡟㌾ X ࡿࡼ࡟⥺

ෆ㒊ࡢほᐹࡧࡼ࠾Ⓨⱆ⋡ࡢㄪᰝࠋࡓࡗ⾜ࢆⓎⱆ⋡ࡀᛴ⃭ࡿࡍ᪼ୖ࡟᫬ᮇࠊࡣ㛗㔝ࡧࡼ࠾ᒾ

ᡭ࡛ 8 ᭶ 20 ᪥๓ᚋࠊ໭ᾏ㐨Ụู࡛ 9 ᭶ 1 ᪥๓ᚋࠊ໭ᾏ㐨୰ᕝ࡛ 9 ᭶ 20 ᪥๓ᚋ࡜໭ୖࡿࡍ

࡯ࡢࡶࡢ໭࡟ᵝྠࡶࢬ࢖ࢧࡢ㞤ᛶ㓄അయࡢᏊෆ㒊✀ࠋࡓࢀࡽᚓࡀᯝ⤖ࡿࢀ㐜ࡃࡁ኱࠸ᚑ࡟

໭ᾏ㐨Ụู࡛࡜㛗㔝ࠊࡣ㛤ⰼ᫬ᮇࡢࢶ࣐ࣛ࢝ࠋࡓࢀࡽࡳࡀഴྥࡿࡍⓎ㐩ࡃ㐜࡝ 2 㐌㛫๓ᚋ

ࡿ࠸࡚ࡋᙳ㡪ࡀ࠸㐪ࡢ㛤ⰼ᫬ᮇࡣ࠸㐪ࡢᏊᡂ⇍ᮇ✀ࠊࡀࡿ࠸࡚ࢀࡽ▱ࡀ࡜ࡇࡿ࠶ࡀ࠸㐪ࡢ

 ࠋࡓࢀࡽ࠼⪄࡜ࡢࡶ
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27 
二次林に生育するウダイカンバの心材形成パターンとその個体間変異 

滝川寛之・後藤晋・岡村行治・松井理生(東京大学） 

ウダイカンバは本州から北海道にかけて分布する日本固有の有用広葉樹で、家具材な

どとして木材市場で高く評価されている。市場では、天然林から産出される直径が大き

く、心材率が高く赤身の強いものをマカバ、二次林から産出される直径が小さく、心材

率が低いものをメジロカバとして区別している。東京大学北海道演習林にはウダイカン

バが優占する約 100年生の広葉樹二次林があるが、その中でウダイカンバの心材形成に

個体間差はどのくらいあるのか、マカバ並みの心材を持つ個体が存在するかどうかはよ

く分かっていない。本研究では 87個体を伐採後に根元円板を採取し、4方向の心材長、

辺材長、最長方向について年輪数、年輪幅を測定した。その結果、円板面積、心材面積、

心材率は個体間の差が大きく、最小と最大を比較すると円板面積と心材率では 3倍、心

材面積においては 6倍の個体差がみられた。直径や心材率では天然林産のマカバと近い

値を示す個体も認められたが、マカバとして扱われるにはまだ時間がかかると考えられ

た。本発表では、ウダイカンバの心材形成に対する、辺材部年齢や形成層からの距離、

成長パターンの影響から、心材形成パターンと個体差についても議論する。 
	
 

	
 

	
 

                                 ２８ 
ヒノキコンテナ苗の育成における施肥条件の検討 

○茂木靖和・渡邉仁志・上辻久敏（岐阜県森林研），古川敦洋（岐阜県森林整備課）， 
中嶋守（岐阜県白鳥林木育種事業地） 

 
近年，低コスト造林を目的としてコンテナ苗の利用が検討されている。この苗の育苗条

件については，培地の容量や基材組成を中心に検討が行われているが，施肥条件を詳細に

検討した事例が少ない。 
そこで，本研究ではヒノキコンテナ苗の育成における施肥の影響を把握することを目的

として，岐阜県産ヒノキ精英樹由来の１年生実生を施肥条件を変えて 24 孔（300cc）のマ
ルチキャビティコンテナで育成する試験を行った。比較した施肥条件は，肥料の量・溶出

日数・養分の配合割合についてである。肥料の量については，１年生実生の育成履歴の違

いを併せて検討した。その結果，溶出日数の長い肥料を用いることで追肥を省略できるこ

と，窒素の配合割合が高い肥料を用いると伸長量が大きいこと，１年生実生の育成履歴の

違いによって施肥の影響が異なることが明らかになった。 
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� 㐺ṇ࡞⣔⤫⟶⌮ࡣᯘᮌ⫱✀࡚࠸࠾࡟㔜せ࡞ၥ㢟Ⅼࠊ࡟≉ࠋࡿ࠶࡛ࡘ୍ࡢᯘᮌ࡛ࡣ㛗ᮇ㛫

