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研究成果の概要（和文）：本研究では、日本の本土および沖縄・南西諸島、中国の雲南省、広東省、台湾、ベトナム、
フィリッピン、タイ、インドネシア、ミクロネシア等の在来カンキツ調査を行い、東シナ海および南シナ海地域をほぼ
カバーする地点での調査を行うことができた。その結果、これまで調査した日本、中国浙江省、江西省、広西チュワン
族自治区、重慶等の在来カンキツおよび保存している世界のカンキツ種・品種と近縁属を含め、862個体のDNAを蒐集・
保存し、細胞質DNAおよびゲノムDNA解析によりカンキツ種の分化が明らになった。

研究成果の概要（英文）：In this study, native citrus of Main land and South West Islands in Japan, Yunnan 
and Guangdong in China, Taiwan, Vietnam, Philippines, Thailand, Indonesia and Micronesia were 
investigated which were almost covered around West China Sea and South China Sea regions. As the results, 
862 individual citrus DNA including native citrus of Zhejiang, Jiangxi, Guangxi and Chongqing in China 
and Japan investigated already and world citrus species and cultivars and the relatives planted in our 
field were reserved. By SSR analysis of genome DNA and Chloroplast DNA sequence analysis, citrus species 
developments were cleared.

研究分野： 果樹園芸学

キーワード： 果樹　カンキツ　起源　種分化
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様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９、Ｚ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 
日本の在来カンキツの多くは、古代から

近世にかけて中国や東南アジアから導入さ
れたものとそれらの交雑により生じたもの
であるが、それらの起源や伝播ルートは明
らかでない。申請者らは、すでに日本本土
と奄美・沖縄地域および中国、台湾などの
在来カンキツの調査を行い、DNA 解析に
より、それらの類縁関係が明らかになりつ
つある。本研究では、東シナ海・南シナ海
沿岸地域諸国の在来カンキツを調査し、こ
れらとすでに調査した在来カンキツを含め
た全体の類縁関係を明らかにする。さらに、
特徴的な DNA 配列をキーとして、東シナ
海・南シナ海を介したカンキツの伝播ルー
トである「海のカンキツロード」を解明し、
日本の在来カンキツの起源と伝播ルートを
明らかにするとともに、カンキツの起源や
種分化の過程を推定する。 
２．研究の目的 
 東シナ海・南シナ海沿岸地域の先島諸島、
中国、台湾、ベトナム、フィリッピン、タイ、
インドネシア等を調査地とし、当地の在来カ
ンキツの形態的特徴と果実形質を調査し、
DNA を抽出して SSR 解析と cpDNA 解析を
行う。cpDNA 解析では、マンダリン、ブン
タン、シトロン、パペダ、ライムの識別に有
効な新たなマーカーを開発する。申請者らが
すでに調査した在来カンキツを含め、これら
解析により全体の類縁関係を明らかにする。
また、特徴的な cpDNA 配列や SSR アレルを
抽出し、それらを共通に持つカンキツの地理
的分布図を作成するとともに、日本本土や西
南諸島の在来カンキツとの関係を詳細に検
討する。これらの結果をもとに、これら地域
における在来カンキツの起源や伝播ルート
である「海のカンキツロード」を推定すると
ともに、カンキツ種の起源や種分化の過程を
考察する。 
３．研究の方法 
（１）在来カンキツ探索・収集・調査 
 日本の先島諸島、台湾、中国雲南省、広東
省、ベトナム、フィリッピン、タイ、インド
ネシアなどに赴き、在来カンキツを探索して
収集し、形態調査を行った。 
（２）DNA 解析 
 ゲノムDNAのSSR解析のための有効なマ
ーカー開発と、細胞質 DNA 解析のための有
効なクロロプラスト（Cp）DNA 配列の検討
を行った。収集した在来カンキツから DNA
を抽出し、これまで収集した在来カンキツを
含めて SSR 解析と CpDNA 解析を行った。 
（３）DNA 解析に基づき、在来カンキツ
の類縁関係を解析し、種分化の過程を考察
した。 
４．研究成果 
（１）在来カンキツ探索・収集・調査 
収集・調査した在来カンキツの採取地点は

第１図の通りである。これまで収集した在来
カンキツを含め、合計 862 個体の在来カンキ

ツの DNA を採取・保存できた。 
（２）DNA 解析 
 ゲノムDNA解析のための有効なSSRマー
カーを検討し、多様なカンキツ種に共通する
55 マーカーを選別した（Shimizu et al. in 
press）。細胞質 DNA 解析のための有効なク
ロロプラスト（Cp）DNA 配列の検討を行っ
た結果、多型が比較的多い TrnS-TnrG 領域
が適当であると考えられた（第 2 図）。 

