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［要旨］フタバガキ科の Neobalanocarpus heimii を用いて、交配距離、自殖率の推定お

よび種子重が発芽率に与える影響の推定を行った。調査区内における平均交配距離は開

花個体密度によって異なり、低開花密度期が高開花密度期よりも有意に長かった。種子

サイズを自殖由来種子と他殖由来種子で比較したところ、自殖由来の種子は他殖由来の

種子よりも有意に軽かった。また発芽率を比較したところ、軽い種子は重い種子より有

意に発芽率が低かった。この二つの結果より、N. heimii i には近交弱勢があり、繁殖個体

数の減少は本種の集団の維持にとって脅威である可能性が示唆された。  
また同じく、フタバガキ科林冠木である Shorea leprosula を対象に、複数回起こった一

斉開花間の他殖率を比較したところ、変化がないことが分かった。しかしながら種子段

階よりも実生段階で他殖率が高くなることが分かった。これは実生段階に至るまでの近

交弱勢が起こったことによると考えられた。また、 S.  leprosula の交配様式と遺伝子流

動は開花個体密度と密接に関連していることが明らかになった。調査は約 100ha という

大きなプロットを設置して行ったが、プロット外からの花粉の流入が多く見られた。こ

のように実際の花粉流動はプロット外からが多いため、これまで行ってきた直接推定法

だけでなく、間接推定も併用してフタバガキ科樹木の遺伝子流動を把握していく必要が

あること考えられた。こうした背景から花粉流動のモデルを構築した。  
 
［キーワード］ 遺伝子流動、フタバガキ科、マイクロサテライトマーカー、保全、遺

伝的多様性 
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１． はじめに 

種多様性及び遺伝子資源の宝庫であると言われている熱帯林も急速な開発とともに、

その森林面積は減少の一途をたどってきた。熱帯林では種多様性の減少にとどまらず、

種が長い時間をかけて蓄積してきた遺伝的多様性の消失も引き起こしている可能性があ

る。現在でも残った森林はその断片化により、種多様性の減少が起こり生態系としての

十分な機能さえもなくしている可能性がある。このような森林生態系は遺伝的な多様性

も減少し、容易に衰退するため、健全な森林が失われてしまうことが危惧される。遺伝

子資源としても貴重な熱帯林の質の低下をこれ以上引き起こさないためにも、また将来

にわたって進化する可能性を含んだ遺伝的多様性を維持するためにも適切な保全方法が

望まれている。 

一方で、東南アジア熱帯林を構成する林冠木、突出木の多く一斉開花・結実という現

象を通して世代交代する。一斉開花とは隔年周期で多くの樹種、個体が同調的に開花、

結実を行う現象であり、東南アジアにおいては、マレー半島からスマトラ、ボルネオ島

が含まれる一年中降水の多い非季節性熱帯と呼ばれる地域で、フタバガキ科を中心に様々

な種が同調的に開花、結実を行う。フタバガキ科などの樹木の多くは一斉開花の時にの

み開花、結実を行うため、この一斉開花が遺伝的多様性を決定するものと考えられるが、

一斉開花の開花、結実、及びその遺伝子流動に関する情報は非常に限られている。その

ため、開花個体密度の異なる場所またはイベント間で、遺伝子流動及び遺伝的多様性の

違いを集積し、開花個体密度とこれらの関係を明らかにできれば、広域な地域でのラピ

ッドアセスメントにも繋がる重要な知見となり得る。 

 

２． 研究目的  
上記の背景を踏まえ、一斉開花における東南アジア熱帯林の主要構成樹種であるフタ

バガキ科樹木の遺伝子流動範囲をマイクロサテライトマーカーにより把握し、保全のた

めの遺伝的ガイドライン作りの基礎データの収集を行うことを目的とする。また、一斉

開花が発生している森林を広域的に評価するための方法を検討する。  
 

３． 研究方法  
（１）フタバガキ科 Neobalanocarpus heimii の交配様式と近交弱勢  
 Neobalanocarpus heimii  (King) Ashton (Dipterocarpaceae)はマレー半島低地に分布し、樹

高 60m、胸高直径 1m 以上（板根部分は含まず）の大径木となる。現地では高価な木材

として利用されるため、主要な伐採対象となっている。そのため、まとまった自然集団

は多くない。本研究の調査はマレーシアのパソ森林保護区（ネグリスンビラン州）の天

然林（一次林）が択伐林（二次林）の中に半島状につきだした部分の先端に約 50ha の調

査区を設置し行った。交配距離および自殖率の推定は、ともに 7 遺伝子座のマイクロサ

テライト遺伝マーカーを用いた親子分析に基づいて行った。  
 
（２）大規模調査地の設定と開花結実 

  遺伝子流動を正確に把握するためには大規模な調査プロットが必要である。このため

マレー半島パソ森林保護区に 40ha の調査地の構築を行った（図 1）。この調査地では胸

高直径 30cm 以上の母樹全てにラベルを付け、フタバガキ科については樹種の同定及び

位置を落とした。  
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図１ マレー半島パソ森林保護区に構築した 40ha プロット  