DNAࠊᐇ㝿ࠋࡿ࠶㔜せ࡛࡚ࡵᴟࡣ㛤Ⓨࡢ⣔⤫⟶⌮ᡭἲࠊࡵࡓ࠺కࡀቑṪసᴗࡸ⌮⟶ᡂ⫱ࡢ
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ࡀไ㝈ࡿࡼ࡟ປຊ࣭ศᯒᶵჾ࣭ࢺࢫࢥࠊ᪉୍࡛ࠋࡿ࠸࡚ࡗ࠿ࢃࡀ࡜ࡇࡿᚓࡾࡇẁ㝵࡛㉳࡞

DNAࠊࡵࡓࡿ࠶ ศᯒ୍ࢆ⯡໬ࡣ࡜ࡇࡿࡍᅔ㞴࡛ࠋࡿ࠶ 
᭱㏆ࠊᯘᮌ⫱✀ࡣ࡛࣮ࢱࣥࢭ IC ㄪᰝࢢࣥࣜࢱࢽࣔࡢ㔝እ᳜᱂ᆅࡸᐃᯘ᳨࡚ࡋ⏝฼ࢆࢢࢱ

㛤Ⓨࢆ㸧࡭ࡽࡤࡶ㸦࣒ࢸࢫࢩ⾜Ⓨࣝ࣋ࣛࡓࡋ⏝฼ࢆࢻ࣮ࢥ࣮ࣂ஧ḟඖࡣ࡟ࡽࡉࠊ࣒ࢸࢫࢩ

ᆅ࡛⌧ࠊࡃ࡞ࡣグ㘓࡛ࡿࡼ࡟ࡁᡭ᭩ࡢ࡬⣬ࡢᚑ᮶ࠋࡓࡋ PDA ࡍస᧯ࢆᮎ➃ࢻ࢖ࣟࢻࣥ࢔ࡸ

ࡀ࡜ࡇࡿࡍ㍍ῶࢆࢫ࣑ேⅭⓗࡵࡓࡴ㐍ࡀ໬ື⮬ࡢㄪᰝࡸຊ໬┬ࡢసᴗẁ㝵ࠊࡾࡼ࡟࡜ࡇࡿ

 ࠋࡓࡗ࡞࡜⬟ྍࡀ࡜ࡇࡿࡍಖᏑ࡜࡬᥋㟁Ꮚ፹య┤ࡣㄪᰝグ㘓࡚࠼ຍࠊࡾ࡞࡟࠺ࡼࡿࡁ࡛
௒ᅇ㛤Ⓨ࡜࣒ࢸࢫࢩࡽࢀࡇࡓࡋ DNA ศᯒ࡟ࡽࡉࠊ⡆᫆ 㔞ࡾྲྀࢆ࡝࡞ධ࡛࡜ࡇࡃ࠸࡚ࢀ

ࢆᴫせࡢ࣒ࢸࢫࢩࡽࢀࡇࡣᮏሗ࿌࡛ࠋࡿ࠶࡛⬟ྍࡀ࡜ࡇࡃ࠸࡚ࡗ⾜ࢆ⌮⟶⤫⣔࡞☜ṇࡾࡼ

⤂௓ࠋࡿࡍ 
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Comparison of genetic diversity and variation of Myanmar teak (Tectona grandis) 

with other native countries 

Thwe Thwe Win1, Atsushi Watanabe2, Tomonori Hirao3, Susumu Goto1 

1 Faculty of Agri. and Life Scien., Univ. of Tokyo, 2 Faculty of Agri., Kyushu Univ., 3 Forest Tree 

Breeding Center, Hitachi 

 Tropical deciduous tree species, teak is economically important species in the world. It is 

indigenous to India, Myanmar, Laos and Thai. Four natural teak populations were investigated 

using 13 SSR markers and compared with genetic diversity of teak from other native countries. 

