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研究成果の概要（和文）：日本のリンゴ属植物の野生集団、在来の栽培系統とその実生集団について、フローサ
イトメトリーと染色体観察による倍数性の解析を行った。野生、栽培個体では２，３，４倍体が見られた。ま
た、実生集団ではさらに５，６倍体も見られた。さらにマイクロサテライトによる遺伝子型解析を行った結果、
２倍体は有性生殖だが、高次倍数体では無融合生殖が中心でさらに、時に有性生殖も行っている可能性が判明し
た。
　また、日本のモモの野生集団と在来栽培系統についてマイクロサテライトによる集団の遺伝的構造を解析した
結果、野生集団は栽培系統と同一の遺伝的構造を持ち、かつ遺伝的多様性も小さいため、真の自生ではないと推
定された。

研究成果の概要（英文）：Ploidy of wild populations, local cultivated lines, and their seedling 
populations of Japanese Malus were analyzed with flow cytometry and chromosome observation. Wild and
 cultivated individuals showed di-, tri, and tetraploid. Seedlings additionally showed penta- and 
hexaplid. Microsatellite genotypying revealed that diploids undergo sexual reproducion while 
polyploids do facultative apomixis, that is, they sometimes reproduces sexually.
  Wild populations and local cultivated lines of peach in Japan were analyzed  for genetic structure
 of populations using microsatellite. Wild populations showed the same genetic structure as local 
cultivated lines. As both of them were poor in genetic diversity, wild population is deduced to be 
not true native.

研究分野： 栽培植物分類学
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様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 
自生植物と外来植物は多様性やその成因

が大きく異なることがあり得るため、進化や
多様性を扱う研究分野では、両者を厳密に区
別することが望まれる。しかし、特に近代以
前に移入された外来植物は自生植物と区分
し難いため、日本の場合でも歴史時代以前に
帰化したと推定される植物（史前帰化植物）
などの古い外来植物は、研究・保全行政いず
れにおいても自生植物と特に区別されてい
ない。このために、科学的に両者の区別を可
能とするような研究が必要である。 
自生植物と外来植物は遺伝的な分化を解

析すれば有意な差がある可能性が高い。実際
に研究代表者らは、ミチノクナシとヤマナシ
との浸透交雑を解析した研究において、前者
に比べ後者の遺伝的多様性が非常に小さい
ことを見出し、前者は自生植物、後者は史前
帰化植物と推定することができた。 
一方、自生植物の中には歴史時代以降に自

然分布を広げて定着した可能性があるもの
もあるが、これらを実証的に解析した研究例
は知られていない。日本の中でもアジア大陸
に近い九州には、大陸と隔離分布する植物が
幾つも知られており、その一部はこうした新
しい分布の可能性がある。例えば、日本国内
では九州のみに分布する 3種のリンゴ属植物
（ノカイドウ、ツクシカイドウ、タカナベカ
イドウ）は、鳥による長距離散布の可能性が
考えられるが、後の 2 種は野生絶滅の状態で
あるため、人為的移入か大陸からの自然分布
かは曖昧なままである。 
また、バラ科の木本植物には、ナシ以外に

も果樹や観賞木として古くから栽培され、さ
らに天然林内に野生個体が見いだされる植
物として、モモ、ビワ、ウメ、スモモなどが
あり、これらが自生植物か古い時代の外来植
物の何れであるかは古くから議論されてき
た。また、これらの植物では、過去に野生集
団と在来品種が交雑をおこし、その結果野生
集団に在来品種の遺伝的特徴が残存する、な
いしその逆の可能性もあるが、いずれについ
ても実証的な研究は進んでいない。 
 
２．研究の目的 
（１）リンゴ属植物の生殖動態及び遺伝的多
様性の推定 
 欧米での鑑賞用リンゴ栽培個体の研究に
よると、リンゴ属植物は、木本では世界的に
研究例の少ない条件的無融合生殖による集
団内外の倍数性多型が疑われる植物である。
日本には６種の野生種と数種の古くからの
栽培種が知られているが、木本植物では試料
採取が困難なため、特に野生集団では染色体
数などの細胞遺伝学的研究がほとんど行わ
れていない。そこで、実験用個体の育成から
手掛け、集団内外の倍数性変異を解析し、そ
の結果から各種、各集団の生殖動態を推定す
る。さらに集団遺伝学的解析により、遺伝的
多様性を推定する。 