 

 

（３）遺伝子流動用のマイクロサテライトマーカー開発とそれらの近縁種への応用 

これまでに Shorea curtis i i、eobalanocarpus heimii  、 Shorea lepurosula,  Shorea lumutensis ,  
Hopea bil i tonensis の 5 種でマイクロサテライトマーカーの開発を行ってきた。これらの

マーカーがどれほど他種への応用が可能かを調査した。これは開発したマイクロサテラ

イトマーカーを他種のフタバガキ科樹種の DNA を鋳型として PCR 増幅を試みた。 PCR
条件は以下のもので行った。 10 mM Tris-HCl、  pH 8.0、  50 mM KCl、  1 .5  mM MgCl2、 
0 .16 mM 各 dNTP、 0 .128 μM 各プライマー、 12.5 ng の鋳型 DNA と 0.5 units  の Taq  ポ
リメラーゼ。94℃で 3 分に続いて 94℃で 45 秒、  50-60℃（プライマー組ごとに異なる）

で 30 秒、 の後 72℃で 45 秒を 35 サイクル行った後、72℃で 3 分行った。これらは  GeneAmp 
PCR System Model 9600 または 9700(Perkin-Elmer ABI Co.  Ltd)を用いて行った。  
 
（４）一斉開花に伴う遺伝子流動研究用材料収集  

2001 年、 2002 年及び 2005 年にパソ森林保護区で一斉開花が起きた。この開花に伴い

多くのフタバガキ樹木も開花し、結実が見られた。この際にパソ 40ha 固定試験地内で開

花結実が起こった複数種のフタバガキ樹木から、遺伝子流動解析用の種子の収集を行っ

た。 2005 年は特に開花密度が高かったためにまとまった種子を収集することができた。

2005 年に対象とした樹種は Shorea parvifol ia、Shorea maxwell iana、Shorea lepidota、Shorea 
acuminata、 Shorea mult i f lora、 Shorea leprosula、 Shorea paucif lora、 Shorea macroptera、
Dipterocarpus cornutus の 9 種である。種子の収集は母樹別行い，十分な数が収集できた

樹種については DNA 抽出用と発芽試験用に分けてマレーシア森林研究所に移送した。

DNA 抽出はマレーシア森林研究所に委託し、発芽試験もマレーシア森林研究所の苗畑

で行った。その際に収集した種子の大きさ、重さも測定した。  
 
（５）パソ森林保護区 40ha プロットでの Shorea leprosula の遺伝子流動  

2001 年と 2002 年の一斉開花で収集した種子の DNA が整理されたため、マイクロサテ

ライトマーカー 10 遺伝子座（ Ujino et  al .  1998、Lee et  al .  2004）を用いて父性解析を行っ

て花粉親の特定を行い、40ha プロット内での遺伝子流動の実態を調査した。PCR 条件は
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以下のもので行った。10 mM Tris-HCl、 pH 8.0、 50 mM KCl、 1 .5  mM MgCl2、 0 .16 mM 
各 dNTP、  0 .128 μM 各プライマー、  12.5 ng の鋳型 DNA と 0.5 units  の Taq ポリメラ

ーゼ。94℃で 3 分に続いて 94℃で 45 秒、 55-60℃で 30 秒、 の後 72℃で 45 秒を 35 サ

イクル行った後、 72℃で 3 分行った。これらは  GeneAmp PCR System Model 9600 また

は 9700(Perkin-Elmer ABI Co. Ltd)を用いて行った。その後、ハイダイホルムアミド 10μ l
とサイズマーカー ROX400HD（ Applied Biosystems） 0.15μ l をよく混合した液に、各マイ

クロサテライト遺伝子座の PCR 産物 0.5μ l を加えた。それを 95℃で 2 分熱変性を行った

後、氷上で急冷しヒートショックを行った。 PCR 産物の断片長の決定はオートシークエ

ンサー ABI PRISM. 3100 Genetic Analyzer（ Applied Biosystems）を用いた。検出された PCR
産物は Gene Scan Analysis  Ver.3.7 （ Applied Biosystems）、 Genotyper Ver.3.7 （ Applied 
Biosystems）により解析を行い、遺伝子型を決定した。  
 
（６）開花個体密度の違いが交配様式と遺伝子流動に与える影響  
 アンパン森林保護区の約 100ha の調査地で Shorea leprosula の母樹をマップし、母樹の