Among four native countries, Myanmar teak showed relatively higher genetic diversity than Thai 

and Laotian teak, but slightly lower than south Indian teak. AMOVA results detected moderate 

genetic variation within population of Myanmar and Laotian teak, whereas somewhat no genetic 

variation was observed in Indian and Thai teak. Therefore, Myanmar teak with high genetic 

diversity and moderate level of genetic variation in native teak would be gene resource of teak in 

the world.  
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ᚭ㓝␠ฌ䈮↢⢒䈜䉎䉴䉩䈱ㆮવ⊛․ᓽ 

ᧁ᧛ᕺ䇮ᵤ᧛⟵ᒾ㩷 䋨᫪ᨋ✚⎇䋩㩷 㩷 㩷  
ᚭ㓝␹␠␠ฌ䈮↢⢒䈜䉎䉴䉩䈱ㆡಾ䈭଻⼔䊶▤ℂ䉕⋡ᜰ䈚䇮⃻࿷↢⢒䈚䈩䈇䉎䉴䉩䈱ㆮવ⊛

ᄙ᭽ᕈ䈫ㆮવ⊛⚵ᚑ䉕⺞ᩏ䈚䈢䇯ᚭ㓝␹␠␠ฌోၞ䈎䉌䉴䉩 60 ᧄ䉕䊤䊮䉻䊛䈮ㆬ䈶䇮㊎⪲䉕ណข

䈚DNA᛽಴䉕ⴕ䈦䈢䇯ᣢႎ䈱䉴䉩․⇣⊛䊙䉟䉪䊨䉰䊁䊤䉟䊃䊙䊷䉦䊷䈎䉌ᄙဳᕈ䈏㜞䈒ᵄᒻ䈏᣿⍎

䈭 8 ㆮવሶᐳ䉕ㆬᛯ䈚䇮ㆮવሶဳ䉕․ቯ䈚䈢䇯䈖䈱⚿ᨐ䇮8 ㆮવሶᐳో䈩䈏ห䈛ㆮવሶဳ䉕␜䈚䈢

䉰䊮䊒䊦䈏䉂䉌䉏䇮䈖䉏䉌䈲䉪䊨䊷䊮䈪䈅䉎䈫⠨䈋䉌䉏䈢䇯ว⸘䈪 22ㆮવሶဳ䈏䉂䉌䉏䇮䈖䈱䈉䈤 17
䉰䊮䊒䊦䈲 1 ୘૕䈏䈠䉏䈡䉏․⇣䈭 1 ㆮવሶဳ䉕␜䈚䇮ታ↢↱᧪䈪䈅䉎䈫⠨䈋䉌䉏䈢䇯ᱷ䉍 43 ୘

૕䈲ⶄᢙ䈱୘૕䈏ห৻䈱ㆮવሶဳ䉕␜䈚䇮5 䈧䈱䉪䊨䊷䊮䈪䈅䉎䈫⠨䈋䉌䉏䈢䇯䉪䊨䊷䊮䈮䈲ᩣ┙

䈤䉇ว૕ᧁ䉅฽䉁䉏䈩䈇䉎䈏䇮㔌䉏䈢ᐙ䈪䈅䈦䈩䉅ห䈛ㆮવሶဳ䉕␜䈚䈢䈖䈫䈎䉌䇮ᝌ䈚ᧁ䈮䉋䈦䈩

ᬀᨋ䈘䉏䈢น⢻ᕈ䈏␜䈘䉏䈢䇯䉁䈢䇮䉪䊨䊷䊮䈱಴⃻㗫ᐲ䈮஍䉍䈏䈅䉎䈖䈫䈎䉌䇮․ቯ䈱୘૕䈮⌕

⋡䈚䈩ᝌ䈚Ⓞ䉕૞ᚑ䈚䈢䇮䉅䈚䈒䈲․ቯ䈱୘૕䈱ቯ⌕₸䈏㜞䈎䈦䈢䈫⠨䈋䉌䉏䉎䇯䈖䉏䉌ห৻ㆮવ

ሶဳ䈱➅䉍㄰䈚䉕㒰䈇䈩ㆮવ⊛ᄙ᭽ᕈ䈱ᜰᮡ䉕⸘▚䈚䈢䈫䈖䉐䇮ᚭ㓝㓸࿅䈱ㆮવ⊛ᄙ᭽ᕈ䈲ో࿖

䈱ᄤὼᨋ 33㓸࿅䈱ᐔဋ୯䈫ห⒟ᐲ䈱୯䉕␜䈚䈢䇯䈠䈱৻ᣇ䈪䇮䊗䊃䊦䊈䉾䉪䊁䉴䊃䈪᦭ᗧ䈭⚿ᨐ䉕

␜䈚䈢䈖䈫䈎䉌䇮ᝌ䈚Ⓞ䉕㒰䈇䈢䈫䈚䈩䉅ᬀᨋ䈮↪䈇䉌䉏䈢ታ↢⧣䇮䉅䈚䈒䈲䈠䈱Უ᮸䈲㒢䉌䉏䈩䈇

䈢䈫⠨䈋䉌䉏䉎䇯䉁䈢ㆮવ〒㔌䉕䉅䈫䈮䈚䈢ਥᐳᮡಽᨆ䈎䉌䇮⸃ᨆ㓸࿅䈲ઁ䈱ᄤὼᨋ䈫䈲⇣䈭䉎․

ᱶ䈭ㆮવ⊛⚵ᚑ䉕␜䈚䈢䇯㩷
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ࢻ࢖࣒࣡ࣀࢤ SNP  ゎᯒࣥࣙࢩ࣮࢚ࢩࢯ࢔ࡿࡅ࠾࡟⢭ⱥᶞࢠࢫࡓ࠸⏝ࢆ

