
Ⅰ．はじめに

　オビスギ群は宮崎県飫肥地方及び同県東南部を中心にさし木造

林が行われてきた品種群である。それらの品種は複数個体或いは

単一個体からさし木によって増殖された分生個体群と考えられて

おり（�），これまでにも各品種の識別・分類が行われている（�，

�）。さらに品種のクローン構成を正確に把握・管理するために

は，まずDNAを利用した品種基準木の特定が必要と考えられる。

そこで複数の展示林から材料を採取し，RAPD（Random 

Amplified Polymorphic DNA）マーカーを用いて，各品種におけ

るDNA型の決定を行い，その結果について検討したので報告す

る。

Ⅱ．材料と方法

　１．供試材料：供試材料は，宮崎県南那珂郡北郷町谷之城にあ

る林齢３６年生の町有展示林（以下，谷之城展示林）から，１５品種

区３０個体，同町大野にある林齢２２年生の町有展示林（以下，大野

展示林）から，１５品種区５０個体及び宮崎県林業技術センター内の

林齢１０年生の展示林（以下，センター展示林）から，１８品種区６９

個体，計１４９個体のそれぞれから当年葉を採取した。なお，谷之

城展示林及び大野展示林は造成時に地元篤林家が品種選抜に携

わっており，その一部は旧林業試験場を介し，センターの展示林

に植栽された経緯がある。

　２．DNAの抽出と PCR反応：採取した葉約１００mgを乳鉢で凍

結粉砕し，DNA抽出キット「Plant Genomic DNA Extraction 

Mini（バイオジーン・バイオテック社）」で全DNAを単離した。

PCR反応の諸条件は後藤ら（�）の報告に従った。プライマーは

同報告の中からOPA－１４，OPD－０２，OPF－１９，OPR－０９，

OPS －０７，OPS －１９，OPX－０４，FB－０４，高田ら（�）が報告

した中からOPO－０８，さらにオペロン社製プライマー２７５種類

をスクリーニングした中から極めて増幅効率が良くかつ再現性の

高かった４種類（表－１）を選抜し，計１３プライマー・１４バンド

を用いてDNA型を決定した。なお，サーマルサイクラーは

TP３０００（TaKaRa 社）を使用した。

Ⅲ．結果と考察

　DNA型に用いた１４マーカーにおけるバンドの出現の有無から

分類した結果を表－２に示す。供試した１８品種区１４９個体は２３タ

イプのDNA型に分けられた。各品種区ごとのDNA型数は１２品

種区が単一のDNA型個体で構成されており，６品種区が複数の

DNA型個体で構成されていることが認められた。一方，各DNA

型ごとの品種区の総数は最大で３品種区から同一のDNA型が検

出されたが，DNA型No．１５の１タイプのみであった。続いて２

品種区が３タイプ（DNA型No．１，７，１２），１品種区が１９タイプ

認められた。

　品種区別に述べると，キタゴウアラカワ，ハアラ，カラツキ，

タノアカ，アオシマアラカワ，イボアカ，エダナガ，チリメント

サ，ガリンの各品種区から採取した個体は単一のDNA型個体で

構成され，かつ他の品種区とDNA型を共有していないため，品

種固有のDNA型である可能性が高いと考えられた。

　ヒダリマキ区（品種札がヒダリマキと表示され，その該当する

植栽区域）の供試個体は２タイプのDNA型個体で構成され，他

の品種区とDNA型を共有しておらず複合クローンと考えられた。

　トサアカ区は全品種区の中で最も多い４タイプのDNA型で構

成されていた。そのうちDNA型No．９，１３，２０の３タイプは他

の品種区と共有しておらず，複合クローンの可能性が考えられた。

残る１タイプのDNA型（No．１５）は，ハングロ区における供試

個体すべてが示すDNA型と同一であった。谷之城展示林のトサ

アカ区にハングロが混入していることはアイソザイムによる分析

（�）でも確認されているので，DNA型No．１５を示した１個体は
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オビスギ群のクローン構成を把握するためには，まず品種の基準となる個体（群）を正確に決定する必要がある。本研究では複数の展示

林から材料を採取し，１３プライマー・１４マーカーバンドでRAPD分析を行った。その結果，供試した１４９個体は２３のDNA型に分類された。

展示林の１８の品種区（品種札の該当する植栽区域）のうち１２品種区が単一のDNA型，６品種区が複数のDNA型で構成されていることが

認められた。また，複数の品種区から同一のDNA型が検出され，異なる品種が混在した品種区のあることが示唆された。
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表－１．今回のRAPD分析で新たに追加したプライ
マーの塩基配列とマーカーバンド



混入によるものと考えられた。

　ゲンベエ区は３タイプ（DNA型No．７，１５，２１）のDNA型個

体で構成されていた。このうちDNA型No．２１は他の品種と共有

していないため，ゲンベエ固有のDNA型であると考えられる。

DNA型No．７及びNo．１５はオビアカ区及びハングロ区のDNA

型と一致した。この両区は単一のDNA型個体で構成されている

ことから，この２つのDNA型はオビアカ，ハングロそれぞれ固

有のDNA型である可能性が高い。これらのことから，ゲンベエ

区には何らかのミスによりオビアカとハングロが混入したと推察

された。

　クロ区は供試した９個体のうち，８個体はすべて同じDNA型

（No．１９）で他の品種区との共有は認められなかったが，１個体

だけがトサグロ区と同一のDNA型（No．１）を示した。この１

個体は大野展示林内に植栽されているが，樹高が全体の個体群と

比較して極めて低く，補植の際，クロ区に何らかのミスでトサグ

ロが植栽されたものと推察された。また，これらのことからトサ

グロ区の全個体が保有するDNA型No．１は，トサグロ固有の

DNA型であると考えられる。

　ヒキ区は３タイプのDNA型個体で構成されていた。このうち

DNA型No．５及びNo．６は他の品種区との共有は認められなかっ

たが，DNA型No．１２はミゾロギ区の一部の個体と一致した。一

方，ミゾロギ区は谷之城展示林及びセンター展示林の供試個体は

同一のDNA型で構成され，他の品種区ともDNA型を共有して

いなかった。しかし，大野展示林の供試個体はヒキ区のDNA型

No．１２と一致した。ヒキとミゾロギの明確な評価を行うには，さ

らに詳細な調査が必要である。

　今回の分析から，一部に品種の混在が確認された。オビスギ品

種展示林は品種の代表的な個体が集植されており，遺伝資源とし

て貴重な林分である。これらの個体（群）は品種整理，品種別試

験等に活用でき，遺伝的正確性はさらに重要なものとなってくる。

このため，植栽ミスや品種札の表示ミス等によるノイズを排除し

た品種のクローン構成の解明が急務であり，さらにDNA型の

データ蓄積を図る計画である。
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表－２．供試個体のRAPDマーカーによる分類


