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研究成果の概要（和文）：東アジアのナシ属植物の起源地である中国では砂漠化、人為的な環境破壊などから野生ナシ
は急速に減少している。日本の東北地方に自生するイワテヤマナシと同種の秋子梨は中国東北部で個体数が激減してお
り保全計画の策定が急務である。またニホンナシ栽培品種の起源種とされる沙梨野生個体の探索調査、DNA分析を行っ
た。秋子梨野生集団の探索、形態調査、遺伝的多様性、集団遺伝構造の把握、系統解析より絶滅の恐れのある集団の保
全計画を策定した。イワテヤマナシと秋子梨との系統関係について両者は遠縁だった。また中国中部の山脈にて沙梨野
生集団の探索を行い6集団をDNA分析を試みたところ、多くはマメナシとの雑種化個体だった。

研究成果の概要（英文）：Pyrus ussriensis Maxim. is native to the northern part of China, but whose 
habitats are currently being destroyed by environmental changes and human deforestation. Wild Ussurian 
pear populations possessed low genetic diversity as a result of habitat fragmentation. These were divided 
into 5 groups based on the Bayesian clustering method using nSSRs and by haplotype distributions by 
cpSSRs. The genetic diversity of the populations in Inner Mongolia and north east of Heilongjiang 
representing unique genotypes was especially low. These populations need urgent conservation because of 
their genetic vulnerability and peculiarity. Distant evolutionary relationships between P. ussuriensis 
Maxim. in China and var. aromatica in Japan inferred from phylogenetic analysis are also discussed. 
Although wild sand pears were also explored on mountain areas in central region of China, individuals 
sampled were identified with interspecific hybrids between sand pear cultivar and pea pear by DNA 
analysis.

研究分野：果樹遺伝資源学

キーワード： Pyrus ussuriensis　Pyrus pyrifolia　Pear　Population genetics　Population structure　Genetic 
diversity　Phylogeny　Origin of pear
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様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９、Ｚ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 
 中国は東アジアのナシの起源地であり主
に Pyrus. calleryana、P. ussuriensis、P. 
pyrifolia 、 P. bretschneideri 、 P. 
sinkiangensis など 5 種が存在し、これらに
は栽培種も多く含まれている。しかし起源地
でありながら中国の野生ナシに関する系統
だった情報は少ない。ニホンナシ等の栽培ナ
シの起源、栽培化についての研究を行う上で
野生ナシの情報は必須であるが謎に包まれ
たままであった。これまで研究代表者は日本
の東北地方に自生するイワテヤマナシ（P. 
ussuriensis var. aromatica）の起源や系統
進化学的、保全生態学的研究を行ってきた。
しかしイワテヤマナシの起源を知るために
はイワテヤマナシと同種であり、中国に自生
する P. ussuriensis Max.（秋子ナシ）との
系統関係を明らかにする必要がある。そこで
秋子ナシ野生集団の探索を行い、その分布や
形態形質やDNA分析による遺伝的多様性の調
査、秋子梨やイワテヤマナシの系統関係を明
らかにしたいと考えた。またニホンナシ栽培
品種の起源種とされる P. pyrifolia 野生個
体（沙梨＝砂梨）の中国での探索調査と集団
遺伝構造解析によりニホンナシの起源に関
する知見の集積が必要であり本研究課題を
着想した。 
 本課題は研究代表者がこれまで行ってき
た東北地方に自生するイワテヤマナシ（P. 
ussuriensis Max.）の遺伝的多様性の把握と
保全に関する研究が基となっている。1998 
年より日本の東北地方におけるイワテヤマ
ナシの網羅的な探索を行い、イワテヤマナシ
の分布域を明らかにし(Katayama & Uematsu 
2006)、果実や花の形質調査、SSR(マイクロ
サテライト)マーカーを用いたイワテヤマナ
シの集団構造解析により自生集団を特定し、
その起源について考察した(Katayama et al. 
2007; Iketani et al. 2010)。これらの結果
は史前帰化植物による野生種への遺伝子移
入例（ニホンナシからイワテヤマナシ）とし
て日本で初めての報告となった。イワテヤマ
ナシは 2007 年に絶滅危惧種 IA 類に登録さ
れ、現在自生地の保全計画が練られるに至っ
ている(Iketani & Katayama 2012)。 
 また研究代表者は日本に自生するイワテ
ヤマナシと中国に自生する秋子梨野生個体
との系統関係を調査すべく、2008 年より中
国林科院泡桐・経済林研究開発センターの
WUYUN Tana教授と共同で中国東北部に自生す
る秋子梨（P. ussuriensis Max.）の探索を
行ってきた。これまでに自生種と思われる 6 
集団を内モンゴル、黒龍江省、吉林省にて発
見ずみである。また内モンゴルに自生する秋
子梨は砂漠化により急速に個体数が減少し
ており生息域外保全が急務なこと、また研究
代表者の開発した（Katayama et al. 2012）
世界のナシ属 24 種の系統解析に有効な葉緑
体 DNA マーカー(accD-psaI と rps16-trnQ 
の 2 遺伝子間領域の構造変異)を用いて予備