ෆᒣ᠇ኴ㑻 ᒾ⏣ὒెࠊ1 ཎᚨᏊఀࠊ2 ⩏┿㔝ୖࠊ1 ᳃ཱྀ႐ᡂࠊ1 ᆤᮧ⨾௦Ꮚࠊ1 ᔱ㈼ኴ㑻୕ࠊ3
஭ᇛὈ୍ࠊ3 Ώ㎶ᩔྐࠊ3 ஧ᮧ඾ᏹࠊ4 ⠛ཎ೺ྖࠊ1 ὠᮧ⩏ᙪࠊ1 1㸦1.᳃ᯘ⥲◊, 2.ᮾ኱㎰Ꮫ⏕

࿨⛉Ꮫ, 3.᳃ᯘ⥲◊ᯘᮌ⫱✀4 ,࣮ࢱࣥࢭ.஑኱㎰Ꮫ◊✲㝔㸧 

 

ࡢ㧗ᐦᗘࠊᅾ⌧ࡣ࡛ࢠࢫ DNA 㑇ఏᏊࡿࡍᨭ㓄ࢆᆺ⌧⾲ࠊࡋࣥࣕ࢟ࢫࢆ඲య࣒ࣀࢤ࡛࣮࣮࣐࢝

ࠊࡋ ணࢆᆺ⌧⾲ࡽ࠿㑇ఏᏊᆺ᝟ሗࠊࡸゎᯒ(GWAS)ࣥࣙࢩ࣮࢚ࢩࢯ࢔ࢻ࢖࣒࣡ࣀࢤࡿࡍฟ᳨ࢆ

㑅ᢤࡢࣥࣙࢩࢡࣞࢭࢡࢵ࣑ࣀࢤ࠺⾜ࢆ㐺⏝ࢆ┠ᣦࡀ✲◊ࡓࡋ㐍ࡢࡽࢀࡇࠋࡿ࠸࡚ࢀࡽࡵᡭἲࡣ஺

㓄ᐇ㦂ࢆᚲせ࡟✀⫱ࠊࡵࡓ࠸࡞ࡋ࡜㛗࠸ᖺ᭶ࢆせࡿࡍᶞᮌࡢ㑅ᢤ࡚࠸࠾࡟᭷ຠ࡞ᡭἲ࡛࡜ࡿ࠶⪃

ࢻ࢖࣒࣡ࣀࢤࠊ࡜㞝ⰼ╔ⰼ㔞ࡧࡼ࠾ᮦ㉁ࡿ࠶ᙧ㉁࡛✀⫱࡞㔜せࡢࢠࢫࡣ࡛⾲ᮏⓎࠋࡿࢀࡽ࠼

SNP ⢭ⱥᶞࢠࢫࡢ㛵ᮾ⫱✀ᇶᮏ༊ࠋࡿࡍሗ࿌ࢆᯝ⤖ࡢゎᯒࣥࣙࢩ࣮࢚ࢩࢯ࢔ࡢ࡜ 337 ಶయ

ࡢⓎ⌧㑇ఏᏊ㓄ิ᩿∦⏤᮶ࠊ࡟㇟ᑐࢆ 3,768 SNPs ࢯ࢔ࠋࡓ࠸⏝࡟ゎᯒࡋỴᐃࢆ㑇ఏᏊᆺࡢ

ࡓࡋ៖⪄ࢆ㞟ᅋᵓ㐀ࠊ࠸⏝ࢆࣝࢹᙧᅇᖐࣔ⥺ࡣ࡟ゎᯒࣥࣙࢩ࣮࢚ࢩ Q ࡜㞟ᅋᵓ㐀ࠊࣝࢹࣔ

