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研究成果の概要（和文）：モデル植物シロイヌナズナと同属の野生植物であるハクサンハタザオを対象に、日本
各地から採取した複数個体を用いて、各環境に対して空間的に変異する適応遺伝子を網羅的に探索することを試
みた。まずはじめに、採取した個体の全ゲノムデータから、集団構造を考慮に入れたゲノムワイド関連解析によ
り適応遺伝子を明らかにした。加えて、その適応遺伝子の対立遺伝子の分布データと採取地点付近における環境
データを用いて、地理情報システム上でモデル化をおこない、将来の環境下における分布を予測した。さらには
モデル植物とは遠縁の植物を用いて、ハクサンハタザオにおける研究アプローチが適用できるかを試みた。

研究成果の概要（英文）：Adaptive genes were researched in Arabidopsis halleri subsp. gemmifera, 
close to a model plant Arabidopsis thaliana, collected from various environments in Japan. First, 
genome-wide association study taking account of population structure was used to clarify adaptive 
genes from whole genome sequencing data of collected multiple individuals. In addition, using the 
distribution data of alleles of the adaptive genes and environmental data in the collection point, 
modeling was performed on the geographic information system (GIS) to predict the distribution in the
 future environment. Furthermore, using plants that are far from model plants, I tried to apply the 
research approaches in A. halleri subsp. gemmifera.

研究分野： 生態ゲノム学

キーワード： シロイヌナズナ近縁種　集団ゲノム解析　ニッチモデリング

  ３版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
広域的な分布を持つ生物種は、時間的に変動する多様な環境に対して、局所的に適応することで分布範囲を拡大
させてきたと考えられる。これまで、このような環境適応を担う遺伝子を直接解析することは、技術的に大きな
困難を伴っていた。しかしながら本研究では、近年になって広く普及した次世代シーケンサーを用いて大量の
DNA配列を解析することで、同一種内の複数個体の全ゲノム解読をおこなった。また、高性能でなおかつ安価な
計算機を用いることで、大量のDNA配列データ解析と将来予測のための統計モデル解析から、適応遺伝子に基づ
く分布予測をおこなった。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 
１．研究開始当初の背景 
 生物を取り巻く環境は様々で、寒冷地から温暖地、湿潤地から乾燥地、森林から草原、低地
から高地、河川から海洋など多岐にわたっている。広域的な分布を持つ生物種は、時間的な環
境変動の中で、これらの多様な環境に対して局所的に適応することで、分布を拡大してきたと
考えられる。このような野外環境に対する適応を遺伝子レベルで解析することにより、適応の
仕組みをより詳細に明らかにできると考えられてきたが、近年に至るまで技術的に大きな困難
を伴っていた。 
 しかしながら、次世代シーケンサーの開発と普及に伴い、ごく短期間かつ低コストで大量の
DNA 配列を解析することが可能となり、同一種内の複数個体における全ゲノム解読が現実のも
のとなってきていた。また、計算機の性能向上によって、大量の DNA 配列データの解析技術や
将来予測のための統計モデルの開発・適用がすすみ、適応遺伝子に基づく分布予測も可能とな
ってきていた。 
 
２．研究の目的 
 本研究では、モデル植物シロイヌナズナと同属の野生植物であるハクサンハタザオ
（Arabidopsis halleri subsp. gemmifera、図 1）を対象に、全国各地から採取した複数個体
を用いて、各環境に対して空間的に変異する適応遺伝子を網羅的に探索することを試みた。ま
ずはじめに、全ゲノムデータから、集団
構造の把握と適応遺伝子の探索をおこ
なった。さらに、適応遺伝子のもつ対立
遺伝子の分布データと採取地点付近に
おける環境データを用いて地理情報シ
ステム（GIS）上でモデル化をおこない、
将来の環境下における分布を予測した。
加えて、モデル植物から遠縁の複数の植
物を対象に、ゲノムワイドデータを取得
して適応遺伝子を探索した。これら一連
の研究を通じて、野生植物集団における
時空間的なゲノム変異を明らかにし、ゲ
ノム生物学と野外生物学の統合を目指
すことを目的とした。              図 1：ハクサンハタザオの種内変異 
 
３．研究の方法 
（１）ゲノムの空間的変異 
全国約 80地点から 1個体ずつを収集し、次世代シーケンサーのイルミナ Hiseq2000 で全ゲノム
解析をおこなった。得られた配列を構築済みのリファレンスゲノムにマッピングしたところ、
各個体あたり 17～32 万箇所の一塩基多型（SNP）を検出した。これらの SNP の中から集団間で
共通する約 10万 SNP をもとに、ハクサンハタザオの日本全域スケールでの集団構造解析をおこ
なった。 
 
（２）適応遺伝子の探索 
集団構造を考慮した上での環境情報と遺伝子型のゲノムワイド関連解析により、適応遺伝子の
網羅的な探索をおこなった。そして、地理情報システムデータから日本全国にある各採取地点
の環境情報を抽出し、環境変数とゲノムワイドな対立遺伝子頻度との相関関係を解析した。 
 
