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研究成果の概要（和文）：　ミヤコグサは日本に自生するマメ科植物で、ゲノム解析が行われており、様々な遺伝情報
が公開されている．本研究は公開されたマイクロサテライトマーカーを用いて、各地のミヤコグサ野生集団の遺伝解析
を行い、生殖様式や分子系統地理について検討した。解析の結果、北海道、本州、四国、九州の集団と、南西諸島の集
団で遺伝的に異なっていることが明らかになった。本州型のミヤコグサは非常に自殖率が高いのに対し、南西諸島型は
他稙も行っていた。対馬で得られた集団も本州型であることから、日本のミヤコグサは南方から南西諸島を北上したグ
ループと、朝鮮半島から対馬を経て本州各地に分布拡大したグループがあることが考えられた。

研究成果の概要（英文）：Lotus japonicus is a model plant which glows wild in Japan. It is considered the n
aturalized plant since prehistoric times. Whole genomic DNA of Lotus japonicus was analysed, and various g
enetic information are released widely. We use the exhibited microsatellite marker, and analysed wild popu
lations of Lotus japonicus in Japan. Cluster analysis showed that Lotus japonicus of Japan was clearly div
ided into two geographically different groups.The first group, Honshu type consisted of wildness groups of
 Hokkaido, Honshu, Shikoku, and Kyushu.As for another group, Nansei type containd the populations of Nanse
i islands.It became clear that both types differ genetically. Since the population obtained from Tsushima 
Island was also the Honshu type, it was possible that Lotus japonicus of Japan has the group which went Na
nsei islands north from the south, and the group which carried out distribution expansion in various parts
 of Honshu through Tsushima from the Korean Peninsula.

研究分野：

科研費の分科・細目：

生物学

キーワード： ミヤコグサ　進化　系統地理　マイクロサテライト

基礎生物学、生物多様性・分類



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９、Ｚ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 
 ミヤコグサ Lotus japonicus は、日本からイ
ンド以東の東アジア一帯に分布し、国内では
北海道から南西諸島まで幅広く分布し、海岸
線から標高 1000m を超える高地まで、様々
な環境に適応している。様々な環境に適応す
るために幅広い遺伝的変異が存在すると考
えられる。ミヤコグサは、ゲノムサイズが
2n=12 の２倍体、ゲノムサイズが比較的小さ
い、ライフサイクルが短い、形質転換が容易、
自殖である 1) といった特徴をもつことから
マメ科のモデル植物として研究され始めた。
しかし、自殖系統としてのミヤコグサはゲノ
ム、分子遺伝学の分野で研究されているが、
系統地理学的研究などにおける野生集団の
実態は解明されてこなかった。 
 当研究室で行なった予備的研究において、
本州のミヤコグサ野生集団は自殖率が高く、
南西諸島のミヤコグサ集団は本州の集団よ
りも遺伝的多様性が高く、他稙も行っている
ことが示唆された。 
 ミヤコグサはゲノム解析が行われ、 6 つ
の染色体上の 782 個ものマイクロサテライ
ト（SSR）マーカーが公開されており、その
すべてがゲノム上のどの位置にあるか明ら
かになっている。日本国内に自生する野生植
物で、このようにゲノム情報が公開され、そ
れを利用して研究できる野生植物はミヤコ
グサを除くと皆無であり、この遺伝情報資産
を活用することにより、生物地理、系統分類、
生態、進化など、野生植物の存在様式をこれ
までにない精度で明らかにできる可能性が
高い。 
 
２．研究の目的 
 日本国内各地のミヤコグサ野生集団の遺
伝的解析を行い、日本国内のミヤコグサ集団
に生殖様式の分化が生じているか明らかに
する。また、史前帰化植物であるミヤコグサ
がどのような経路で日本に分布したか、その
経路を明らかにする。ミヤコグサについて
SSR マーカーを用いた遺伝的解析による集団
間・集団内の解析を行い、野生集団の遺伝的
多様性と遺伝構造を調査し、ミヤコグサ野生
集団の実態を明らかにすることを試みた。 
 
３．研究の方法 
 日本国内に生育するミヤコグサを材料と
して用いた。日本国内のミヤコグサ 47 集団
から採集した 583 個体を分析した。また、自
殖系統の B-129 と MG-20 を野生集団との比較
として公開されているSSRデータを利用した。 
 採集した個体から DNA を抽出し、SSR マー
カー11 遺伝子座（表１）を用いて PCR を行っ
た。得られた PCR 産物を、DNA シーケンサー
を用いてフラグメント解析を行った。フラグ
メント解析で得られた断片長のデータをも
とに、GenAlEx 6.5 2) を用いて、SSR マーカ

ーごとに遺伝的多様性の指標となる対立遺
伝子数、ヘテロ接合度、固定指数を計算した。
さらに、集団ごとの対立遺伝子数とヘテロ接
合度を算出した。また、各集団の遺伝的関係
を明らかにするため、集団間の遺伝距離に基
づ い た 近 隣 接 合 法 に よ る 系 統 樹 を
Populations 1.2.30 3) を用いて構築した。さ
らに STRUCTURE 2.3.3 4) を用いてベイズ法に
よるクラスター解析を行った。STRUCTURE に
よるクラスター解析の結果について、R5) を用
いて地図上にクラスターの分布および混合
構造を図示した。 
 
 