ಶయ㛫ࡢ⾑⦕㛵ಀࢆ⪃៖ࡓࡋ Q+K ᮦࠊᯝ⤖ࠋࡓࡋฟ᳨ࢆࣥࣙࢩ࣮࢚ࢩࢯ࢔࡚࠸⏝ࢆࣝࢹࣔ

㉁࡜㞝ⰼ╔ⰼ㔞ࠊ࡛ࢀࡒࢀࡑ㞟ᅋᵓ㐀ࠊ⾑⦕ᵓ㐀ࢆ⪃៖ࡣ࡛ࣝࢹࣔ࠸࡞ࡋ 4 ᗙ105ࠊ ᗙࠊQ
࡛ࣝࢹࣔ 2 ᗙ10ࠊ ᗙࠊQ+K ྛ࡛ࣝࢹࣔ 1 ᗙࡀ ฟ᳨ࡀࣥࣙࢩ࣮࢚ࢩࢯ࢔࡞᭷ពࡢࣝ࣋0.1%ࣞ

ࡢ᪂つࠊࡃ࡞ࡣ࡟ሗ࿌ࡢ ᪤ࠊࡣᗙࡓࢀࡉฟ᳨ࠋࡓࢀࡉ QTL ࣒ࣀࢤࠊࡃ㧗ࡀᛶ⬟ྍࡿ࠶࡛

ࡿࡅ࠾࡟ࢠࢫ࡞ࡁ኱ࡢࢬ࢖ࢧ GWAS  ࠋࡓࢀࡽ࠼⪄࡜ࡓࢀࡉ♧ࡀ᭷ຠᛶࡢ
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஑ᕞ⫱✀ᇶᮏ༊ࢠࢫࡿࡅ࠾࡟⢭ⱥᶞࡢ➨஧ୡ௦໬ࡳ⤌ࡾྲྀࡢ 

἞ᏕỌᯇ 㑻ኴⱥὠṊ ஧㞝ཎ಴ ἞Ⰻྜྷ༓ ㄔᶫ㧗 ┿ὸ‮ 
㸦᳃ᯘ⥲◊ᯘ⫱ࢭ஑ᕞ㸧 

 
᳃ᯘ⥲ྜ◊✲ᡤᯘᮌ⫱✀ࠊࡣ࡛࣮ࢱࣥࢭ⌧Ꮡࡿࡍᯘᮌࡢ୰ࡽ࠿ᡂ㛗ࠊᙧ㉁ࡢ࡝࡞᭷⏝ᙧ

㉁ࡢ⾲⌧ᆺ࡟≉ࡀඃࡓࢀಶయࠕࢆ⢭ⱥᶞ࡚ࠖࡋ࡜㑅ᢤࡿࡍ㸦⢭ⱥᶞ㑅ᢤ⫱✀஦ᴗ㸸᫛࿴ 55
ᖺ㹼㸧ࡢ⾜⌧ࠕࠊ࡟ࡶ࡜࡜⢭ⱥᶞ࡟ẚ࡟ࡽࡉ࡚࡭ඃࡓࢀရ✀ࡢ๰ฟࠖࢆ㐍ࡵࡓࡿࡵ⢭ⱥᶞ஺