周辺に実生がある個体については実生も採取した。母樹は 55 個体で、実生はそのうち

19 個体の母樹からからそれぞれ約 30 個体を集めることができた。これらを 9 遺伝子座

のマイクロサテライトマーカーで解析し遺伝子型を明らかにした。これらのデータを用

いてそれぞれの母樹の交配様式及び遺伝子流動について母樹の密度の関係を調査した。  
 
（７）遺伝的多様性評価のためのラピッドアセスメント手法の開発  
 得られたデータの広域での適用のために遺伝子流動のモデルを構築した。このモデル

は本研究を通して得られた花粉飛散データをもとに構築した。  
 

４． 結果・考察  
（１）フタバガキ科 Neobalanocarpus heimii の交配様式と近交弱勢  
  解析に用いたマイクロサテライト遺伝子座は、 7 遺伝子座（ Iwata et  al .  2000）、 74
対立遺伝子で平均へテロ接合頻度は 0.748、父性排他確率は 0.9989 であり、親子分析を

行うのに十分な多型性を有していた。  
実生段階における分析の結果、調査区内における平均交配距離は低開花密度期が高開

花密度期よりも有意に長かった（ 192m 対 130m、 z  = 5.276、 p  < 0.0001、Mann-Whitney’s 
U- test）。低開花密度期では高開花密度期よりも調査区内における交配相手数が少なか

った。このことは、開花個体密度が低下した場合、花粉媒介昆虫は比較的長距離を移動

するようになるが、交配相手数が限られてしまうことを意味する。しかしながら自殖率

に差はなかった。これは発芽時に既に自殖由来の個体が、死亡していたためと思われる。  
 種子、実生段階を比較した親子分析の結果、自殖由来の個体が種子段階では観察され

た (52/310)が実生段階では自殖由来の個体数が大幅に減少した (11/311)（表 1）。種子サ

イズを自殖由来種子と他殖由来種子で比較したところ、自殖由来の種子は他殖由来の種

子よりも有意に軽かった（自殖 :他殖＝ 5.80g：6.68g、F  = 6.15,  p  = 0.0142、２元配置分散

分析）。自殖種子が他殖種子よりも軽いという現象は、新熱帯のマメ科樹木でも極最近

報告された (Hufford and Hamrick 2003)。また、発芽率を比較したところ軽い種子は重い

種子より有意に発芽率が低かった (χ2 = 10.282、p < 0.001, 名義ロジスティック回帰分析 )。
このことは、 N. heimii には近交弱勢があり、自殖種子は生存上不利であることを示して

いる。  
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表 1 Neobalanocarpus  he imi i の７母樹の種子発育段階及び実生における自殖個体の割合  

 

（２）大規模調査地の設定と開花結実 

 構築した 40ha プロットは図 2 の通り 800m×500m の 40m グリッドで構築した。また胸

高直径 30cm 以上の全個体について標識をつけた。その総個体数は 3389 個体であり、そ

の内フタバガキ科樹木は 849 個体であった。これらについて樹種の同定及び位置を地図

上に落とした。  
 2001 年と 2002 年と続けて起きた一斉開花で、開花の有無及びフェノロジーをフタバ

ガキ科樹種について行った。その結果、 2001 年の開花は 20 種のフタバガキ科で 232 個

体が開花した。 2002 年に起きた開花では 21 種 461 個体となり、 2002 年の開花の規模が

大きかったことを示している。このため二度の開花イベントで開花量が遺伝子流動にど

の様に影響するかを調べることができる。また近くに構築してある 12ha の択伐林でも開

花結実があったため、これとの比較も可能である。  
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

図 2 パソ森林保護区に構築した 40ha プロット  

 

（３）遺伝子流動用のマイクロサテライトマーカー開発とそれらの近縁種への応用  
 フタバガキ科 5 樹種で開発したマイクロサテライトマーカーを近縁種のフタバガキ科

樹種に応用するために行った（表 2、 3）。今回対象とするのは Shorea 属の樹種が主体
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6.52 (3/46)11.5 (6/52) 31.8 (14/44)

Percentage of the selfed progeny

0.00 (0/42)

6.38 (3/47)

8.57 (3/35)

0.00 (0/40)

Seedling 
Early dispresal Late dispersal

Seed 

8.57 (3/35) 5.00 (2/40)

RP346

Mother tree

C3

C4

C8

C7

17.4 (8/46)

7.84 (4/51)

WGY307

YG17 2.17 (1/46) 0.00 (0/48)

Mean    8.21 (23/280)  16.77 (52/310)   3.65 (11/301)
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であるため S. lepurosula で開発したマーカーを他種へ応用を試みた。この場合、 null 対
立遺伝子が存在し、正確な遺伝子型の決定ができない遺伝子座は使用できないこととし

