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論　　文　　の　　要　　旨

　本論文は，わが国の主要造林樹種であるスギ（C肋脇2伽畑㈱｛oαD．D㎝）について遺伝・育種の研究および

育種実行上の基礎データをえるため，RFLP検出法の確立と遺伝マーカーの探索，RFLPマーカーを利用した連

鎖地図の作成，写肌Pマーカーならびに連鎖地図の利用性およびトリソミックスの利用による連鎖群と座乗染色

体との対応付けの4項目に関する研究結果をとりまとめたものである。

　スギにおけるRFLP検出法を確立するため，多糖類が多量に含まれDNAの単離を困難にしているスギの針葉

について，枝葉の伸長成長の初期で多糖類の含有量が低下している4月下旬から5月上旬に採取した若芽を試料

とすればM雌ray　a狐d　Tho理s㎝（1980）の方法で効率よくDNAを単離できることを示し，多型が検出されたゲ

ノムDNAクローン38個とcDNA286個の合計324個の脳Aクローンを検出した。これらのDNAクローンを利用

し，スギの在来さし木晶種のクモトオシとオキノヤマスギの交雑3世代家系を用いて遺伝分析を行い，RFLP分

析において116座（ゲノムDNAクローン5座，cDNAクローン五u座），RAPDにおいて26座，アイソザイムにお

いて2座，倭性形態形質についてヱ座の合計145座で連鎖関係を見いだした。スギの染色体の基本数はn＝1ヱで

あるが，145座で構成される14連鎖群（3座以上）と6連鎖対を同定した。3座以上で構成された14連鎖群のう

ち13連鎖群（91遺伝子座）についてはHa1d狐e（1919）の地図距離を用い位置を確定した。この地図距離の合計

は五45座ではユ，ユ90centiMorgaP（cM），ユ3連鎖群の9ユ座では887．3cMとなった。また，6連鎖群で偏った分離比

を示す遺伝子座がクラスターを形成していることを確認し，それぞれ両親由来のホモあるいはヘテロの座の頻度

に差があることから，これらの遺伝子座の近傍に劣性致死遺伝子が存在することを示唆した。

　本研究で作成した肝LPマーカーのスギ全体での利用性を検討するため，連鎖地図に位置づけられた21個の

cDNAをプローブとしてスギ精英樹ラ在来さし木品種など49個体のRFLP分析を行った。用いたすべてのcDNA

プローブにおいて多型が観察され，本研究で検出したRFLPマーカーはスギ全体に適用できることが判明した。

さらにクローン識別におけるRFLPマーカーの有効性を検討するため，連鎖地図の作成において検出した13遺伝

座を用い，前述の49固体のRFLP遺伝子型を決定し，遺伝子型によるクローン識別を行ったところ，41固体

（83．3％）が別クローンと識別された。これは，同じ固体群をアイソザイム遺伝子座で識別した場合より高い識

別率であった。
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　前述の亙3連鎖群とスギの染色体（ru）との対応付けをはかるため，三倍体のスギ精英樹2個体から分離し

た7個体の1過剰染色体固体（トリソミックス，2巫＝22＋王）を用いcDNAのサザン。ハイブリダイゼーショ

ンによるDNAバンドの濃度定量をした。すなわち，トリソミックスでは王本の過剰染色体に対応する連鎖群に

属するcDNAと相補性を示すバンド数の変化あるいはバンド濃度が二倍体と比較すると互．5倍に増加することを

指標として解析した。その緒果，供試したトリソミックス7個体のうち，3個体で第5連鎖群宝1個体で第9連

鎖群，3個体で第10連鎖群に対応する染色体がそれぞれ過剰になっていることを確認した。

審　　査　　の　　要　　旨

　本論文は，わが国の重要造林樹種のスギについて，遺伝・育種の研究および育種実行の基礎データをえるため，

RFLP検出法の確立と遺伝マーカーの探索，RFLPマーカーを利用した連鎖地図の作成，蛆LPマーカーならび

に連鎖地図の利用性およびトリソミックスの利用による連鎖群と座乗染色体との対応づけに関する4項目の研究

結果をとりまとめたものである。従来、スギの主働遺伝子の遺伝分析は白子・黄子・淡緑色苗などの色素変異，

針葉よれ・綾性の形態変異などで行われ，ついでアイソザイムで20遺伝子座が検出されたが，検出された遺伝子

座数が少ないこと，当該形質の分離に係わる多数の3世代家系育成の困難性などのため本格的な連鎖地図は作成

できなかった。本研究では，スギについてDNAの的確な単離法を確立し，324個のDNAクローン（遺伝子座）

をえた。これらの多数のRFLPマーカーをえたこと自体が大きな成果である。さらに，浸肌P　u6座，艮APD26座，

アイソザイム2座，漆性1座の合計145座で構成される14連鎖群と6連鎖対を同定することによって，9五遺伝子

座からなる13連鎖群の遺伝子密度が比較的に高い連鎖地図を初めて作成した。また，作成したRFLPマーカーに

ついて，それらの遺伝分離をスギ精英樹，在来さし木晶種など49個体において確かめ，クローン同定，集団遺伝

学解析にも適用できることを明らかにした。さらに，スギのトリソミックス個体について，玉過剰染色体と相同

染色体のDNA量をサザン・ハリブリダイゼーションの手法で定量し，3連鎖群に対応したトリソミックスの過

剰染色体を同定する成果をあげた。これらの服LPマーカーの作成，RFLP連鎖地図の作成と服LPマーカーを

利用した研究開発の成果は，わが国では初めてのもので，スギの遺伝および育種の研究の基礎ならびに応用の両

面から高く評価されるものである。

　よって，著者は博士（農学）の学位を受けるに十分な資格を有するものと認める。
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