㓄ᐙ⣔ࡿࡼ࡟ᐇ⏕᳨ᐃᯘࢆタᐃࠊࡋ➨஧ୡ௦⢭ⱥᶞೃ⿵ᮌ㸦௨ୗࠊೃ⿵ᮌࡿࡍ࡜㸧ࢆ㑅ᢤ

 ࠋࡿ࠸࡚ࡋ
஑ᕞ⫱✀ሙ࡛ࠊࡣ஑ᕞ⫱✀ᇶᮏ༊ࢠࢫࡽ࠿⢭ⱥᶞ 633 ⿵ೃࠊ࡟ඹ࡜ࡿࡍ㑅ᢤࢆ࣮ࣥࣟࢡ

ᮌ㑅ᢤࡢࡵࡓࡢᐇ⏕᳨ᐃᯘࢆ 37 タᐃࠊࡕ࠺ࡢࡇࠋࡓࡋᮦ㉁ࡀᏳᐃࡋጞࡵೃ⿵ᮌ㑅ᢤࡀ㐺ᮇ

ࡿ࡞࡜ 15 ᖺ⏕௨ୖࡓࡗ࡞࡜ 11 ᳨ᐃᯘࡽ࠿ೃ⿵ᮌࢆ 535 6ࠊ࡟ࡶ࡜࡜ࡿࡍ㑅ᢤ࣮ࣥࣟࢡ ᳨

ᐃᯘ࡛㑅ᢤࡢࡵࡓࡢᮦ㉁ㄪᰝࡓࡗ⾜ࢆ(ᖹᡂ 24 ᖺᗘ 10 ᭶⌧ᅾ)ࠋ 
࡚࠸⏝ࢆೃ⿵ᮌࡓࡋ㑅ᢤࠊࡳ㚷࡟ᛶ≉ࡢ஑ᕞ⫱✀ᇶᮏ༊ࡿ࠶ᮌ㐀ᯘᆅᖏ࡛ࡋࡉࠊ࡟ࡽࡉ

㡰ḟࡋࡉᮌ᳨ᐃᯘࢆタᐃࠊࡋ⌧ᅾ 3 ᳨ᐃᯘࡽ࠿㑅ᢤࡋࡉࡢ࣮ࣥࣟࢡࡓࢀࡉᮌ᳨ᐃᯘࢆ 5 ⟠

ᡤ࡟タᐃࠊࡋタᐃ᫬ᮇࡢ᪩࠸ᯘศࡣ 11 ᖺ⏕ࠋࡿ࠸࡚ࡗ࡞࡜ 
ࡢࢺࢫࢥᯘ࣭㐀ᯘ⫱ࠊࡓࡲ 4 ๭ࢆ༨ࡿࡵୗสసᴗࡢ┬ຊ໬ࢆ᥎ዡึࡣ࡛ୖࡿࡍᮇᡂ㛗≉

ᛶࡀ㔜せ࡛ࠊࡵࡓࡿ࠶ೃ⿵ᮌึࡢᮇᡂ㛗ࢆ ᐃࡢࡵࡓࡿࡍヨ㦂ᆅࢆ஑ᕞ⫱✀ሙෆ࡟タᐃࠊࡋ

ึᮇᡂ㛗㔞ㄪᰝࢆ㐍ࠋࡿ࠸࡚ࡵ 
 
 

	
 

	
 

	
 
 
� � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � � ྕ␒࣮ࢱࢫ࣏ 36 
᰾ SSR ศᯒࡽ࠿᫂ࡓࢀࡉ࡟࠿ࡽ஑ᕞ⫱✀ᇶᮏ༊ࢠࢫࡢ⢭ⱥᶞࡢ㑇ఏⓗ㛵ಀ 

㧗ᶫㄔ㸦᳃ᯘ⥲◊ᯘ⫱ࢭ஑ᕞ㸧࣭ Ώ㎶ᩔྐ㸦஑኱㎰㸧࣭ ᐑᮏᑦᏊ㸦᳃ᯘ⥲◊ᯘ⫱ࢭ㸧 
 

᫛࿴ 32 ᖺ࡟ጞࡓࡗࡲ⢭ⱥᶞ㑅ᢤ⫱✀஦ᴗࠊࡾࡼ࡟஑ᕞᆅᇦ࡛ࢠࢫࡣ⢭ⱥᶞ 633 ಶయࡀ㑅

ᢤࡢࡽࢀࡇࠋࡓࢀࡉෆ୍ࠊ 㒊ࡢ⢭ⱥᶞࡣᅾ᮶ရ✀ࡢᯘศࡽ࠿㑅ᢤࠋࡿ࠸࡚ࢀࡉᅾ᮶ရ✀ࠊࡣ

Ụᡞ᫬௦࡛ࡲ࡟㐳ࡿṔྐࡢ୰࡛⠜ᯘᐙ࡚ࡗࡼ࡟㑅ᢤࡓࡁ࡚ࢀࡉ᭷⏝✀ⱑ࡛ࡋࡉࠊᮌⱑࡋ࡜

࡚ᬑཬࠊࡵࡓࡢࡇࠋࡓࡁ࡚ࡋ஑ᕞ⫱✀ᇶᮏ༊ࢠࢫࡢ⢭ⱥᶞࡸ࣮ࣥࣟࢡྠྡ␗ࡣ࡟㠀ᖖ࡟㏆

ࡘࡘࢀࡉ᥎㐍ࡀḟୡ௦໬ࡢ⢭ⱥᶞࢠࢫࠊᅾ⌧ࠋࡿࢀࡽ࠼⪄࡜ࡿ࠸࡚ࢀࡲྵࡀ࣮ࣥࣟࢡ࡞⦖
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ポスター番号：37  
韓国における希少種 Picea jezoensis保全のための遺伝解析 

森口喜成（森林総研）、Kyu-Suk Kang（KFRI）、Kab-Yeon Lee（KFRI）、 
Seok-Woo Lee（KFRI）、Yong-Yul Kim（KFRI） 