表１ 使用した SSR マーカー 
 
 
４．研究成果 
ミヤコグサの遺伝的多様性 
 SSR マーカー11 遺伝子座を用いた結果、平
均対立遺伝子数（Na）は平均 3.6、ヘテロ接
合度の観察値（Ho）と期待値（He）はそれぞ
れ平均 0.132、0.457 となった。固定指数（F）
は 0.726 となった（表２）。ミヤコグサ国内
野生集団ごとの対立遺伝子数（Na）とヘテロ
接合度（He）の期待値を示した（図１）。 
 

 
表２ SSR 遺伝子座ごとの遺伝的多様性 
Na：平均対立遺伝子数、Ne：有効対立遺伝子
数、Ho：ヘテロ接合度の観察値、He：ヘテロ
接合度の期待値、F：固定指数 
 
 
 
 



 

 
図１ 集団ごとの遺伝的多様性 
Na：平均対立遺伝子数、He：ヘテロ接合度の
期待値 
 
 
ミヤコグサ集団間の遺伝的類縁関係 
 近隣接合法による系統樹を構築した結果、
大きく 2つのグループに分かれた（図２）。 
 

 
図２ 近隣接合法による系統樹 
 
 
ミヤコグサのクラスター解析 
 STRUCTURE によるクラスター解析の結果、
本研究でのミヤコグサ野生集団は2つのクラ
スター（K=2）を仮定する事が最も適当であ
ることが明らかになり、主に本州の集団で構
成されるクラスターと南西諸島の集団で構
成されるクラスターに分けられた（図３，図
４）。さらに、3つ以上のクラスターを仮定し、
複数の結果（K=2〜5）を並べることによって、
ミヤコグサの国内野生集団においてどのよ
うな構造がみられるかを調べた（図５）。 
 
 
 
 
 
 
 

 
図３ K=2 における空間補完 
 
 

図４ クラスター解析結果（K=２） 



 

 
図５ クラスター解析結果（K=5） 
 
 
遺伝的多様性 
 今回の研究で解析されたミヤコグサは、集
団内において遺伝的多様性は高くなかった
ことから、野生集団においても自殖性の植物
であるといえる。しかし、集団間には SSR マ
ーカーにおける反復数による違いが数多く
確認された。千葉の集団と鹿児島の種子島の
集団は他の集団よりも比較的多くの平均対
立遺伝子数（Na）と高いヘテロ接合度の期待
値（He）が確認でき、遺伝的分化が地域によ
って進んでいる可能性が示唆される。また、
自殖性であるモデル植物シロイヌナズナ
Arabidopsis thaliana においても訪花昆虫によ
る他殖がわずかながら確認されており 6)、ミ
ヤコグサにおいても地域ごとに訪花昆虫の
違いなどの生態的要因によって遺伝的多様
性に影響が生じた可能性が考えられる。 
 
集団構造 
 系統樹とクラスター解析の両解析におい
て、本州の集団と南西諸島の集団が明確に区
別されていることから、ミヤコグサの野生集
団は本州の集団と南西諸島の集団には明ら
かな遺伝的差異があると考えられる。この遺
伝的差異の要因として、本州と南西諸島のミ
ヤコグサの集団には、異なる導入の起源が存
在する可能性が高い。ミヤコグサは史前帰化
植物であり、麦などの栽培とともに中国大陸
から移入してきたと考えられている 7)。この
移入の際に2つの進入経路があったと考えら
れる。本州の集団の場合、中国大陸から朝鮮
半島を経由して渡来し、九州から本州、北海
道へと北上していった。また南西諸島の集団
の場合、南方から台湾を経由して渡来し、北
上しながら南西諸島に広がった。それら 2つ
の進入経路の境界線が種子島、屋久島周辺に
あると推測される（図６）。また、クラスタ
ー解析において仮定されるクラスターを3つ
に分けた場合には、本州の集団と沖縄本島周
辺の島々、鹿児島県周辺の島々の集団に分け
られ、さらにクラスターの数を増やすと、主
に鹿児島の島々の集団が細分化されること
から、他の集団よりも遺伝的分化が進んでい
る可能性が考えられる。また、種子島 35
（KGS5）や沖縄 41（OKN1）など南西諸島の集

団でも、系統樹やクラスター解析の結果にお
いて、本州の集団と近い関係にある集団が見
られた。これは、開発や造成などの人為的要
因によって本州から南西諸島に持ち込まれ
た可能性がある。 
 
 

図６ ミヤコグサ導入起源の考察 
 
 本研究では、日本国内のミヤコグサについ
て遺伝的多様性の評価とミヤコグサの起源
の歴史的推察を行うことができた。この結果
は、分子系統地理学的研究において基礎的知
見を得る上で有用と考えた。そこで、同様の
歴史を辿っていると考えられる複数の種群
において比較を行いたい。 
 今後は、中国、朝鮮半島、台湾のミヤコグ
サの野生集団を採集、解析し本研究における
歴史的考察のさらなる解明を行う。また、国
内野生集団においては解析個体が少ない地
域を中心に詳細な解析を行う。さらに、他集
団よりも鹿児島の島々のミヤコグサ集団は
遺伝的分化が進んでいる可能性が示唆され、
訪花昆虫などの生態的調査を行うなどミヤ
コグサの国内野生集団における更なる解明、
研究が必要である。 
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