た 。 S. lepurosula で 開 発 し た 18 遺 伝 子 座 を 、 S.  lepurosula を 含 め 、 S. parvifol ia、
S.maxwell iana、 S.  lepidota に応用した。その結果、 S.  lepurosula の 7 遺伝子座で null 対
立遺伝子の存在が疑われた。また S. parvifol ia では 8 遺伝子座が利用可能であることが

明らかとなった。また S.maxwell iana と S.  lepidota ではそれぞれ 7 遺伝子座、 13 遺伝子

座が利用可能であるとが明らかとなった。4 種共通して利用可能なものは 18 遺伝子座中、

わずかに 4 遺伝子座であった。これは null 遺伝子座の存在等により、共通で利用可能な

遺伝子座が少なくなったものと考えられる。また系統的には S. lepurosula、S. parvifol ia、
S.  lepidota の 3 種が red  merant i グループに属し、 S.maxwell iana だけが Balau グループ

に属す。そのため、S.maxwell iana で利用可能な遺伝子座数が、他の 3 種に比較して少な

いものであった。S.maxwell iana を除いた 3 種で共通に使用できる遺伝子座は 7 座もあり、

やはり系統的に近縁な種ほど利用可能なものが多い傾向であった。  
 

 

表 2 Hopea bi l i tonens is で開発したマイクロサテライトマーカー   

 

 

Locus Primer sequence (5’ – 3’) Repeat T Size Ho He Acces. no.

Hbi 016 F: TTC CAT CCA TTA CCC AAA AG
R: TAG ACA AAA CAT CCC ACA TC

(GA)7 52 2 116-120 0.167 0.337 AJ582737

Hbi 019 F: GCT CTT CCT CAA CCA TAG
R: CAA AGT GTG GAT TAT TGT TAC

(GA)17 52 5 99-123 1.000 0.756* AJ582738

Hbi 022 F: CTT TTT ACG CTT TCA GTT CC
R: TGT CCT CGC ACC CAT CA

(CT)9 52 2 133-135 0.208 0.361 AJ582739

Hbi 055 F: GCC GAG AGA TTT TTG TTT CC
R: TCC GCA CCT ACC TCC ACC

(GA)11 52 3 160-166 0.583 0.547 AJ582740

Hbi 116 F: GTT AGG ATT TTG TGG TTG GT
R: ATT CCA GAG TTG GTA ATA GTT G

(CT)6 T9 52 2 118-120 0.417 0.337 AJ582741

Hbi 159a F: TTG TCC GTC CTT CAC CCA TC
R: CCA CCA CTT TCC CTT TGT TAT C

(GT)10 T12 52 2 125-127 0.273 0.406 AJ582742

Hbi 160 F: TTC TAC TAT TGC TTT TAC AGG GA
R: TAA CTT TAG ACG ACG CCA TT

(GA)10 52 3 119-123 0.667 0.531 AJ582743

Hbi 161 F: ATG AGT GAT GCT GTT GAA GG
R: TCG CTT ACA CTG TGT TCG TC

(GGA)7 52 4 110-128 0.875 0.614* AJ582744

Hbi 204 F: AAG ACC ATC AGG AGG TAT AG
R: ATT AAC ACT CAC AAC ATT CA

(CT)30 50 5 100-142 0.042 0.561* AJ582745

Hbi 221 F: TGG TTC AAT GAC AAA AAT G
R: CAA GTG TGA GAA GGG TTA G

(CT)10-(TCT)5 50 4 173-187 0.870 0.610* AJ582746

Hbi 247 F: CAA AAT CAC AAT CAA ATA AAC
R: CGA GTT CCT GGC GGT TC

(GA)17 52 4 131-145 0.833 0.723 AJ582747

Hbi 303a F: TAA AAC TCA AAA GAG GGA AC
R: CCG CCA TTA TCT GAA GC

(CT)17 50 5 122-136 0.875 0.774* AJ582748

Hbi 316 F: TTG GAG TTT GTT AGC CTA TG
R: CAA TTT AGT CCC TAA TTC ACA

(GA)19 50 8 165-198 0.250 0.757* AJ582749

Hbi 325a F: ACC CGT TCT TCC AGT CC
R: ATT TAG TTG TAT CCC CTT TTA TC

(GT)17 50 6 165-184 0.667 0.796* AJ582750

Hbi 329 F: AGA GCG GGG AAG CAC TGT GG
R: AGG AAA GAA TGG CGA GGT GG

(CT)14 58 6 137-157 0.875 0.769* AJ582751
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表 3 Shorea lepurosula で開発したマイクロサテライトマーカー  

 

 
表 4 2005 年の一斉開花及び結実時に収集できたフ

タバガキ科の種、母樹数及び種子数  

 

 

