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研究成果の概要（和文）： 
外来生物の分布拡大過程を推定する為、核、葉緑体 DNA を用いてニセアカシアの集団遺伝

解析を行った。各集団は遺伝的に有意に分化するが在来種のような地理的な遺伝構造はみられ
なかった。また 2 種類以上の種苗源が国内に導入されたと考えられた。 
この種を蜜源として効率的に利用する為、ミツバチに付着した花粉 DNA から採餌範囲を推

定した。ミツバチは半径 3km を広く利用しており、時期や蜂群間で採餌対象木は異なってい
た。 
 
研究成果の概要（英文）： 

In order to elucidate the invasion process and effectively manage the growing area of R. 

pseudoacacia, two studies were carried out as follows:  

First, to understand the invasion process using nuclear and chloroplast SSR markers. 

In Japan, there is no isolation by distance, however, significant genetic differences were 

found between populations. The genetic analysis also suggested that R. pseudoacacia in 

Japan might be originated from several seed/seedling sources. 

Second, to reasonably design the growing area size of R. pseudoacacia for honeybee 

farms, the genotype of pollen collected from honeybee legs was compared with flowered 

trees growing around honey colonies. From this results, we estimated the foraging area. 
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１．研究開始当初の背景 

近年、国内に侵入・定着した外来生物

の分布拡大が在来生態系に及ぼす影響が

問題となっている（鷲谷・矢原 1996）。植

物のみに着目しても多くの外来種の侵入

が確認されており、在来種との生育地の

競合など悪影響が懸念されている。特定

外来生物には12種の維管束植物が定めら

れているほか、要注意リストには更に多

くの植物種がリストアップされている。

このように、外来植物の定着が問題視さ

れているにも関わらず、外来種の日本に

おける生活史やその分布拡大の経路、定

着要因に関する情報は極めて少なく、充

分な管理方法が確立されていない状況で

ある。 

ニセアカシア（Robinia pseudoacasia L. 

別名ハリエンジュ）は 1873 年に導入され

た北アメリカ原産の落葉高木で、荒廃地

の緑化樹、砂防林、街路樹として国内に

植林されてきた（臼井 1993、中越・前河 

1996）。良質な蜜源として養蜂家に利用さ

れる一方で、植林地から逸出し、現在で

は河畔・海岸域を中心に分布を拡大して

おり、注意すべき外来植物の１つである。

ニセアカシアは純林を形成して在来種の

生育地を占有するため、希少種を含めた

在来種を駆逐する恐れが指摘されている

（崎尾 2003）。伐採しても根元からの萌

芽や根萌芽など旺盛なクローナル成長で

個体を維持するため、一旦定着した侵入

地での除去が困難であり（岩井 1996、崎

尾 2003）、新規個体群の増加を抑制する

ためには種子定着を阻止することがもっ

とも重要な課題である。しかし、これま

での研究では旺盛なクローナル成長ばか

りが着目されることが多く、種子によっ

てどのように定着し個体群の分布を拡大

しているのかという予防管理に繋がる知

見は極めて少ない。またニセアカシア林

の拡大が問題視される一方で、養蜂に有

効利用されている側面もあり、利用と防

除を両立した管理法を提言するためには、

ミツバチの利用範囲を明らかにし、現在

利用されている林分を適切に管理し拡大

を抑制する必要がある。 

植物個体群の分布拡大の過程を知る

手がかりとして、DNA マーカーを用いた

遺伝子流動解析が行われている。特に近

年ではマイクロサテライトマーカーを用

いた解析が主流である。遺伝構造の地理

的な違いから分布変遷を推定し、種子や

実生の親子解析からは遺伝子流動の実態

が明らかにされてきている（ex. Tsuda & 

Ide 2005, Islam et al. 2006, Sestuko et al. 

