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研究成果の概要： 

カヤツリグサ科スゲ属植物 213 種の核および葉緑体遺伝子を解析し、現在広く採用されてい

る形態に基づく分類体系と比較した。日本から韓国および中国東北部に分布するタガネソウ節

が祖先型であり、属または亜属に分類できることが明らかになった。スゲ属植物の染色体は、

異数的に染色体数が増加する方向に進化したことが明らかになった。また、節の分類が分子系

統から強く支持されたものと、分類体系を見直す必要がある節が明らかになり、新しい分類体

系が提案された。 

 

交付額 
                               （金額単位：円） 

 直接経費 間接経費 合 計 

2007年度 2,400,000 720,000  3,120,000 

2008年度 1,100,000 330,000 1,430,000 

年度 0 0 0 

年度 0 0 0 

    年度 0 0 0 

総 計 3,500,000 1,050,000 4,550,000 

 
 

研究分野：生物学 

科研費の分科・細目：基礎生物学・分類 

キーワード：系統 

 
１．研究開始当初の背景 
 カヤツリグサ科スゲ属植物は日本で 250種
以上が記載されており、高等植物の中では属
内の種数が最も多く、そのうち約半数は日本
特産であることが報告されている（秋山
1955）。スゲ属は花や葉の形態が単純で、し
かも種間で似ており、亜属や節の分類に関し
ては研究者により大きく異なっていて未だ
統一された見解はない。 

国内外における分子系統学的研究には、日
本産のものは１５種しか含まれておらず、日
本に生育するスゲ属植物の分子系統学的研

究の報告はない。日本固有種を多く含む分類
群の分子系統を明らかにすることにより、ス
ゲ属植物の亜属および節の分類対して重要
な知見が得られるものと考えられる。 
 

２．研究の目的 
本研究ではスゲ属植物の分子系統と染色

体進化に関する次の３項目を明らかにする。 
（１）核リボゾーム遺伝子と葉緑体遺伝子の
解析 

核リボゾーム遺伝子 ITS と ETS 領域および
葉緑体遺伝子 trnT-L-F 領域の塩基配列を決
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定する。 
（２）染色体進化のモデルの提案 

核リボゾームおよび葉緑体遺伝子をもと
にした分子系統と染色体を比較し、スゲ属植
物の種分化にともなう染色体進化のモデル
を提唱する。 

（３）分類学的再検討 

 本研究で得られた塩基配列をもとに最節
約法や最尤法を用いて分子系統樹を作成し、
亜属や節の形態分類との比較を行う。また、
公開されている国外のスゲ属植物の核リボ
ゾームおよび葉緑体遺伝子も参考にし、分子
系統に基づいたスゲ属の亜属や節の新しい
分類体系を構築する。 
 
３．研究の方法 
（１）スゲ属植物の採集 
 日本産のスゲ属植物の内、DNA を抽出して
いない種類を採集する。これらの中には生育
地が限られており採集が困難な分類群もあ
る。これらに関しては、研究分担者の協力を
得て採集する。また、染色体数や核型が明ら
かにされていない種類に関しても、日本各地
より採集する。 
（２）DNA の抽出および解析 
①DNA の抽出：生植物 0.1g または乾燥標本
0.03g から Amersham Biosciences Co. の
Nucleon Phytopure plant andfugal  
extraction's kit を用いて DNA を抽出する。 
②核リボゾーム遺伝子の塩基配列の決定：
GeneAmp PCR System 2400 (Perkin Elmer Co.) 
用いて、核リボゾーム遺伝子 ITS(Internal 
Transcribed Spacer)、ETS(External  
Transcribed Spacer)および葉緑体遺伝子
trnT-L-F領域を増幅する。PCR 産物を精製後、
ABI PRISM 310 Genetic Analyzer によってダ
イレクトシークエンスを行い塩基配列を決
定する。 
③分子系統学的解析：CLUSTAL W を用いてマ
ルチプルアライメント解析を行ない、データ
マトリックスを作成する。さらに、得られた
データマトリックスから MEGA version 2.1
を用いて系統樹を作成する。系統解析には、
系統解析には、国外で公開されているスゲ属
植物の塩基配列も加える。 
（３）染色体の解析 
①根端の採取および前処理：成長の良い根端
の先端を約 5mm 採取し、0.002M 8-オキシキ
ノリンで 16℃、5時間処理する。 
②固定と染色：根端を固定液 (エタノール:
酢酸=3:1)に浸し、-20℃で 24 時間以上固定
し、フクシン亜硫酸液に根端を浸し、室温で
1 時間染色する。その後、2%ペクチナーゼ、
2%セルラーゼの酵素混合液で 37℃、1時間処
理する。 
③プレパラート作成と顕微鏡写真撮影：根端
細胞の特に濃く染色されている部分を取り