的に集団解析を行ったところ、内モンゴルの
野生の秋子梨は他の地域に比べて著しく多
様性が低いことが明らかとなった。これは中
国に自生する野生種の起源や果樹類の遺伝
資源探索というデリケートな分野で日中共
同研究がスムーズに行われてきた貴重な例
である。 
 
２．研究の目的 
 東アジアのナシ属植物の起源を知るには
発祥地である中国の野生ナシ抜きには語れ
ない。しかし中国での砂漠化、環境破壊など
から野生ナシは急速に減少している。起源地
における野生種の喪失は遺伝的多様性の減
少などその影響は人類にとって計り知れな
い。日本の東北地方に自生するイワテヤマナ
シ（＝ミチノクナシ、Pyrus ussuriensis var. 
aromatica）と同種とされる秋子梨は中国東
北部で個体数が激減しており保全計画の策
定が急務である。またニホンナシ栽培品種の
起源種とされる沙梨（P. pyrifolia）の野生
個体は中国ではすでに存在しないと考えら
れてきた。本研究ではイワテヤマナシ、ニホ
ンナシのルーツとされる中国に自生する秋
子梨、沙梨野生集団の探索、形態形質調査、
DNA 分析による集団遺伝構造の把握、系統解
析を行い、野生集団の保全計画を策定する。
くわえてイワテヤマナシ、ニホンナシの起源
に関する知見を得ることを目的とする。 
 
３．研究の方法 
①黒龍江省南東部の牡丹江市周辺域での秋
子梨の探索調査。 
②東アジアのナシ属植物で利用可能な葉緑
体 SSR マーカー、核 SSR マーカーの選抜。 
③新たに発見した秋子梨野生集団と秋子梨
栽培品種を含めた DNA 集団構造解析
（STRUCTURE 解析、PCA、Bottleneck test）。
また花器・果実形質と DNA データとの相関。 
④秋子梨とイワテヤマナシの系統関係を調
べることでイワテヤマナシの起源を推定。 
⑤河南省の沙梨の野生集団を探索。 
⑥沙梨野生集団の DNA 集団構造解析、花器・
果実形質と DNA データの相関。 
 
①黒龍江省南東部の牡丹江市周辺域での探
索調査 
 これまでの分析より不足していると考え
られた黒龍江省南東部の牡丹江市周辺域で
の探索調査を WUYUN 教授と 5月上旬に共同で
行う。花器 6形質データの計測、DNA 抽出用
若葉のサンプリングを行う。 
②東アジアのナシ属植物で利用可能な葉緑
体 SSR マーカー、核 SSR マーカーの選抜 
 葉緑体SSR マーカーはすでに葉緑体DNAの
全塩基配列が決定されている‘豊水’の配列
（Terakami et al. 2012）を参考にして選抜
に供試する。核 SSR マーカーはリンゴやニホ
ンナシ、セイヨウナシ由来の配列を参考に選
抜に供試する。ニホンナシ栽培品種、在来品