（３）将来予測 
地理情報システムデータから日本全国の各採取地点の環境情報を抽出し、得られた適応候補遺
伝子のもつ対立遺伝子の分布に基づいて生態ニッチモデリング（Morinaga et al. 2014）をお
こなった。また、これまでに開発されてきた気候モデルで推定されている将来の環境を適用す
ることで、将来における各対立遺伝子の分布予測をおこなった。 
 
（４）広範な植物種への適用 
ハクサンハタザオを用いた研究アプローチを、より広範な野生植物種において適用させるべく、
モデル生物とは遠縁な野生植物 2種を対象にゲノムワイドな SNP 解析を試みた。次世代シーケ
ンサーのイルミナ Miseq を用いて複数個体のゲノム断片を解読した。取得したショートリード
配列をアセンブルし、SNP コールをおこなった。そして、得られた SNP から集団構造解析や適
応遺伝子探索等をおこなった。 
 
４．研究成果 
（１）ゲノムの空間的変異 
各個体の地理的分布を考慮に入れたベイジアンクラスタリング解析を行ったところ、中部地方
と東北地方を境に南北 2つの分集団に分かれることが明らかになった。また、同様の遺伝的分
化パターンは PCA 解析・近隣結合法による系統解析でもおおよそ支持され、他の日本産高山植



物と同様に、氷期における分布拡大と間氷期における高地への退避によって集団分化が生じた
と考えられた。 
 ハクサンハタザオは標高 2000m を超える山岳地帯にも分布する一方で、低標高域にも広く分
布していることから、氷期－間氷期サイクル以降も環境適応によって分布域を広げたことが示
唆される。さらに、南北の分集団間では気温を中心として生育環境が大幅に異なること、２つ
の分集団の交雑地帯が境界域に限定されることから、適応形質も南北の分集団間で分化してい
ることが予想された。 
 
（２）適応遺伝子の探索 
ゲノムワイド関連解析の結果、地理的な環境変異と相関のある遺伝子が複数検出され、中には
モデル植物であるシロイヌナズナにおいて、環境ストレスに応答することがすでに知られてい
る機能遺伝子も含まれていた。いくつかの環境変数においては、複数の SNP が非常に高い相関
を示しており、いずれもひとつの遺伝子上に位置していた。この遺伝子は、シロイヌナズナに
おいて環境ストレスに応答することが知られていることから、広域スケールでの環境ストレス
への適応を担う遺伝子であると考えられる。 
 これらの遺伝子は、これまでの研究においておこなってきた標高差を対象にした局所スケー
ルでの解析で得られた種々の適応遺伝子とは異なっていた。このことから、同一種内において
も、広域スケールと局所スケールでは環境適応に関与する適応遺伝子が異なることも明らかと
なった。また、環境変化に応答する適応遺伝子の種類には多様性があり、気候変動のような広
域的な環境変化と土地開発のような局所的な環境変化では、分布域の拡大縮小に与える遺伝的
な仕組みが異なることも示唆された。 
 
（３）将来予測 
生態ニッチモデリングを用いた将来予測の結果、今後予測されている環境の変化によって、全
体として、現在よりも分布が高緯度地域および高標高地域に移動することが示唆された。これ
らは従来型の種の分布予測の結果と一致していた。ただし、対立遺伝子の違いによって、気候
変動後の分布予測が大きく異なることが示された。この結果は、同一種内であっても、集団ご
との適応遺伝子の対立遺伝子組成などによって環境変化に対する生態学的な応答が異なること
を示している。 
 一方、現在の環境を想定したモデル上においては、現時点で分布がみられない地域において
も、「分布する」と推定されることもあり、モデルのさらなる改良が必要である。また気候変動
のみならず、土地の開発などの人為的な環境変化をも組み込んだ将来予測を行うことで、より
現実的な予測へとつなげる必要がある。 
 
（４）広範な植物種への適用 
SNP 情報を用いてベイジアンクラスタリングによる解
析をおこなったところ、種ごとに生育地との関連性が
異なる事が明らかとなった。また、近隣結合法による
系統解析（図 2）によっても、それらの結果は支持さ
れた。これらの解析から、生活史が類似しなおかつ近
縁な二種であるにもかかわらず、植物種ごとに集団構
造に違いが見られる事が分かった。 
 一方、本解析では得られた SNP 数が少なかったため、
適応遺伝子の探索を効率的におこなうことは不可能で
あった。また、モデル生物とは遠縁な植物種であった
ため、遺伝子機能を推定する事も困難であった。今後
は、ロングリードシーケンサーとショートリードシー
ケンサーを組み合わせる事で、高精度なリファレンス
ゲノムを作成し、それに基づいたゲノムワイド SNP 解
析をおこなう事で、これらの問題を解決できると考え
られる。                      図 2：近隣結合法による解析結果 
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