出し、1%アセトオルセインを加え押しつぶし
法によりプレパラートを作成する。中期染色
体の画像を、ニコンデジタルカメラ DXM1200F
を用いて取り込み、核型を解析する。 
 
（４）分子系統と分類群の比較 
 スゲ属植物は、亜属や節の分類に関して研
究者により意見が異なり定説はない。本年度
得られた分子系統の結果にもとづき、スゲ属
植物の亜属や節の分類の再検討を行う。さら
に、染色体数や核型の解析結果と分子系統を
比較し、連続した種間異数体が、どのような
機構により生じたかを明らかにする。 

 

４．研究成果 

 

（１）分析した分類群 

日本各地より採集した、スゲ属植物 213 分

類群の核リボゾーム遺伝子 ITS、ETS 1f 領域

を解析した。また、185 分類群に関しては、

葉緑体遺伝子 trnL, trnL-F 非コード領域を

解 析 し た 。 さ ら に 、 ス ゲ 属 に 近 縁 な

Cymophyllus, Kobresia, Schoenoxiphium, 
Uncinia 属の４属７種も含めた。また、外群

にはホタルイ属、ワタスゲ属、ミネハリイ属

を用いた。 

 

（２）解析した遺伝子領域と塩基数 

核リボソーム遺伝子 

 ITS (internal transcribed spacer)  

 596 － 621 サイト 

   系統解析に使用したデータセット 

 337 サイト 

  ETS 1f(external transcribed spacer) 

           580 － 622 サイト 

   系統解析に使用したデータセット  

442 サイト 

葉緑体遺伝子 

  trnL 956 － 1051 サイト 

  trnL intron 
   系統解析に使用したデータセット 

              439 サイト 

  trnL-F intergenic spacer 
   系統解析に使用したデータセット 

 133 サイト 

 

（３）分子系統と亜属の分類 

スゲ連の５属は単系統となり、その中に次

の４つのクレードが認められた。 

 

①スゲ亜属タガネソウ節：小穂は複数で有柄、

葉幅が広く、染色体数が 2n=12 とスゲ属内で

最も少ない。 

②原始スゲ亜属：小穂は１個。 



 

 

③マスクサ亜属：小穂は複数でほとんどが無

柄、花序は穂状、前葉はない。 

④スゲ亜属とハナビスゲ亜属：小穂は複数で

ほとんどが有柄、花序は総状または円錐状。 

近縁４属(Cymophyllus, Kobresia, 
 Schoenoxiphium, Uncinia)は、原始スゲ

亜属と同一クレードに含まれ入れ子状にな

っており Kükenthal の見解は支持されなかっ

た。また、ミヤマジュズスゲ節が Kobresia
や Unicinia と同じクレードに含まれたが、

小穂軸（花序の側枝）が果胞の中から出る点

で共通しており、分類に小穂軸の形態は重要

であると考えられる。 

 タガネソウ節がスゲ連の基部で独立した

クレードを形成することが明らかになった。

国外の種を加えた 400種の核リボソームおよ

び葉緑体遺伝子 trnL, trnL-F の非コード領

域を用いた解析でも同様な結果が得られて

いることから、タガネソウ節は亜属レベルの

分類群として区別できることが明らかにな

った。 

 

