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概要 

 近年、無花粉遺伝子を有するスギ品種が極まれに存在することが分かり、それ

らの無花粉遺伝子を計画的な人工交配により、品種開発に利用する動きがスギ

育種の分野で活発化してきている。無花粉遺伝子は DNA 上の 1 箇所の変異で決

まる劣勢遺伝子で、人工交配により劣勢ホモにすれば無花粉化できることが実

証されており、DNA 分析により容易に同定が可能な質的な形質であり、マーカー

アシスト選抜（MAS ; Marker Assisted Selection）と呼ばれる（図-1）。図-1 に

おいて、無花粉遺伝子は黒色の塗り潰しの横長の長方形で表現した。 

 一方、サガンスギなどが有する優れた成長や材質などの形質は、多数の遺伝子

に影響を受けていると考えられており、このような形質に関与する DNA 上の領

域を量的形質遺伝子座（QTL; Quantitative Trait Locus）といい、DNA 情報か

らの予測が難しいとされてきた。しかし、2010 年代に登場した次世代シーケン

サーと呼ばれる DNA の高密度な判読技術により、約 10,000 箇所の DNA 上の変異

を検出し、それらの多数の箇所の DNA 上の変異とこれまでの長年の研究で蓄積

した材質などの形質情報を関連付け、DNA 情報だけから形質を予測するモデル

（ゲノム予測モデル）が構築可能となりつつある。現地調査から得られるクロー

ン（品種）の形質の評価値は clonal value（遺伝子型値 ;genotypic value と

もいう）と呼ばれ、ゲノム予測モデルから予測される形質の評価値をゲノム予測

値（GEV ; Genomic Estimated Value）と定義し、GEV をもとに個体選抜するこ

とをゲノム選抜（GS ; Genomic Selection）と呼ぶ（図-1）。 

 佐賀県林業試験場では、2019 年より筑波大学の津村義彦教授と森林総合研究

所（国）の協力を得ながら、第一世代精英樹とサガンスギを含む第二世代精英樹

の形質情報と次世代シーケンサーにより得られた約 10,000 箇所の DNA上の変異

を関連付けたゲノム予測モデルの構築に向けた研究を行い、研究成果を英語論

文（Ejima et al. 2023）および博士論文（江島 2024）としてまとめた。その有

用性を育種の現場で確認する段階に来ている。 

 既に、人工交配により無花粉遺伝子を有する品種とサガンスギの実生は誕生

しているため、MAS（マーカーアシスト選抜）により無花粉遺伝子が次世代に受

け継がれた個体（1/2 の確率）を選抜し、その個体に GS（ゲノム選抜）を適用す



ることで、無花粉遺伝子をヘテロで有し成長や材質に優れた個体（無花粉ヘテロ

のサガンスギ）を実生段階で選抜する計画である（図-1 の GS１部分）。 

 将来的には、本課題により選抜する「無花粉ヘテロのサガンスギ」同士を交

配することで、「無花粉ホモのサガンスギ」、つまり、成長と材質はサガンスギ

と同等で、全く花粉を出さないスギを作出する（図-1 の GS２部分）。 

 本報告では、博士論文（江島 2024）の摘要を掲載するとともに、2024 年１

月 19 日に筑波大学での博士論文公聴会で使用したスライドの一部を用いなが

らゲノム予測技術の概要について報告する。 
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寿命が長く、個体サイズが大きな林木の育種は挑戦的だが、DNA 解析技術の