樹種 母樹数 全種子数 母樹数 全種子数

D.cornutus 6 371 2 160

S.acuminata 10 1000 10 955

S.lepidota 10 1000 10 1000

S.leprosula 11 1074 10 984

S.macroptera 11 1035 10 1000

S.maxwelliana 11 1100 11 1100

S.multiflora 10 1000 10 1000

S.parvifolia 10 1000 10 993

S.pauciflora 4 350 4 310

DNA抽出用 発芽試験用

Locus Sequence (5’ – 3’) Repeat T A Sizea Ho He Pe Acc

Sle 074a
F: ATC ACC AAG TAC CTA TCA TCA
R: GCA ATG GCA CAC AGT CTA TC (CT)11 52 11 110-130 0.792 0.824 0.650 AJ6

Sle 079
F: GTT GTC TGT TCT TAC CAG GAA G
R: GCA TAA GTA TCG TCG CCA (CT)11 52 13 155-198 0.625 0.830 0.662 AJ6

Sle 105
F: CTG TGT CAA AAT CAG TTA GGA CTT ACG AG
R: GAG TCG ATT GCT TGT CTT CAC CC (GA)12 55 7 132-146 0.652 0.734 0.485 AJ6

Sle 111a
F: GGA AAC TAC TGG AGC AGA GAC
R: GGT GGG TTA TGG AGA ATG AG (GA)14 52 12 138-154 0.792 0.855 0.689 AJ6

Sle 118
F: AAA GCG TAC AAA TTC ATC A
R: CTA TTG GTT GGG TCA GAA GG (GA)16 52 15 145-176 0.833 0.892 0.750 AJ6

Sle 216
F: AGA GAA CCC AGA CCC CAG AC
R: TTT GAG AAG AAC CCA GAA CC T12 (CT)6 50 7 93-112 0.565 0.834* 0.635 AJ6

Sle 267
F: CTT AAT TGT GAT GCC TGT TG
R: TCT TGT ATT TAT GCT TCT CC (GA)17 50 7 106-128 0.792 0.746 0.521 AJ6

Sle 271a
F: CAG GAA CCG ACT ATC TGC C
R: TCA TTC AAA TCA AAC TAA TTT C (GA)7 50 5 122-132 0.636 0.507 0.285 AJ6

Sle 280
F: GCA ACT AAA ATG GAC CAG A
R: GAG TAA GGT GGC AGA TAT AGA G (CT)7 52 11 107-137 0.833 0.851 0.681 AJ6

Sle 290
F: TTT TGC TCT TTC TTC TGT TGT CA
R: ATT TGG CTG TTT GGT CGG AT

A21 N5 (GAA)6

(GA)18 52 14 195-211 0.571 0.912* 0.784 AJ6

Sle 291a
F: GTC CCA GAT GTA GTT CTC TGT TTG C
R: TTG CAT ACT CTC GAT TCC ATG TTG (GA)8 55 8 157-183 0.333 0.732* 0.487 AJ6

Sle 294
F: AAC TAA ATG TAA AAT CTT CC
R: CTT TTG AGA TAT AAT GTT GA (GA)12 50 6 107-118 0.667 0.653 0.410 AJ6

Sle 303a
F: TCC TTA CAT GGA CTG AGA TTC ACC
R: GTT TCA ATT ATG AGG GGA ACT GAT TTA C (GA)12 55 11 145-169 0.783 0.909* 0.776 AJ6

Sle 384
F: CCA AGA CAA CTC AAT CCT CA
R: AGA TGA AGG TGT TGC TGT G (CT)13 58 14 191-219 0.625 0.657 0.473 AJ6

Sle 392
F: ATG TCC TTG AAG ATG TAA AGT GGG TG
R: AAT AAT GGA AGT GAG ACG AGG CTG (GA)11 55 15 161-231 0.789 0.899 0.759 AJ6

Sle 465
F: CAA AGT TGA ACC TTG AAT CT
R: ATT TAG AAG CCG TCC AGC (CT)14 50 6 64-76 0.652 0.790 0.558 AJ6

Sle 475
F: AGC GAA ACC CTT GTG GAG A
R: GAG ACT ACG GTG GCG ACG A (GA)10 50 9 129-139 0.875 0.848 0.668 AJ6

Sle 562
F: TGA TTT GGG TGG TTG TAG
R: TAT TAC ATT TTT CAA GTC AAG TC (GT)8 52 12 154-180 0.750 0.883 0.737 AJ6

Sle 566
F: TGA GTA ACA AGT AAT GAG GG
R: GCA GAG ATT GAA ACA GAA G (GA)13 52 15 59-104 0.727 0.878* 0.729 AJ6

Sle 605
F: GTG CAT TTA TTG CCT GAG TAA GGT GG
R: CAA CTA AAA TGG ACC AGA CCG GAT G (GA)13 55 8 125-147 0.739 0.833 0.641 AJ6

a Allele size range of all loci were determined using ABI PRISM 3100 Genetic Analyzer (Applied Biosystems), except for Sle 105, Sle 291a, Sle
303a, Sle 392, and Sle 605, which were determined using ABI PRISM 377 DNA Sequencer (Applied Biosystems)
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（４）一斉開花に伴う遺伝子流動研究用材料収集  
 対象とした Shorea parvifolia、Shorea maxwelliana、Shorea lepidota、Shorea acuminata、Shorea multiflora、
Shorea leprosula、Shorea pauciflora、Shorea macroptera、Dipterocarpus cornutus の 9 種からは遺伝子流