（４）分子系統と節の関係 

最尤法で系統解析し、得られた分子系統か

ら、日本産スゲ属植物の節の分類体系を検討

した。Ohwi(1936)は日本産のものを 50節に、

秋山(1955)は 56 節に、小山(1962)は 14 節、

勝山(2005)は 52 節に分類した。このように

研究者により節の分類は異なっている。そこ

で、今回得られた系統樹と節の対応を検討し

た。   

その結果、スゲ属で最も種数が多いヌカス

ゲ節は、①ホンモンジスゲ類、ミヤマカンス

ゲ類、カンスゲ類、②アオスゲ類の２クレー

ドに分かれた。この２クレードは、小穂のつ

きかたや雌鱗片の芒の長さで区別できる。 

また、①のミヤマカンスゲ類には、ヒエス

ゲ節のキノクニスゲとセキモンスゲが含ま

れたが、小穂や果胞の形態も似ており、この

２種はヌカスゲ節に移すことが望ましいと

考えられる。 

次に、アゼスゲ節は、①小穂が下垂するグ

ループと②小穂が斜上するグループの２ク

レードに別れた。ヒカゲスゲ節は４つのクレ

ードに分かれ多系統である可能性が高いと

考えられる。 

節の分類が強く支持されたものは次の７

節であった。タガネソウ節、ハクサンスゲ節、

ヒエスゲ節、タマツリスゲ節、イワカンスゲ

節、ナキリスゲ節、サツマスゲ節。 

 

（５）分子系統に基ずく柱頭の分化 

スゲ属植物の柱頭は、２岐と３岐の２種類

がある。スゲ属植物の分類体系では柱頭の分

岐数は重要な形質であり、２岐の分類群は痩

果がレンズ形で、３岐は３稜型であり形態が

大きく異なる。本研究で得られた分子系統樹

からスゲ属植物の柱頭は３岐が祖先型で、３

岐から２岐への分化が少なくとも３回生じ

たことが明らかになった。 

 

（６）染色体の進化 

 スゲ属植物は非局在型動原体を有し、種間、

種内異数体が高頻度で観察される。本研究に

より、最も少ない染色体数 2n=12 を持つタガ

ネソウ節で最も祖先型であることが明らか

になった。また、真正スゲ亜属においても、

染色体数が①2n=30～40 前後の比較的少ない

グループと②2n=70 前後の多いグループに分

かれた。この２グループは節もしくは亜節レ

ベルでまとまっており、スゲ属植物の進化と

染色体の分化に関連が認められた。スゲ属植

物の染色体は、異数的に染色体数が増加する

方向に進化したことが明らかになった。 

 

（７）今後の課題 

分子系統に基づく染色体の進化に関して

は、スゲ属で最も少ない染色体数 2n=12 をも

つタガネソウ節が最も祖先型であり、染色体

数が増加する方向に進化したと推定された。

しかし、真正スゲ亜属に関しては十分な検討

ができなかった。今後は、節レベルでの比較

を行なうことにより、非局在型動原体を持つ

染色体の進化に関する新しい知見が得られ

ると思われる。 

本研究では、日本に生育する主なスゲ属植

物の遺伝子解析が終了した。今後は、国外の

分類群を含めて分子系統を構築することに

より、固有種を多く含む日本のスゲ属植物の

進化が明らかにできると考えられる。 

スゲ属植物は日本で最近急激に分化した

分類群を多く含み、地域固有種が多い。分子

系統樹とそれぞれの種の地理的分布を統合

した分子系統地理学的な解析により、日本の

顕花植物の種分化のモデルが構築できると

考えられる。 
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