（２）モモの野生集団と栽培個体の遺伝的な
関係、及び遺伝的な多様性の推定 
 モモは、前述したバラ科の栽培木本植物の
中では最も広域的に野生集団が分布し、日本
各地の石灰岩地帯などで見られる。また、こ
の植物では、果樹としての現代の栽培品種は
すべて明治以降の海外導入品種に由来し、江
戸時代までの在来系統は遺伝資源としても
残存していない。一方、観賞系統（花桃）で
は、果樹のような新しい品種の導入はなかっ
たので、古い栽培系統の遺伝的影響を残して
いるものがある可能性がある。また、琉球地
方には、本土のモモとは栽培特性が大きく異
なる在来系統（キイムム）があることが知ら
れている。このように、モモにおいては遺伝
的特性の異なる可能性がある様々な在来栽
培系統があるため、これらのすべてについて
野生集団とともに集団遺伝学的な解析を行
い、モモが自生植物か外来植物かの問題に加
え、野生集団と在来系統の遺伝的関係や多様
性を解析、推定する。さらに、これらの結果
を元に遺伝資源の再同定を行い、野生集団、
在来栽培系統及び保存遺伝資源の遺伝的独
自性や新たな有用遺伝子の探索の可能性を
検討する。 
 
３．研究の方法 
（１） 細胞遺伝学による集団解析 
 リンゴ属植物について、日本各地の野生集
団や在来栽培系統のフィールド調査を行っ
て、穂木と種子を採取し、野生個体のクロー
ン栽培個体及び実生集団個体を育成する。研
究開始以前から多くの個体を収集している
が、さらに九州を中心に、野生集団や栽培系
統を収集する。 
育成した個体について、フローサイトメト

リーによる倍数性の推定を行う。これに加え
て実生集団については、根端試料による染色
体数の解析を行う。 
（２）個体の遺伝子型推定等による生殖動態
の推定 
 上述の育成個体について、マイクロサテラ
イト遺伝子座を調査し、個体の遺伝子型を推
定する。さらに、一部の個体については、花
粉の稔性を調査する。 
これらの結果と細胞遺伝学解析の結果を総
合し、各集団の生殖動態を推定する。 
（３）集団遺伝学解析による遺伝的構造の推
定 
 モモの日本国内各地の野生集団、日本本土
の観賞用の在来系統（近代以前から栽培され
ていた植物の子孫とされる系統）、琉球地方
の在来系統、現在の栽培品種の祖先品種を含
む近代初期(明治年間）の導入品種を材料とし
て、野生集団と栽培系統についてマイクロサ
テライト遺伝子座を調査し、得られたデータ
を ベ イ ズ 法 に よ る Admixture 解 析
（STRUCTURE）などで分析して遺伝的構造の
推定を行う。 
 



４．研究成果 
（１）現地調査及び解析個体の育成 
 ３年間の現地調査により、以前から育成し
た個体と合わせ、リンゴ属植物について、接
ぎ木による野生個体のクローン約 80 系統と
野生集団から採取した種子による実生集団
個体約 700 個体を育成した。 
（２）リンゴ属植物の細胞遺伝学による集団
解析 
① 野生個体のクローン栽培個体の解析 
 フローサイトメトリーにより倍数性を解
析した。その結果、ズミでは、北海道と本州
中部では２倍体、東北地方では４倍体であり、
エゾノコリンゴは４倍体であった。一方、九
州地方のリンゴ属は集団により倍数性が異
なり、大分県日田市のズミ自生集団は３倍体、
佐賀県唐津市のズミ自生集団は２倍体、えび
の高原のノカイドウ自生集団は３倍体、熊本
県美里町のツクシカイドウ(野生絶滅）は３倍
体、宮崎県高鍋町のタカナベカイドウ(野生絶
滅）は２倍体であることが判明した。また、
一部の個体について正確な染色体数を決定
した。その結果、２倍体は 2n=34、３倍体は
2n=51、４倍体は 2n=68 となり、異数体では
ない正倍数体であった。 
② 実生集団個体の解析 
 フローサイトメトリーにより実生個体の
倍数性を解析した。その結果、北海道と本州
中部のズミ 2 倍体では、実生個体も 2 倍体で
あった。一方、東北地方のズミ 4 倍体とエゾ
ノコリンゴ（4 倍体）では、多くの実生は 4
倍体であったが、稀に 5 ないし 6 倍体と思わ
れる個体が出現した。また、ノカイドウでは、
自生個体（3 倍体）より採取した実生はすべ
て 3 倍体であったが、自生個体を接ぎ木繁殖
させた自生地外栽培個体からの実生では 4倍
体も出現した。さらに、一部の実生個体につ
いて正確な染色体数を決定した。その結果、
フローサイトメトリーで 6倍体と推定された
個体の染色体数は 2n=102 であり、6 倍体で
あることが確認された。 
（３）リンゴ属植物の生殖動態の推定 
野生個体のクローン系統と実生集団個体