2007）。しかしマイクロサテライトマーカ

ーを用いた解析の多くは在来種を対象と

したものであり、現在分布拡大が問題と

なっている外来種に関する知見は極めて

少ない。ニセアカシアでは既に核のマイ

クロサテライトマーカーが開発されてお

り、クローンサイズに関する知見が報告

されているが（Lian et al. 2004）、集団遺

伝学的な解析や種子散布範囲に関する情

報はまだ無い。侵入地の複数の個体群を

対象とした遺伝的な解析を行うことで個

体群の定着・維持と分布拡大の過程を推

定することが、外来生物の管理を行う上

で急務ある。 
 
２．研究の目的 

外来植物管理のモデルケースとして、

個体群の分布拡大が問題視されているニ

セアカシアの繁殖様式を明らかにする。

具体的には、多型性の高いマイクロサテ

ライトマーカーを用いた集団遺伝学的な

解析から、個体群内の遺伝的多様性、個



体群間の遺伝距離、ミツバチによる花粉

流動範囲を明らかにする。これらの解析

は、分布拡大がもっとも問題視されてい

る河畔域（流域スケール）で行うほか全

国の個体群間の比較（全国スケール）す

ることで、河川に沿った分布拡大の実態

と植栽による人工的な遺伝子流動が遺伝

構造に与える影響を明らかにする。遺伝

的な解析では核 DNA だけでなく、遺伝様

式の異なる葉緑体 DNA でもマイクロサ

テライトマーカーを作成・使用すること

で、より詳細な解析を行う。具体的には

以下の項目について調べる。 

1) 侵入予防のために種子による初期定着

の過程を明らかにする（核、葉緑体マイ

クロサテライトを用いた遺伝的多様性と

遺伝距離の比較） 

2)管理・利用範囲を特定するためにミツバ

チによるアカシア林の利用範囲を明らか

にする（花粉 DNA を用いたミツバチの採

餌範囲の推定） 

 
３．研究の方法 

1) 侵入予防のために種子による初期定

着の過程を明らかにする 

核と葉緑体のマイクロサテライトマーカ

ーを利用し、各個体群の遺伝的多様性、個

体群間の遺伝的距離を計測した。２つのマ

イクロサテライトは遺伝様式が異なってお

り、核は花粉流動と種子散布の動きを、葉

緑体は種子散布の動きのみを反映している。

調査は流域スケール（分布拡大過程）、全国

スケール（植栽地からの逸出の影響）の２

つのスケールでおこなった。 

流域スケールとしては荒川流域の秩父か

ら浦和に成立するニセアカシア自然林 12

個体群 486 サンプルを、全国スケールとし

ては北海道、青森、秋田（3個体群）、山形、

長野、東京、兵庫、鳥取、広島から採取し

た12個体群367サンプルと中国の1個体群

35 サンプルを含め解析を行った。 

葉緑体に関しては、葉緑体マイクロサテ

ライト 5 遺伝子座を用いてハプロタイプを

調べ、その組成を個体群間で比較した。ま

た、核マイクロサテライト 6 遺伝子座を用

いて遺伝子型を調べ、Sutructure 2.2

（Pritchard et al. 2007）を用いて導入の

由来となる個体群数を推定した。 

更に種苗の移動がニセアカシアの遺伝構

造に与える影響を探るため、現在生産され

ているニセアカシア種苗集団の遺伝的多様

性について調べた。長野県の種苗元が生産

するニセアカシア種苗 4集団（A、Bと同じ

苗畑に生産されている播種年度の異なる

C1、C2）から合計 175 個体の葉を採取した。

またこれらの種苗は種子によって生産され

ていることから、種苗元が使用している種

子を採取したと考えられるニセアカシア自

然集団２集団（梓川流域、鎖川流域）から

も合計 88 個体の葉を採取した。集団解析に

使用したものと同じマイクロサテライト S

マーカーのセットを用いて遺伝子型を特定

した。葉緑体マイクロサテライトの結果か

らは種子を採取した母樹数を反映する葉緑

体ハプロタイプ数と集団内の組成を調べた。

核マイクロサテライトの結果からは遺伝的

多様性の指標としてアレリックリッチネス

（Ar）を算出した。これらの値を集団間お

よび全国集団の結果と比較した。 

2) 管理・利用範囲を特定するためミツバチ

による花粉の送粉範囲を明らかにする 

養蜂に用いているミツバチの採餌範囲を推

定するため、ミツバチの体表に付着した花

粉の遺伝子型を調べ、周囲の開花個体と比

較した。 

東京都昭島市、立川市、日野市の多摩川

河川敷（35°41′ N, 139°24′ E）約 3 km



に成立するニセアカシア林を対象とし、解

析を行った。調査地におけるニセアカシア

の開花期間は 5 月初旬に開始し、5 月中旬

にはほとんどの個体で 8 割以上の花序の開

花が終了した。先行研究から調査区内には

遺伝的に異なる 164 のニセアカシアパッチ

の存在することが調べられており位置図が

作成されている（練ら, 2004）。このうち

162 ジェネットについて、5つのマイクロサ

テライトマーカーを用いて遺伝子型を特定

し、花粉親候補として用いた。花粉の採集

には調査地の北側 300m に養蜂目的で設置

された蜂群を用いた。採集は開花の初期、

最盛期、後期にあたる 5 月 6 日、9 日、16

日に行った。帰巣したミツバチの後肢から

ニセアカシア花粉塊を採集し、0.01M 濃度

のスクロース溶液に保存した。花粉を 1 粒

ずつ分離し、各マイクロサテライト 5 遺伝

子座を用いて遺伝子型を特定した。ミツバ

チ 12 個体から採集した 86 花粉について採

集日ごとにアレリックリッチネス（Ar(10)）

計算した。このうち 3 座以上のデータが収

集できた 74 花粉については Cervus3.0

（Marshall, 2007）を用いて父性解析を行

った。花粉親候補の遺伝子型から計算した

父性排斥率は 0.9952 である。 

 