動調査に十分な数の種子を収集することができた（表 4）。 また発芽試験を行った結果、

樹種ごとに平均発芽率はばらつき，樹種内でも発芽率は母樹ごとで大きなばらつきが見

られた（表 5）。発芽試験を行った種子は健全な種子を選んで行った。しかし実際に発

芽率は母樹ごとに大きくばらついたため、その原因を調べるために発芽しなかった種子

を割って内部の観察を行った。その結果、発芽しなかった種子の多くは虫食いであるこ

とが明らかになった。しかし、母樹によっては虫食いの被害もないのも見られたため，

原因が他にあるものも少なからず見られた。これらの原因を特定するためにも、種子の

交配様式を調査する必要がある。これは DNA 抽出後にマイクロサテライトマーカーを

用いて遺伝子型を決定後、自殖または他殖かを調査することによって、発芽しなかった

種子の原因が近交弱勢かどうかを特定することができる。また発芽後の実生は生育試験

を継続しており、母樹ごとの交配様式を明らかにした後、発芽実生も自殖または他殖の

調査を行って実生段階での近交弱勢を調査する予定である。また 2001 年及び 2002 年の

開花率の異なる開花イベント間の遺伝子流動と比較することにより、開花個体密度と交

配様式の関係を明らかにできると考えている。  
 

表 5 2005 年の一斉開花及び結実時に収集できたフタバガキ科種子の種及び母樹の発芽率  

 

（５）パソ森林保護区 40ha プロットでの Shorea leprosula の遺伝子流動  
 2001 年と 2002 年の一斉開花で収集した種子の DNA を用いて遺伝子流動の調査を行っ

た。用いた 10 遺伝子座のマイクロサテライトマーカーの多型性は表 6 に示す通りである。  

平均対立遺伝子数は 17.4 個、平均ヘテロ接合率は 0.823 と高く、10 座合計での父性排斥

率は 0.999775 と極めて高く、十分に花粉親を決定できると考えられる。  
また 2001 年と 2002 年の平均自殖率は似た値で、それぞれ 25.1％と 29.9％であった（表

-7）。2002 年の実生の平均自殖率は 16.6％で、種子の段階と比べると約 13％も自殖由来

の個体が減少していた。これは近交弱勢により種子の一部が発芽できなかったのが原因

であることが明らかになった。また同時に Shorea parvifol ia の母樹も解析したところ、

2001 年及び 2002 年のそれぞれ 1 母樹で S.  leprosula と S.  parvifol ia 間で雑種が形成され

ていることが明らかになった。  

樹種 母樹数 発芽率の範囲（％） 平均発芽率（％）

D.cornutus 2 36-74 55.0

S.acuminata 10 0-100 28.9

S.lepidota 10 0-89 42.1

S.leprosula 10 26-90 60.9

S.macroptera 10 19-91 64.9

S.maxwelliana 11 1-84 41.1

S.multiflora 10 0-90 64.0

S.parvifolia 10 30-96 74.0

S.pauciflora 4 38-83 53.8
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表 6 遺伝子流動解析に用いた 10 遺伝子座のマイクロサテライトマーカーの

多型性  

 

 この雑種形成は低頻度であるが、一般的に起こっている現象であると考えられる。ま

た推定された花粉親数は 2001 年と 2002 年及び母樹間で大きく異なっていた。これはプ

ロット外からの花粉の流入が多く、種子を採取した母樹の位置にもよるが 40ha プロット

を用いていも遺伝子流動の全体像の把握はこの直接推定法だけでは難しいようである。

プロット外の遺伝子流動も把握できる間接推定法と併せて遺伝子流動の実態を把握する

必要がある。しかしながら、開花個体密度と交配様式の関係は 40ha ほどのプロットがな

いと正確に分析できないと思われるため、本プロットはこの関係を調査して行くには不

可欠なプロットであると考える。  
 

表 7 パソ 40ha プロットの Shorea leprosula の 2001 年と 2002 年の交配様式と推定された花粉親数 

  