について、マイクロサテライト解析を行って
遺伝子型を推定した。その結果、2 倍体植物
（北海道と本州中部、佐賀県唐津のズミ、タ
カナベカイドウ）は、同一集団における各個
体の遺伝子型が異なり、有性生殖しているこ
とが推定された。一方で、3 倍体植物（大分
県日田市のズミ、えびの高原のノカイドウ、
ツクシカイドウの栽培個体群）や 4 倍体植物
（エゾノコリンゴ、東北地方のズミ）では、
同じ遺伝子型を持つ複数の個体が同一集団
内に出現するため、無融合生殖していること
が推定された。特に、集団サイズの小さい大
分県日田市のズミとえびの高原のノカイド
ウでは、調査したすべての個体が同一遺伝子
型を示し、集団内の多様性が消失しているこ
とが判明した。さらに、花粉の生成調査を行
った結果、ノカイドウとツクシカイドウでは

花粉粒が形成されていないことが判明した。
両種の集団とも正常に結実し稔性の有る種
子をつけるため、このことからも無融合生殖
が裏付けられた。一方、エゾノコリンゴ４倍
体の実生集団個体で、５，６倍体が得られた
ことから、倍数体の無融合生殖は条件的で、
時に有性生殖を行っている可能性が示唆さ
れた。 
（４）モモの集団構造の推定 
マイクロサテライトマーカーにより、集団

遺伝学的な解析を行い、集団構造を推定した。
その結果、野生集団と日本本土の在来系統は、
ともに遺伝的多様性が少なく、かつ同一の遺
伝的構造が推定された。しかし、どちらのグ
ループでも近代導入品種の遺伝的影響の見
られる個体が混在していた。また、琉球地方
の在来系統では独自の遺伝的構造が推定さ
れたが、西日本(特に九州）の野生集団でもこ
の構造の影響が見られた。 
（５）自生、外来の識別 
 リンゴ属では、海外の材料を得られなかっ
たため、特に問題になっている九州のリンゴ
属植物において、自生か外来かを十分に識別
するには至らなかったが、ツクシカイドウと
ノカイドウは無融合生殖であることが判明
したので、自然要因による大陸からの分布拡
大の可能性があり得ると推定した。また、両
種ともに遺伝的多様性が存在しない理由が
近年の分布拡大と遺伝的多様性の消滅の何
れであるかは、推測できなかった。 
 モモについては、野生集団は真の自生では
なく、在来の栽培系統が野生化したものと推
定された。また、現存する在来の栽培系統は
観賞用のみであるが、かつての果樹の在来系
統も同様の遺伝的背景を持っていたと推定
された。 
（６）成果の位置づけと今後の展望 
 本研究により、日本のリンゴ属植物は、有
性生殖を行う２倍体と条件的無融合生殖を
行う倍数体があることが判明した。また、特
に九州の個体群では、分類群を問わず遺伝的
多様性が減少ないし消失しており、重点的な
保全対策の必要性が示唆された。この場合、
無融合生殖集団は、一見個体数や結実率が良
く見えるため、集団の衰退に気付きにくいた
め、注意が必要である。また、ズミとエゾノ
リンゴは、分布域の端の集団を除けば、遺伝
的多様性は維持されているが、集団の倍数性
に地域間差が見られたため、園芸用の利用に
際しては、地域間での移動において配慮が必
要であると思われる。 
一方、モモ野生個体は真の自生でないこと

が推定されたが、西日本の野生化集団では、
琉球の在来系統の影響で遺伝的多様性が増
加しており、遺伝資源保全における重要性が
認められる。 
 リンゴ属の高次倍数体の材料では、マイク
ロサテライトによる遺伝子型推定が十分に
できず、遺伝的構造の推定には至らなかった。
これらの問題点の解消を今後は検討してい



きたい。 
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