 
韓国では Picea jezoensis は希少種で、北部の桂芳山および南部の智異山と徳裕山にしか分布し

ていない。マツ科では、ミトコンドリア DNA は母性遺伝、葉緑体 DNA は父性遺伝、核 DNA は両

性遺伝する。本研究では、韓国に残存する P. jezoensisの 4つの天然集団（智異山-天王峰、智異

山-般若峰、徳裕山、桂芳山）の遺伝的多様性と遺伝的構造を把握して適切な保全策を立案する

ため、オルガネラの PCR-RFLPマーカー（ミトコンドリア 5座、葉緑体 4座）と核のマイクロサテライト

（Simple sequence repeat; SSR）マーカー（6座）を使用して遺伝解析を行った。ミトコンドリアDNAハ

プロタイプおよび核 SSRによる STRUCTURE解析とNJ系統樹の結果、北部に小集団で孤立分布

する桂芳山集団が南部の他の集団と遺伝的に明確に異なることが明らかとなった。また、核SSRで

評価したアレリックリッチネスは、桂芳山集団の遺伝的多様性が顕著に低いことを示した。これらの

結果から、北部の桂芳山集団は遺伝的固有性が高く、集団サイズも小さいため、この集団の保全

を優先的に図る必要があると考えられた。 
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SSR mining and the development of EST-SSR markers for a conifer, 
Cunninghamia Lanceolata, based on transcriptome sequences 

                       �qYafeng Wen 1, 2 , Saneyoshi Ueno 2, Wenjun Han 1, Yoshihiko Tsumura 2 

                                                1) Central South University of Forestry and Technology, China 

2) Forestry and Forest Products Research Institute, Japan 
Background: Chinese fir (Cunninghamia lanceolata) is one of the most important plantation species mainly 
distributed in Southern China. However, current genomic analyses of this species were obviously lagged behind in 
other conifer species due to the limitation of available markers. With the advent of the second generation 
sequencing technologies, a vast amount of available transcriptome sequences have been generated. In this study, we 
mined SSRs and developed a set of EST-SSR markers of Chinese fir based on publicly available transcriptome 
sequences. 
Results: We examined 27,666,670 reads of Cunninghamia lanceolata produced by Illumina GA II platform. These 
reads were available in SRA database (Accession: SRX151872). Assembly produced 35,633 contigs, 1,822 (5.11 %) 
of which contained 2,156 SSRs. On average, SSRs density was 68.4 SSRs/Mb, which was much lower compared 
with other conifer species. Tri-SSRs were the most common SSRs (41.7 %), followed by hexa- (29.8 %), 
penta-(12.7 %), di-(11.1%) and tetra-(4.7 %) motif repeat. The most common tri-SSR motif was AAG, which was 
found in 239 (26.6 %) tri-SSRs, while most common di-SSR motif was AG and AT motif with 109 counts (45.6 %) 
for both motif. Based on the 1,822 SSR-containing contigs, EST-SSR markers were developed using CMiB pipeline. 
Among 35 primer pairs designed, polymorphic genotypes were obtained for 28 loci with the number of alleles per 
locus from 3 to 12 when tested on the 16 plus tree individuals. The observed heterozygosity (Ho), expected 
heterozygosity (He) and fixation index (Fis) values ranged from 0.125 to 0.938, 0.225 to 0.891 and -0.368 to 0.456, 
respectively. One locus (contig4417_459B) showed significant deviation from Hardy-Weinberg equilibrium (HWE) 
due to heterozygote deficiency (P<0.05). Possible null alleles were suggested in two loci, contig4417_459B and 
contig3078_1424A with the null allele’s frequency of 0.22 and 0.11, respectively.  
Conclusion: As far as our knowledge, this was the first comprehensive analysis of SSRs and EST-SSR markers in 
C. lanceolata. These EST-SSR markers will be benefit for genomic analyses of C. lanceolata and related species.  
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                                 45番 
関東育種基本区における次代検定林の現状 

三浦真弘・平岡裕一郎・花岡創（森林総研林育セ）、渡辺敦史（九州大学） 
 

 林木育種センターでは、精英樹選抜育種事業に基づき、選抜、収集された精英樹の特性

評価のために、次代検定林の設定、調査を行っている。現在、調査を継続している次代検

定林には、一般次代検定林、地域差検定林、遺伝試験林、育種集団林の 4 種類があり、こ
れらは、全国各地の国有林、民有林に設定され、長いものでは 40年以上にわたり継続調査
が行われている。これらの結果は精英樹の評価に用いられ、採種園の改良や第二世代精英