直接推定で花粉親を決定できた個体について、40ha プロット内での遺伝子流動距離を調

査した。その結果、2001 年ではプロット外からの花粉流入が多く、どの母樹でも少数の

種子の花粉親しか同定できていない。一方、2002 年では母樹にもよるが、比較的多くの

遺伝子座名 n 対立遺伝子数 He Fis 父性排斥率

sle079 67 19 0.893 0.007 0.633

sle105 70 9 0.798 0.108 0.428

sle111 69 20 0.888 0.078 0.629

sle290 69 37 0.958 0.166 0.822

sle294 66 12 0.696 0.089 0.304

sle303 62 16 0.871 0.033 0.586

sle392 67 17 0.855 0.030 0.550

sle475 70 19 0.883 0.077 0.609

shc03 64 6 0.496 0.074 0.130

shc07 65 19 0.892 0.052 0.633

17.4 0.823 0.999775

結実年 母樹名 交雑

種子 実生 種子 実生 種子 実生 S. parvifoli

2001年 G0142 40 0.625 3

G0147 21 0.047 3

G0260 10 0.300 3 G0101

G0269 30 0.100 3

G2952 33 0.181

平均 0.251

2002年 G0005 63 37 0.159 0.027 7 7

G0351 20 26 0.000 0.000 1 1

G0371 65 48 0.215 0.250 7 4

G0530 11 39 0.545 0.461 0 2

G1423a 14 31 0.214 0.096 7 7 G2085

G1437 15 47 0.266 0.106 4 12

G1470 4 18 0.250 0.222 0 2

G1716 39 0.744 2

平均 0.299 0.166

自殖率 花粉親数分析個体数
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種子の花粉親を同定できた（表 8）。両年とも平均の花粉流動距離はそれぞれ 172.2m と

199.3m で同じような値を示した。また母樹によっては 700m 以上の花粉流動もあった。

実際はプロット外からの花粉流動が多くなったので、これ以上の花粉流動距離があるの

は明らかである。今後解析を進めて、間接推定も含めた解析を行ってフタバガキ科樹木

の遺伝子流動の全体像を明らかにしていく予定である。  
 

表 8 パソ 40ha プロットの Shorea leprosula の 2001 年と 2002 年での母樹ごとの花粉流動距離 
 

（6）開花個体密度の違いが交配様式と遺伝子流動に与える影響 

 アンパン森林保護区での約 100ha プロットでの S.  leprosula の遺伝子流動及び交配様式

は周辺の開花個体密度と密接な関連があることが明らかとなった。平均他殖率はここで

も高く 80％以上は他殖であった。 Shorea lepurosula は半径 200m くらいの開花母樹から

約半数の花粉を受け取っている。周囲に開花母樹がないと自殖率が高くなる傾向がある、

遠距離からの花粉流動も増加する傾向があった（図 3、 4）。  

図 3   Shorea leprusula の周 囲 の母 樹 密 度 と自 殖 率 との関 係  

 

結実年 母樹名 分析個体数

最小 最大 平均

2001年 G0142 4 22 470 136

G0147 5 11 64 26

G0260 3 34 659 243

G0269 4 34 231 117

G2952 3 92 659 339

172.2

2002年 G0005 43 39 724 142

G0351 18 40 40 40

G0371 47 39 505 118

G0530 3 323 740 462

G1423a 18 57 376 224

G1437 22 57 505 210

G1470 7 302 405 354

G1716 3 9 113 44

199.3

遺伝子流動距離（m）
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図 4 Shorea leprusula の周囲の母樹密度と自殖率及び花粉流動との関係 
 

1 母樹でアポミクシスが確認された。この種でのアポミクシスの報告はこれまでには

ない。このように遺伝的多様性を維持するためには個体密度が重要な要因であることが

明らかとなった。これらの結果からマイクロサテライトマーカーを指標とした解析は、

森林の遺伝的劣化現象を調査するのに有効であることが明らかとなった。 

 
（７）遺伝的多様性評価のためのラピッドアセスメント手法の開発 

 成木（母樹および花粉親となる）が N個体ある状況を考える。この成木のうち M個体

から種子（実生）を得る。母樹 jからサンプルする実生の数を m jとする（ただし、この

m j個の実生の花粉親は、 N 個体の成木のどれか１つである。 N 個体以外の花粉親がいる

場合は、サンプルには含めない。）。この場合、データの個数は、 N × Mである。  

 成木のペア（ i, j）間の距離を dij とする。例えば、各成木の位置情報が緯度と経度で与

えられていれば、 dij = (xi − x j )
2 + (yi − y j )

