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１．研究計画の概要 
 雄花を非常に多く着生するスギに由来す
る交配家系を用い、DNA マーカーを用いた
QTL 解析によりスギの雄花量に関わる遺伝
子を明らかにする。またスギの精英樹におい
て、それらの遺伝子の DNA 塩基配列を比較
し、雄花着生量と関連する遺伝子多型を明ら
かにする。 
 
２．研究の進捗状況 
スギの高密度連鎖地図を基に、各連鎖群をカ
バーし、簡便にタイピングが行える DNA マ
ーカーを作成し、雄花の非常に多いスギ個体
を花粉親とする３つ半兄弟家系の F2 個体そ
れぞれ 74、93、110 個体の遺伝子型を、それ
ぞれ 113、107、86 個のマーカーについて決
定した。なお、塩基多型の検出方法は高解像
度融解曲線分析（HRM 法）を用い、スギで
の解析条件の最適化を行った。 
 2002 年から 2008 年まで、つくば市及び千
代田市で個体の反復を含む F2 個体の雄花着
生量を調べた。クローンの雄花着生量は年次
ごとに変動するもの、着生量には一貫した傾
向 が あ り （ Kendall ‘ s coefficient of 
concordance, p < 0.01）、雄花着生量には遺伝
的な効果が大きいことが裏付けられた。これ
らの表現型データと遺伝子型データを用い、
１遺伝子座毎に比較する Kruskal-Wallis テ
スト及び複数座の効果を同時に考慮するベ
イズ回帰モデルによる QTL 解析を行った。
２つの手法による解析結果はおおむね一致
し、第５連鎖群に異なる年次に共通する QTL
を検出した。また、有意性はやや低いが、第
１、６、９、１１連鎖群（p＜0.005）のマー
カーについても複数年で共通して QTL が検
出された。 

 QTL 解析と同時に、林木育種センターにお
いて関東の精英樹についてジベレリン処理
下のスギ雄花着生量の調査を行った。今後予
定する遺伝子多型と着花量の関連解析の為
のデータが得られた。 
 
３．現在までの達成度 
②おおむね順調に進展している。 
（理由） 
DNA マーカーの開発を順調に進め、交配家
系を用いた QTL解析を終了して雄花着生量
に関わる遺伝子の存在する染色体上の領域
を既に明らかにできた。また、今後予定し
ている関連解析の為の精英樹の着生量デー
タを得ることができた。 
 
４．今後の研究の推進方策 
（１）第５連鎖群上の QTL原因遺伝子の単離 
本研究において複数年次（異なる気象条件
下）で検出されたこと、また他の家系を用い
てジベレリン処理下で行われた雄花着生量
の QTL解析でもほぼ同じ場所に QTLが検出さ
れていることから、第５連鎖群に雄花着生量
に大きく関わる遺伝子が存在する可能性が
高いと考えられる。研究代表者の所属する研
究室においてはスギの基盤連鎖地図のさら
なる高密度化が進められ、ゲノムの BACライ
ブラリーが作成されている。これを利用し、
QTL の原因遺伝子の単離に優先的に取り組む。 
 
（２）（１）で得られた遺伝子及びこれまで
に単離した花の形成に関わる遺伝子につい
て、関東の精英樹について塩基配列の多型デ
ータを収集し、雄花着生量データとのアソシ
エーション解析を行う。 
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