樹候補木の選抜などにフィードバックされている。本報告では、関東育種基本区のスギの

次代検定林について、植栽された材料、設定された場所の環境、成長の状況、さまざまな

遺伝特性について、次代検定林ごとに解析を行うとともに、次代検定林の現状について話

題を提供する。 
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ᐮ෭ᆅࢼࢸࣥࢥࢠࢫࡿࡅ࠾࡟ⱑࡢ⫱ⱑ

ᯈ㰯┤ᴿ࣭༓ⴥಙ㝯࣭⋢ᇛ⪽㸦᳃ᯘ⥲◊ᯘ⫱ࢭᮾ໭㸧

ࡋ㐺࡟ᐮ෭ᆅࠊࡀࡿࡍ᭷ࡀ㛗≉ࡢ➼࠸㧗ࡀ⋠╔άࡸ⋠㏻ᖺ᳜᱂ྍ⬟࡛᳜᱂ຠࡣⱑࢼࢸࣥࢥ

2011ࠋࡓࡋ⾜ヨࢆⱑ⫱ࡢⱑࢼࢸࣥࢥࢠࢫࠊࡽ࠿࡜ࡇࡿ࠶࡛❧☜ᮍࡀ⾡ⱑᢏ⫱ࡓ ᖺ࡟ᮾ໭

⫱✀ሙ�ᒾᡭ┴⁪ἑᮧ�࡛᧛✀ࡓࡋ㸯⣔⤫ࡢᗂⱑࢆ 2✀㢮୍ࠊࡋ᳜⛣࡟ࢼࢸࣥࢥࡢ㒊ࢆዟ⩚

ቑṪಖᏑᅬ�ᒣᙧ┴ᮾ᰿ᕷ�ࢫ࢘ࣁ࣮ࣝࢽࣅࢆࢼࢸࣥࢥࠋࡓࡋ⛣࡟ཬࡧ㔝እ࡛⟶⌮ࠊࡋ㔝እ

2012ࠊࡓࡲࠋࡓࡋ⌮⟶࡛ࢫ࢘ࣁ࣮ࣝࢽࣅ෤ᮇ㛫ࡣᩘ༙ࡢࢼࢸࣥࢥࡢ ᖺ࡟ᮾ໭⫱✀ሙࡢ 

ᐊ࡛࡜ࢬ࢖ࢧࢼࢸࣥࢥ⏝ᅵࢆኚࠊ࠼᧛✀ࡣࡓࡲᗂⱑࡾࡼ࡟᳜⛣ࡢ 3⣔⤫ࢆ⫱ⱑ2011ࠋࡓࡋ

ᖺ᧛✀࡛ࠊࡣ⩣ᖺ 8 ᭶᫬Ⅼ࡛ⱑ㧗ࡣ 300cc ࡛ࣝࢭ 100cc 300ccࠊࡃ㧗ࡾࡼࣝࢭ ࠸⏝ࢆࣝࢭ

ሙྜ⣙ࡓࡋ⌮⟶㏻ᖺ࡛ࢫ࢘ࣁ࣮ࣝࢽࣅ 50cm࡟㐩2012ࠋࡓࡋᖺ᧛✀࡛ࠊࡣ㛵㐃సᴗࡴྵࢆ

ᡤせ᫬㛫ࠊࡣ᧛✀࡛⛣᳜ࡢ⣙ 1/3 ࠶௨ୖ࡛➼ྠ࡜ⱑ᳜⛣ࡣⱑ㧗ࡢ᧛✀ⱑࠊࡓࡲࠋࡓࡗ࠶࡛

300ccࠊࡾ ࡛ࣝࢭ 150cc ࡢᐃ୍ࡢⱑ㧗ࡿࡼ࡟㓄ྜ㔞ࡢᩱ⫧ࠊᅵ⏝ࠋࡓࡗ࠿㧗ࡸࡸࡾࡼࣝࢭ

ഴྥࡣㄆ300ࠋࡓࡗ࠿࡞ࢀࡽࡵcc ࡣⱑ㧗ࡢⱑࢼࢸࣥࢥࡓࡋ✀᧛࡟ࣝࢭ 9 ᭶᫬Ⅼ࡛⣙ 20cm

ࡢ᧛✀⩣ᖺࡣⱑࢼࢸࣥࢥࠊ࡜ࡿࡍ࡟‽ᇶࢆⱑ㧗ࡣᐮ෭ᆅ࡛ࠋࡓࡗ࠶࡛ 8᭶㡭ࡽ࠿㐀ᯘྍ⬟

ࠋࡿ࠶ࡀᚲせࡿࡍᨵၿࢆ௳ⱑ᮲⫱ࡣ࡟ࡵࡓࡿࡍ᱂᳜࡟⛅᧛✀ᙜᖺࠊࢀࡽ࠼⪄࡜
	
 

	
 

	
 

	
 

	
 


