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研究の概要 
① 分子生態学解析に必要不可欠な核マイクロサテライトマーカーの新たな作製方法を確立し

た。確立した方法を用いて、多数の植物種、外生菌根菌種のマーカーを作製した。 

② マイクロサテライトマーカーを用いた分子生態学解析により、北方林樹木やマングローブ林
樹木など多様な植物種の多様な繁殖様式を明らかにした。 

③ 森林の主要な共生菌類である外生菌根菌について、核マイクロサテライトマーカー等による
分子生態学解析を行い、通常私たちの目に触れることのない森林の地下での繁殖特性を明ら
かにした。 

④ 葉緑体マイクロサテライトマーカーを用いて、マングローブ林樹木などいくつかの樹種で、
広い地域での遺伝地理的分化を明らかにした。 

⑤ 本研究では、新たなマーカーの塩基配列や繁殖特性など、大量の森林樹木および外生菌根菌
に関する分子生態情報を蓄積した。この蓄積は、今後、将来世代のための分子生態データベ
ース構築への取り組みに弾みを付けるはずである。 
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１．研究開始当初の背景 
樹木およびその生長を支える外生菌根

菌の繁殖機構についての情報は、森林の保

全や再生を考える上では不可欠なもので

ある。一方、樹木種の遺伝地理的情報は、

最終氷期以降の温暖化といった過去の気

候変動を様々な形で反映しており、深刻な

地球温暖化に直面するであろう将来の

人々にとって極めて重要なものである。し

かし、それらの情報は必ずしも十分に蓄積

されていない。 
森林樹種および外生菌根菌種の繁殖機

構の情報や樹木の遺伝地理に関する情報

は、森林保全や再生の基盤となる基本デー

タとして重要であるとともに、将来の研究

者にとっては、彼らの時代と過去との比較

を可能にする極めて貴重な遺産になるは

ずである。現時点でこのような情報を蓄積

することは、将来の世代に対する私達の緊

急かつ重要な責務といえる。 
 

２．研究の目的 
森林を構成する樹木や菌類の繁殖を比

較的狭いスケールで考えると、それぞれの

種は、固有な花粉散布機構、種子散布機構、

胞子散布機構等の繁殖機構に基づいて、個

体群を維持していると見ることができる。

また広いスケールで考えると、それぞれの

繁殖機構に基づいて、固有な遺伝地理的構

造を形作っていることが予想される。本研

究では、核 DNA および葉緑体 DNA のマイク

ロサテライトマーカーを用いて、樹木と外

生菌根菌の狭いスケールでの繁殖特性と、

樹木の広いスケールでの遺伝地理的構造

とを、出来るだけ多数の種に関して解析す

る。前者では、各樹種の花粉散布機構、種

子散布機構等を明らかにする。菌根菌に関

しては、各菌種の胞子散布機構や地下群集

構造を明らかにする。また後者では、葉緑

体 DNA の多型解析により、広い地域での樹

木の遺伝分化状況を明らかにする。 

これらの解析により、多数の樹種や菌種
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の繁殖機構と遺伝地理的構造とを明らか

にし、将来世代のための分子生態データベ

ース構築に先鞭を付ける。 
 

３．研究の方法 
野外から樹木および外生菌根菌の試料

を採集し、核マイクロサテライトマーカー

と葉緑体マイクロサテライトマーカーに

よる多型解析、rDNA マーカーによる菌種同

定を行う。それらの結果から、それぞれの

樹種、菌種の生態的繁殖特性や遺伝地理的

特徴を推定する。 

 
４．研究の主な成果 
(１）汎用性の高い新たな核マイクロサテラ

イトマーカー作製方法を複数確立し、公表

した。なお、この成果に関連して「第 6回

日本 DNA 多型学会優秀研究賞」および

"Journal of Plant Research Most-Cited 

Paper Award 2009"を受賞している。 

(２)北方林樹木、マングローブ林樹木につ

いて対象樹木種の核および葉緑体マイク

ロサテライトマーカーを用いて多型解析

を行い、花粉散布、種子散布のパターンや

範囲等、各樹種の生態的繁殖特性を明らか

にした。また、新たな数理モデルを考案、

適用して花粉散布パターンを定量化した。 

(３）富士山火山荒原に生育する外生菌根菌

種やマツタケ菌の生態的繁殖特性を明ら

かにした。また、地下部群集構造も明らか

にした。その結果、森林地下部では多数の

外生菌根菌種が割拠しており、しかもダイ

ナミックに変動している姿が浮き彫りに

なった。また、外生菌根菌の新たな生態機

能も見いだした。なお、成果に関連して「平

成 22 年度日本農学賞」および「平成 22 年

度読売農学賞」を受賞している。 

(４）マングローブ林樹木等について、葉緑

体マイクロサテライトの多型解析により

樹木の遺伝地理的特徴を明らかにした。 
 
５．得られた成果の世界・日本における位置

づけとインパクト 

（１）本研究で確立した核マイクロサテライ

トマーカー作製方法は、極めて汎用性が高

く、大きなインパクトを世界に与えた。実

際、樹木や菌根菌のみならず、これまでに

草本植物、高等動物、昆虫、線虫、藻類、

プランクトン、病原菌等、多数の生物種の

マーカー作製に利用されている。 

（２) 核マイクロサテライトマーカーおよび

葉緑体マイクロサテライトマーカーの両

者を組み合わせて行った樹木の分子生態

研究は殆どなく、本研究は分子生態学に新

たな研究方法を導入したと言って良い。 

（３）本研究は、世界における外生菌根菌の

地下部の分子生態学的解析をリードする

ものであり、大きなインパクトを世界に与

えた。実際、英国の国際誌 New Phytologist

誌の研究紹介コラム(Commentary欄)に計4

回紹介されている。 

（４）樹木の遺伝地理研究では、葉緑体マイ

クロサテライトマーカーを用いているが、

このマーカーはこれまで少数の研究グル

ープでのみ使用されてきた。本研究の中で

その有効性が裏付けられたことから、この

マーカーが今後の研究に広く使用される

ものと予想される。 

（５）以上、本研究のインパクトは極めて大

きく、今後の分子生態データベース構築へ

の取り組みに弾みを付けるものである。 
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