種やイワテヤマナシ、秋子梨を用いて選抜す
る。イワテヤマナシ由来の集団遺伝構造解析
データと整合性を持たせるため共通した SSR 
マーカーを選抜する。 
③新たに発見した秋子梨野生集団や秋子梨
栽培品種を含めた DNA 集団構造解析
（STRUCTURE 解析、PCA、Bottleneck test）。
また花器・果実形質と DNA データとの相関。 
 研究代表者によって選抜されたマーカー
の配列を参考にして①にて収集された個体
を含む秋子梨野生8 集団を用いてWUYUN教授
の研究室にて DNA 抽出し、PCR 反応後、電気
泳動を行い PCR 産物の分子量を決定する。分
子量データは神戸大学にて集団遺伝学的解
析を行う。花器、果実の形態形質データも統
計解析を行いDNA由来のデータと関連づける。 
④秋子梨とイワテヤマナシの系統関係を調
べることでイワテヤマナシの起源を推定。 
 中国の秋子梨野生集団の形態・DNA データ
とイワテヤマナシのそれらを統合して集団
遺伝学的解析を行う。また系統関係も調査し
てイワテヤマナシの起源について考察する。 
⑤河南省の沙梨の野生集団を探索。 
 河南省にて偶然発見された沙梨野生集団
の探索調査を WUYUN 教授と 4月中旬に共同で
行う。収集個体の花器データの計測、DNA 抽
出用若葉のサンプリングを行う。 
⑥沙梨野生集団の DNA 集団構造解析、花器・
果実形質と DNA データの相関。 
 研究代表者によって選抜されたマーカー
配列を参考にして⑤にて収集、DNA 抽出され
た個体を含む沙梨野生集団を用いてWUYUN教
授の研究室にて PCR 反応後、電気泳動を行い
産物の分子量を決定する。分子量データは神
戸大学にて集団遺伝学的解析（STRUCTURE 解
析、PCA、Bottleneck test ほか）を行う。 
果実のサンプリングおよびその形態計測は
WUYUN 教授が担当する。データ分析は神戸大
学で行う。 
 
４．研究成果 
 秋子梨については本課題により黒龍江省
南東部、甘粛省東部の自生地を探索し、33 個
体のサンプリング、それらの位置情報、植生、
聞き取り調査、花器・果実形態調査を行った。
すでに探索済の内モンゴル、吉林省、黒龍江
省北東部由来の個体と会わせて 13 集団、153
個体となり中国における秋子梨の生息域を
広範にカバーする事ができ、それらの GPS デ
ータを公表した。 
 花器では5種類の形態調査から秋子梨栽培
品種では花弁が大きかったのに比べて、内モ
ンゴル集団は花弁が小さく、細長かった。黒
龍江省由来の花弁はその中間的なサイズを
示し、地理的な変異が見られた。果実形態は
栽培品種が大きく、その他の野生集団は小さ
かった。花柄（果柄）の長さは、黒龍江省由
来の個体は長く、内モンゴルの個体は短かっ
た。これまでの報告では秋子梨の花柄は短い
とされていたが多様性が認められた。 