発展に伴い、個体あたり数万個の一塩基多型（SNP）を迅速にジェノタイピン

グできるようになったことで、DNA 情報から優良個体の遺伝的な能力を予測す

ること（以下、ゲノム予測：Genomic prediction）が可能となり、育種の効率

化が進むことが期待されている（発表スライド P２）。ゲノム予測の基本原理

は、SNP と樹高などの表現型を持つ個体群（トレーニング集団）を構成し、全

ての SNP を含む回帰モデルをあてはめる。各 SNP の表現型への寄与は回帰係数

として推定され、それらを含む予測式が得られる。続いて、この式を予測群

（SNP 情報を持つが表現型を持たない個体群）に当てはめ、各 SNP の効果の総

量として各個体の遺伝的能力である遺伝子型値（genotypic value またはクロ

ーン化された個体を対象とする場合 clonal value ともいう） を予測する。そ

の DNA の情報のみからの予測値（GEV ; Genomic Estimated Value）から優良

個体を苗木の段階で選抜することができるため、１世代の更新に数十年を要し

ていた林木育種の時間的な問題を劇的に改善する可能性がある。 

 本研究の調査地である佐賀県では 1960 年代から人工交配により育成・選抜

してきたスギの第２世代精英樹 101 クローンと、その親世代である第１世代精

英樹 47 クローンからなる２世代の選抜集団を構築している（発表スライド P

３）。調査地の九州では、約 500 年前から挿し木林業が継続して続けられてお

り、そこで活用される挿し木品種は、挿し木により増殖され複数の検定林で検

定されるため、信頼度の高い樹高などの表現型データが得られる。さらに、人

工交配への取り組み時期が早かったため、第２世代精英樹も既に 30 年生を超

えており、林木育種の課題である長期性を乗り越え、世界でもゲノム予測の適

用例が少ない、選抜された２世代の集団の表現型データが揃っている。本研究

では、これらの表現型データを活用し、第３世代以降の育種を加速させるため

に、ゲノム予測の有用性について検証した。 

 まず、長年管理してきた育種集団の遺伝的な背景を整理するため、マイクロ



サテライトマーカー（以下、SSR マーカー；Simple Sequence Repeats）を用い

て、家系構造の再構築を行った（発表スライド P４）。第２世代と親世代の第１

世代の間で親子鑑定をしたところ、第２世代の約 100 クローンの内、25 のクロ

ーンで人工交配記録上の親と実親が異なる事が判明した。しかし、親子解析に

より誤りがあった第２世代の 19 クローンの親を第１世代精英樹の中から確定

することができた。長期間を要する林木育種においての、人工交配ミスについ

ての調査例はなく、SSR マーカーの活用によりその実態を明らかにするととも

に、育種集団の遺伝的な背景を整理することができた（発表スライド P５）。 

 次に、ゲノム予測の対象とする３つの形質について、クローン検定林での調

査結果をもとに各クローンの遺伝的能力の代表値である clonal value を算出

した。樹木は固着性であり植栽された環境の影響を強く受けて長期間成長する

ため、遺伝的な能力である clonal value を正確に測るには、表現型に含まれ

る環境の効果を考慮する必要がある。樹高形質では、林地の不均一性を考慮す

るため空間統計学を応用して、ミクロ環境である微地形の影響を取り除いた後

に、マクロ環境である検定林間の違いを反映して BLUP （Best Linear 

Unbiased Prediction）法（線形混合モデル）により clonal value を求めた

（発表スライド P６）。２つ目の木材剛性については、30 年生を超える個体を

伐倒し製材品の状態にしてから、生育環境の影響を強く受ける年輪幅と木材科

学分野ではよく知られている未成熟材部／成熟材部の区分を考慮して、BLUP 法

により各クローンの clonal value を求めた（発表スライド P７）。３つ目の雄

花量は、年変動が大きいことが知られているため、複数年の調査データを元

に、測定年度による違いを考慮して BLUP 法により各クローンの clonal value

を求めた（発表スライド P８）。 

 最終目標のゲノム予測では、SSR マーカーで整理した 148 クローンを対象

に、DNA 情報は dd-RAD-seq （Double digest restriction site-associated 

DNA sequencing）法により得られた 8,664 個の SNP を利用し、形質データは上

記３形質（樹高・木材剛性・雄花量）の clonal value を用いた。形質と各 SNP

の関連は、5つのベイズモデルを用いてモデル化され、その予測精度を交差検

証によって評価したところ、形質ごとに最適なモデルが異なることが明らかに

なった（樹高は BRR モデル、木材剛性は BayesA モデル、雄花量は BayesB モデ

ル）（発表スライド P９）。また、ゲノム予測は従来の血統に基づく方法よりも

1.2～16.0 倍正確であり、これはメンデリアンサンプリングをモデル化する能

力に起因すると考えられた（発表スライド P１０）。一般的にはトレーニング集

団と予測集団の遺伝的な関係は、血縁関係がある方が予測に有利に働くとの報

告が多いが、世代間の血縁関係の影響を分析した結果、選抜圧の影響を強く受

ける形質では、親子関係がゲノム予測の精度に悪影響を及ぼした。まとめる



と、ゲノム予測は対象とする集団の遺伝的背景と形質の特性を考慮して、予測

結果を検証し解釈しながら運用すれば、林木育種に有望なツールになることを

示した（図-１）。 
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