４．研究成果 

1) 侵入予防のために種子による初期定

着の過程を明らかにする 

a）流域スケール 
荒川流域の 12 個体群では個体群あたり平

均 6.8 タイプ、計 20 タイプが確認された。
最上流に位置する、埼玉県で最も古くに植栽
された個体群（Pop1）では 11 タイプの他に、
９タイプが他の個体群で確認された事から、
導入は数回にわたって行われたと考えられ
る。上流の 4 個体群（Pop1〜4）で存在した
計 17 タイプは下流の個体群でも確認されて
おり、河川によって上流から種子が散布され
た可能性が示された（図 1）。また実生の定着
がみられる、熊谷の 2 個体群（Pop8、9）で
は 11 タイプ、10 タイプとハプロタイプ数が

多く、3 つのレアハプロタイプもみられた。
特に実生由来の個体群である Pop9 では 10
タイプが確認されており、上流の様々な母樹
が種子源となって分布拡大に貢献している
可能性が示唆された。 
b）全国スケール 
日本全国 24 集団 853 サンプルについて葉

緑体のハプロタイプを調べたところ、21 タイ
プが検出された。個体群あたりのハプロタイ
プ数は平均 5.4 タイプ（1〜11 タイプ）であ
った。在来樹種で報告されているような、ハ
プロタイプの地理的な集中はみられず、全 21
タイプ中 17 タイプは複数の個体群で確認さ
れ、例えば北海道と鳥取など異なる地域であ
っても共通のハプロタイプが確認された。ま
た中国個体群でも日本と共通のハプロタイ
プのみが確認された。これらの結果は、限ら
れた起源のニセアカシア個体群を元に全国
的に植栽された可能性を示唆する。その一方
で、日本で最も古くにニセアカシアを植栽し
た長野県牛伏川の個体群では 5タイプみられ
たが、兵庫と広島を除く 21 個体群では長野
とは異なるハプロタイプも確認されており、
複数の個体群を元に数回にわたり植栽され
た可能性が示された。 
核の遺伝子データから Sutructure 2.2 用い

て推定された導入起の由来となる個体群は
２個体群以下と推定された。いずれの個体群
でも同様の推定値を示したことから、日本に
導入されたニセアカシア個体群は、ハプロタ
イプ数が多様な少なくとも 2個体群を由来と
して導入されたものと考えられる。 
種苗集団および種子採取集団の全 175 個体

を葉緑体 SSR で解析した結果、合計 13 の葉
緑体ハプロタイプが確認された。この内 10
タイプは全国集団でも確認されたタイプで
あった。また、種苗で 78%を占める 2 つのハ
プロタイプは全国集団の中でも広範囲で確
認されたタイプであり、種苗の全国的な移動
を示唆する結果が得られた。また、自然集団
の梓川で 11、鎖川で 7、種苗集団では A、B、
C1、C2 でそれぞれ 8、3、1、5 タイプみら
れた。種苗 B や C1 ではタイプ数が極端に少
ないことから、限られた母樹から採取した種
子によって種苗が生産されたと考えられる。
全国集団では 1タイプのみで構成された自然
集団もみられており、これは B や C1 のよう
にタイプ数が限られた種苗によって成立、拡
大したものと考えられる。また、同じ種苗元
C の種苗であっても種子の採取年度によって、
ハプロタイプの多様性は変動していること
が示唆された。 
核DNAの遺伝的多様性を示す平均Arは全

体で 9.0、集団あたり 7.0～8.7 であり、種苗
集団で特に低い値を示すことはなかった。種
苗集団では、例え種子を採取した母樹数が限
られていたとしても、種子生産時の昆虫によ



る活発な花粉流動によって遺伝的多様性は
保たれていると考えられた。 

2) 管理・利用範囲を特定するためミツバチ

による花粉の送粉範囲を明らかにする 

花粉から計算された Ar(10)の平均値は開花
の初期、最盛期、後期でそれぞれ 5.2、5.1、
4.6、全ての期間を合わせても 5.5 と開花時
期によって大きな差はみられなかった。父性
解析を行った 74花粉のうち 29花粉について
調査区内で花粉親を特定することができた。
特定された花粉親数は開花の初期、最盛期、
後期でそれぞれ 9、7、10、開花期全体で 21
であった。このうち 17 の花粉親はいずれか 1
日のみで特定されたことから、ミツバチは開
花時期によって異なるジェネットを採餌に
利用している可能性が示された。また、1 つ
のミツバチ個体から 0～5、平均 2.4 の花粉親
が特定され、その組成は異なっていたことか
ら、同じ蜂群由来であっても採餌範囲はミツ
バチ個体によって異なる結果が示唆され、ミ
ツバチ 1 個体が半径 3km 内に生育する様々
なニセアカシアを利用していることがわか
った。 
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