2 （２次元のユークリッド距離）を考えれば良

い。データの個数は、 N 個である。  

 成木 jの相対的な花粉生産量を α jとする。このとき、 α j
j=1

N

∑ = Nとする。（パラメータの

個数は、 N −1である。）  

 成 木 か ら の 距 離 dに 依 存 す る 花 粉 量 を e−βd
と 仮 定 す る 。 花 粉 が 半 減 す る 距 離 は 、

e−βdhalf =1/2から、dhalf =
ln2
β

である。（パラメータ数 1）。このモデルの特別な場合として、

花粉量が距離に依存しない場合も考えられる。これは、 β = 0とおいた場合である（パラ

メータ数０）。  
 さらに、パラメータを１つ増やして、散布曲線を exp(−βdX )とする。このパラメータ X
は散布曲線の裾の厚さを決める。 X を推定する問題にしてもよいが、ここでは、 X =1, 
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X =1/2,  X = 2の３通りのみを考える事にする。ちなみに、X =1/2のとき dhalf =
ln2
β

⎛ 

⎝ 
⎜ 

⎞ 

⎠ 
⎟ 

2

、X = 2

のとき dhalf =
ln2
β

である。  

 母樹 iが成木 jから受け取る相対的な花粉量は、 α j exp(−βdij
X )となる。母樹 iが成木 jか

ら受け取った花粉のうち、 σ ijの割合で受粉し、種子の花粉親として貢献するとする。  

 ここでは、他家受粉 (i ≠ j)のとき σ ij =1とし、自家受粉の割合を σ ii = σ iとする（パラメ

ータ数は、N ）。また、この自殖の効果に関するパラメータが、一定である場合（ σ ii = σ ）

も考える（パラメータ数は、1）。さらに、自殖の効果がない場合（ σ ii =1）も考える（パ

ラメータ数は、 0）。  

 個体間の相互作用などの効果は、σ ijの与えかたによって決める事ができるかもしれな

い。  
 母樹 iの種子（実生）で、真の花粉親が N 個体の成木候補の内にいるもので、成木 jが
真の花粉親である割合は、

pij =
σ ijα j exp(−βdij

X )

σ ikα k exp(−βdik
X )

k=1

N

∑

である。ただし、 pij
j=1

N

∑ =1。  

尤度関数は、次のように書ける。  

L = C ×
σ ijα j exp(−βdij

X )

σ ikα k exp(−βdik
X )

k=1

N

∑

⎧ 

⎨ 
⎪ ⎪ 

⎩ 
⎪ 
⎪ 

⎫ 

⎬ 
⎪ ⎪ 

⎭ 
⎪ 
⎪ 

nij

j=1

N

∏
i=1

M

∏
 

ただし、 

また、 C = ni! nij!
j=1

N

∏
⎛ 

⎝ 
⎜ ⎜ 

⎞ 

⎠ 
⎟ ⎟ 

i=1

M

∏ は、パラメータによらない定数である。  

 対数尤度を考える方が、計算は容易になる。対数尤度は、以下のようになる。  

lnL = lnC + nijβdij
X

j=1

N

∑
i=1

N

∑ + nij ln(α jσ ij )
j=1

N

∑
i=1

N

∑ − ni ln {α jσ ij exp(−βdij
X )}

j=1

N

∑
⎧ 
⎨ 
⎪ 

⎩ ⎪ 

⎫ 
⎬ 
⎪ 

⎭ ⎪ i=1

N

∑  

 対数尤度 ln L（あるいは、 lnL'= lnL − lnC）を最大にするパラメータを推定する。  

 

５． 本研究により得られた成果  
（１）科学的意義  
 本研究ではフタバガキ科樹木の遺伝子流動研究と交配様式の研究のための 3 回の開花

イベント（ 2001 年、 2002 年、 2005 年）の研究材料が収集できた。これらの分析結果を

比較することにより、より詳細に開花個体密度と交配様式及び花粉流動との関係が明ら

かにできると思われる。2001 年及び 2002 年の Shorea leprosula の遺伝子流動から、やは

りどの年度でも自殖種子は近交弱勢を受けているようで、実生段階になると明らかに自

殖個体が減少していた。これは Neobalanocarpus heimii(Naito et  al .  2005)で得られ結果と

類似しており、フタバガキ科だけで他殖性の植物では一般的な現象だと考えられる。ま
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た低頻度であるが、近縁種との雑種が形成されていることも明らかになった。これらは

フタバガキ科樹木の進化を考える上でも貴重な知見である。  
 
（２）地球環境政策への貢献  
 本研究ではフタバガキ科の個体密度が集団の遺伝的多様性を保持する上で重要である

ことが示された。これは将来にわたって遺伝的劣化がなく集団が健全に維持されるため

に重要な知見となりうる。東南アジアの林業の施行として行なわれている択伐方式での

残すべき個体密度が本研究からある程度明らかになってきた。これによって、東南アジ

アフタバガキ森林の保全のための遺伝的ガイドラインの策定に必要な貴重な情報を与え

ることができた。本研究成果はカウンターパートであるマレーシア森林研究所に渡し、

マレーシアのフタバガキ林の保全のために活用する予定である。  
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