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研究成果の概要（和文）：雑種形成や染色体倍化は植物の進化、種分化において重要な役割をもつことが知られている
。本研究は異質倍数体の遺伝的多様性と種分化の遺伝的背景を明らかにすることを目的とし、小笠原固有イチジク属３
種（オオヤマイチジク、トキワイヌビワ、オオトキワイヌビワ）とその近縁種の塩基配列多型解析を行った。得られた
遺伝情報を解析した結果、異質倍数体であるオオヤマイチジクは古くに分岐した親系統に由来する遺伝子をもつことが
示された。また、オオヤマイチジクと２倍体種（トキワイヌビワ、オオトキワイヌビワ）の間には強い生殖隔離がある
ことが示唆された。

研究成果の概要（英文）：Allopolyploid arise as a result of the hybridization between two related species 
and genome doubling, which has long been recognized as an important mode of plant speciation. In this 
project, we investigated genome-wide nucleotide polymorphisms of three endemic Ficus species in the 
Ogasawara Islands to reveal the genetic background of allopolyploid speciation of these species. The 
analyses based on single-copy nuclear genes and RAD-seq markers suggested that F. iidaiana 
(allotetraploid) has two divergent parental lineages. The divergence time between the parental lineages 
was estimated to be roughly 25-33 MYA. All of the endemic Ficus species have low levels of nucleotide 
diversity and there was a significant genetic differentiation between the diploid species (F. boninshimae 
and F. nishimurae) and F. iidaiana.

研究分野： 生物学

キーワード： 異質倍数体　種分化　RAD-seq　イチジク属
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様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９、Ｚ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 
 雑種形成と染色体倍化による異質倍数体
の形成は植物一般にみられる現象である。こ
のプロセスによりもたらされるゲノムの劇
的な変化は、新しく生じた異質倍数体に新規
形質を付与すると考えられる。さらに、異質
倍数体と親系統の間には即座の生殖的隔離
が生じることから、種分化の発端となりうる。
最近では、被子植物の種分化の 15%が染色体
倍化に起因するという報告や、雑種個体に生
じた多様な形質が新たな環境適応を可能に
なることで種分化が生じた例が報告されて
おり、雑種形成や染色体倍化が植物の進化、
種分化において重要な役割をもっているこ
とが示唆されている。しかしながら、異質倍
数体形成による遺伝子レベルの進化につい
ては未だに解明されていない点が多い。 
 先行研究において小笠原固有のイチジク
属植物３種、トキワイヌビワ（ Ficus 
boninsimae）、オオトキワイヌビワ（ F. 
nishimurae）、オオヤマイチジク（F. iidaiana）
の起源を明らかにすることを目的に、日本、
台湾に分布するイチジク属植物の分子系統
学的解析を行ったところ、小笠原イチジク属
植物３種はイヌビワ（F. erecta）を母系と
し、雑種形成と染色体倍化を経て現在の種に
種分化したことが示唆された（Kusumi et al, 
2012）。本研究では、小笠原固有イチジク属
植物３種を材料に遺伝子レベルの進化に焦
点を絞り、植物の種分化における雑種形成、
染色体倍化の役割について集団遺伝学的手
法を用いた解析を行う。 
 
２．研究の目的 
(1) 小笠原固有イチジク属植物３種を材料に
遺伝子レベルの進化に焦点を絞り、異質倍数
体種の遺伝子喪失の頻度、異質倍数体種の遺
伝的多様性、小笠原固有種３種の遺伝的分化
の程度、分岐年代、進化速度の推定を行い、
異質倍数体形成を伴った種分化の遺伝的背
景を明らかにすることを目的とする。 
 
(2)イチジク植物のポリネーターであるイチ
ジクコバチ類についても分子系統学的手法
を用い、その起源の解明を行う。イチジク植
物とイチジクコバチ類はどちらが欠けても
お互いの繁殖は成立しないという互恵的か
つ種特異性の高い共生関係を有している。小
笠原固有イチジク属植物も同様にイチジク
コバチ類と共生しているが、その起源につい
ては明らかにされていない。小笠原諸島にお
いてどのようにしてイチジク植物とイチジ
クコバチ類の共生系が再構築されたのかを
明らかにすることは、小笠原イチジク属植物
の種分化を考えるうえで非常に重要である。 
 
３．研究の方法 
(1) 核遺伝子座の塩基配列を用いた、小笠原
イチジク属 3種の種分化過程の解析 
小笠原固有種３種（ F. boninsimae、 F. 

nishimurae、F. iidaiana）とその近縁種 7
種  (イヌビワ、 F. erecta：日本， F. 
formosana：台湾, F. vaccinioides：台湾, F. 
tannoensis：台湾, F. pedunculosa：台湾, F. 
ischnopoda：中国 , F. stenophylla：中国)
を対象とした。これらの葉組織から DNA を抽
出し、核コードの５遺伝子座の塩基配列を決
定した。得られた配列データを元に、最尤法、
ベイズ法による分子系統樹の作成、分岐年代
の推定を行った。また、トキワイヌビワとオ
オヤマイチジクについては、塩基多様度の推
定を行った。 
 
(2) 核遺伝子の塩基配列を用いた、小笠原イ
チジクコバチ類の起源の解明 
トキワイヌビワ及びその近縁種（日本、台湾、
中国に分布）から採集された送粉コバチ類
（Blastphaga属）のサンプルから DNA を抽出
し、28rRNA 遺伝子及び３つの核遺伝子の塩基
配列を決定した。得られた配列データをもと
に、分子系統樹の作成を行った。 
 
(3)小笠原固有種３種のゲノムワイドな種内、
種間変異解析（RAD-seq 法） 
小笠原固有種３種と日本在来のイヌビワ、計
２４個体から DNA を抽出し、RAD-seq 法によ
り塩基配列多型の網羅的解析を行った。解析
には、トキワイヌビワ８個体、オオトキワイ
ヌビワ８個体、オオヤマイチジク７個体およ
びイヌビワ（伊豆）１個体を用いた。Miseq
による塩基配列の解析は、150cycle, 3000 万
リードの条件で計６回行った。得られたデー
タをもとに、異質倍数体種（オオヤマイチジ
ク）の遺伝子喪失の頻度の推定、２倍体種と
異質倍数体種の遺伝的多様性の比較および
種内の集団構造、種間の遺伝的分化の評価を
行った。 
 
４．研究成果 
(1) 核遺伝子座の塩基配列を用いた、小笠原
イチジク属 3 種の種分化過程の解析 
５つの核遺伝子座の分子系統樹を最尤法、ベ
イズ法により作成したところ、小笠原固有種
３種と近縁種イヌビワの分岐順序が異なる
２種類のトポロジーをもつ分子系統樹が得
られた。典型的なトポロジーを図１に示す。 
Type A は小笠原３種がクラスターを形成し、
小笠原諸島内で固有種３種が種分化したこ
とを強く示唆する。今回解析を行った核遺伝
子のうち、典型的な TypeA のトポロジーが形
成されたのは、ACS1, Xdh, Lyc-beta-cyclase
の ３ 遺 伝 子 で あ っ た 。 一 方 、
β-galactosidase遺伝子はTypeBのトポロジ
ーを形成した。このトポロジーは異質倍数体
種であるオオヤマイチジクにおいて、イヌビ
ワと近縁なハプロタイプと小笠原２倍体種
がもつハプロタイプがゲノム内に混在する
ことを示している。得られた配列の変異サイ
トを比較したところ（図２）、古い分岐をも
つハプロタイプ間で組換えが起こった形跡
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