 葉緑体 SSR マーカーは‘豊水’の全塩基配
列を参考に67SSR領域から全ての個体で産物
が得られた 16SSR マーカーが選抜された。ま
た 20 種類の核 SSR マーカーにより全てのナ
シの SSR 座の分子量が決定された。 
 葉緑体ハプロタイプおよび核のSSRマーカ
ーによる集団遺伝構造解析から、内モンゴル
および黒龍江省北東部の 2 集団（HLYCS3, 
HLFYX）は遺伝的多様性が極めて低く、近親
交配（FIS）が進んでいる可能性が示唆され
た。内モンゴルの集団は厳しい乾燥による選
抜、黒龍江省の 2集団は人的な環境破壊によ
る生息域の縮小と、異なる要因が存在してい
た。STRUCTURE 解析により中国の秋子梨野生
集団は内モンゴル（赤色）、吉林省（黄色）、
黒龍江省南東部（緑色）、黒龍江省北東部
（紫・青色）の 2グループの合計 5つのグル
ープに分けられた（図 1a）。その中でも黒龍
江省北東部の HYYCS2 は独自の遺伝子型を示
した。また系統解析から黒龍江省南東部の牡
丹江周辺のHLMTZ集団は秋子梨栽培品種と近
縁であり、栽培品種の逸失個体である可能性
が示唆された(図 1b)。さらに葉緑体 SSR マー
カーによるハプロタイプネットワーク分析
から黒龍江省北東部の集団で見られるE型ハ
プロタイプが最も共通であり、黒龍江省北東
部から派生したと推察された。これらの結果
および生息地の環境を考慮し、秋子梨野生集
団の保全単位を決定した。乾燥化による絶滅
の恐れが高い内モンゴルの集団は生息域外
保全が急務であり、人的要因による絶滅の恐
れがある黒龍江省北東部は生息域内保全が
妥当であろう。 

 沙梨野生集団の探索は中国中部の秦嶺ホ
ワイライン上の山脈に沿って行われた。6 集
団 58 個体を発見し、花器・果実の形態調査、
DNA 分析を行った。しかし収集個体の多くが



沙梨栽培品種の逸失個体か在来品種であり、
野生種の可能性は低かった。また調査地域に
はマメナシ(P. calleryana)の自生個体が多
く生息しており、沙梨とマメナシが雑種化し
たと予想される個体（果実が大きく室数 3〜
4）も見つかった。SSR マーカーによる DNA 分
析を行った結果からも同様に沙梨栽培品種
とマメナシとの雑種化が予想された。中国国
内で沙梨野生集団はこれまで見つかってお
らずすでに消失した可能性が高い。 
 日本の東北地方に分布するイワテヤマナ
シの起源を明らかにするために、イワテヤマ
ナシ 14集団 274 個体と秋子梨 13集団 153 個
体の合計 27 集団を花器の形態および DNA マ
ーカーを用いて遺伝的多様性の比較、集団構
造、類縁関係を調査した。花器形態はイワテ
ヤマナシは秋子梨のそれよりも花弁が大き
く、幅が広い等の特徴を持っていた（図 2）。 
 

 遺伝的多様性(Na, Ne, Ho, He)はイワテヤ
マナシのほとんどの集団で秋子梨野生集団
のそれよりも高かった。また STRUCURE 解析
では両者は基本的に異なるジーンプールか
ら形成されていた。また系統解析からも両者
は遠縁であることが明らかとなった（図 3）。
イワテヤマナシは鮮新世から更新世の間の
気候変動でできた日本海による地理的分断
の産物かも知れない。 

 今回、中国の秋子梨野生集団の遺伝的多様
性、集団構造解析を行う事で、絶滅が危惧さ
れる集団の保全単位を決定した。また主要ハ
プロタイプや集団の派生順位を予想した。こ
れらの結果から、多様性が大きい黒龍江省北
東部の集団から他の集団に分化していった
ことが分かった。しかし黒龍江省北東部は人
為的な攪乱が強く、既存の集団はすでに厳密
な意味での野生集団とは言えない。今後、秋
子梨やイワテヤマナシの起源を解明するに
は、より北部地域のロシアのシベリア・沿海
州に自生する P. ussuriensis maxim.の探
索・収集、遺伝的多様性、集団遺伝構造を把
握することが必要である。 
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