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研究の背景
近年、スギ花粉症は我が国の大きな社会問題になって
います。林業分野におけるスギ花粉症対策の基本は、花
粉発生源を減少させることです。そのため、無花粉スギ（雄
性不稔スギ）（図１）の利用に向けた研究が各地で進めら
れてきました。優良な無花粉スギの実生苗を効率的に生
産するには、より多くの無花粉スギや雄性不稔遺伝子を
ヘテロ接合体*で持つ個体（この場合、雄性不稔遺伝子
を持っていても片親の正常遺伝子があるため、無花粉ス
ギにならない）が必要となります。しかし、無花粉スギは
雄花が着生しないと識別ができませんし、雄性不稔遺伝
子をヘテロ接合体で持つ個体は人工交配で作った子供を
育て、花粉を確認してようやく識別できるため、それらの
選抜には膨大な労力と時間がかかります。また、実生苗
での無花粉スギの識別は３年生になるまで確実にはでき
ません。そのため、選抜効率を高めるDNA分析による識
別手法の開発が望まれていました。

スギ高密度連鎖地図の作製
これまでに大規模収集してきたスギの発現遺伝子の塩
基配列情報を利用して、今後のスギのゲノム研究の基盤
となる2,431遺伝子から成る高密度連鎖地図を作製しま
した（表１）。これは、針葉樹で最も多くの遺伝子で構成
される連鎖地図で、非常に有用な情報を持っており、無
花粉スギだけでなく、他の有用形質を持つスギについて
も、DNA情報を利用した選抜手法を開発するための足が

かりになります。

雄性不稔遺伝子の位置を連鎖地図上に特定
スギ高密度連鎖地図の情報から、雄性不稔遺伝子（ms1）
が第9連鎖群にあることを明らかにしました（図２）。一
般的に、遺伝子とDNAマーカー は近いほど一緒に子供に
遺伝します。ms1の近くのDNAマーカーを用いることで、
解析に使用した交配家系では96%の精度で無花粉スギを
正しく識別することができました。今回開発したDNAマ
ーカーは、ms1をヘテロ接合体で持つ個体の家系内選抜
も同程度の確率で行うことができると期待されます。これ
により、無花粉スギの選抜や新品種の作出にかかる労力
や時間を大幅に削減し、花粉症対策品種の育種の加速化
が期待できます。今後は、雄性不稔遺伝子ms1の実体を
解明する予定です。

本研究は、富山森林研の斎藤真己主任研究員、国際農
研の谷尚樹主任研究員、元新潟大の平英彰教授との共同
研究です。また、本研究は、林野庁事業「遺伝子組換え
による花粉発生制御技術等の開発事業」、及び生研センタ
ーイノベーション創出基礎的研究推進事業「スギ優良個
体の選抜のためのゲノムワイドアソシエーション研究」に
よる成果です。
詳しくはMoriguchi et al. (2012) BMC Genomics 13: 95
をご覧ください。

スギ雄性不稔遺伝子に連鎖するDNAマーカーの開発
―DNAによる無花粉スギ識別の道が拓ける―
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　スギ花粉症対策として、無花粉スギ（雄性不稔スギ）*の利用に向けた取り組みが各地で
進められています。無花粉スギの選抜や新品種の作出には、膨大な労力と時間がかかるため、
DNA解析による簡便な識別手法の開発が期待されています。本研究では、針葉樹で最も多く
の遺伝子（2,431遺伝子）で構成されるスギ連鎖地図*を作製し、雄性不稔遺伝子（ms1）が
第9連鎖群に存在することを明らかにしました。また、ms1に近接したDNAマーカー*を明
らかにしたことで、解析に使用した交配家系では96%の精度で無花粉スギを正しく識別する
ことができました。
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図1　無花粉スギの雄花と電子顕微鏡写真
左は花粉が正常に発達している通常のス
ギ、右は無花粉スギ。無花粉スギでは花
粉粒は見られません。
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表１　針葉樹でこれまでに作製された連鎖地図の情報

図２　無花粉スギの原因遺伝子（雄性不稔遺伝子）を含む領域の連鎖地図
第 9番目の連鎖群を示しています。図の右側はDNAマーカーの名前。左側
は各DNAマーカー間の間隔。赤で示したのが雄性不稔遺伝子（ms1）の位置。
ms1の最も近くに位置するマーカーがgSNP01452 及び gSNP00438です。

*については、巻末の用語解説をご覧ください。