 
年度別成果は以下の通りである。 
平成 24 年度は奄美諸島、沖縄本島、先島

諸島、台湾、ベトナム東北部などの在来カン
キツ調査を行い、103 サンプルを収集した。
これまでに収集したサンプルも含め、葉緑体
DNA 解析とゲノム DNA 解析を行った。 
 葉緑体 DNA 解析では、TrnS-TnrG spacer
領域について347サンプルのシークエンスを
行った。その結果、16 種類の多型が出現し、
この領域は類縁関係の解析に極めて有効で
あることが認められた。一方、シークワーサ
ーはスンキ型に含まれ、タチバナ型とは異な
った（Nagano, Yamamoto et al. 2014）。シ

第 1 図 在来カンキツの調査地点 

第 2 図 TrnS-TnrG spacer 領域点 



ークワーサーのスンキ型は南西諸島に広く
分布していた（Yamamoto, Kitajima et al. 
2013）。台湾の山中に自生しているシークワ
ーサーを確認したが、これも一致した。ベ.
トナムや台湾ではヒメレモンが一般的にみ
られた。これらの細胞質はスンキ型と区別す
ることができた（中野・北島ら、2012）。タ
チバナ型は、奄美大島から与那国島にわたる
範囲で検出された。 
 一方、ゲノム DNA 解析では 20 種類の SSR
マーカーを用いて161サンプルのアレル解析
を行った。その結果、マンダリングループ、
タチバナ・シークワーサーグループ、ブンタ
ングループ、シトロン・ユズグループに大き
く分けることができた。マンダリングループ
内では、コミカン、クネンボ、ポンカン、中
国在来のクラスターに分けられた。 
 これらの結果から、タチバナの伝播やシー
クワーサーの種分化に関する重要な知見が
新たに得られた。タチバナの細胞質は、現在
のところ日本以外の在来カンキツでは確認
されていないため、今後、台湾や南シナ海沿
岸の詳細な調査を行う必要がある。また、ヒ
メレモンの細胞質タイプの分布を南シナ海
地域で調査する必要がある。 
 平成 25 年度はミクロネシア、ベトナム南
部、インドネシアスマトラ島、与論島、フィ
リッピンルソン島の在来カンキツ調査を行
い、それぞれ 28、27、23、20、33 サンプル
を採取した。平成 25 年 3 月に中国広東省潮
州市で採取した 18 サンプルに加え、平成 26
年 3 月にフィリッピンで採取した 33 サンプ
ル を 除 き 、 118 サ ン プ ル に つ い て
CpTrnS-TnrG spacer 領のシークエンス解析
を行い、ターゲット配列の全長を読めたもの
は、中国潮州市が 8 サンプル、ベトナムが 14
サンプル、インドネシアが 10 サンプル、与
論島が 12 サンプルであり、合計 62 サンプル
について細胞質型を特定することができた。 
 ミクロネシアでは、ヒメレモン型、ブンタ
ン型、ダイダイ型、メキシカンライム型、の
ものが比較的多く見られた。メキシカンライ
ム型のものはライムタイプのものであった。
また、ダイダイ型が多く見られたのも特徴で
あった。インドネシアでは、メキシカンライ
ム型とポンカン型が多く見られた。ベトナム
南部の C. nobilis はポンカン型であり、前年
のベトナム北部の結果と一致した。ベトナム
の小型レモンはいずれもヒメレモン型であ
り、調理用カンキツのなかにシキキツ型のも
のも存在した。ベトナム小型レモンよりやや
大型の無核レモンはダイダイの細胞質であ
り、交雑によって生じたものと考えられた。
庭園樹のミクロシトラス様のカンキツは細
胞質が他のカンキツと大きく異なる塩基配
列であった。与論島ではシークワーサーの採
取を行い、1 個隊はタチバナの細胞質を有し
ていたが、他はすべてシークワーサーの細胞
質であった。中国潮州市で台木用に育成して
いるカラタチ様の三出葉を有する個体の細

胞質はポンカンであり、雑種由来であった。
台木に利用されている‘江西紅橘’はポンカ
ン型であった。サンキツやタンカンはシーク
ワーサーと同型で、これまでの結果と一致し
ており、スンキ型であった。 
 平成 26 年度は、タイ南部、インドネシア
のジャワ島およびアンボン島の在来カンキ
ツの調査を行い、それぞれ 17、40、29 サン
プルを採取した。SSR 解析において、マーカ
ーの詳細なスクリーニングを行い、カンキツ
の多様な種において共通して利用可能な 55
マーカーを厳選した。このマーカーを用いて、
これまで採取した288個体の在来カンキツお
よびカンキツ類の標準種の解析を行った（第
3 図）。その結果、カンキツ類はカラタチ、キ
ンカン・シキキツ、パペダ・シトロン、ブン
タン・ダイダイ、マンダリンの 5 グループに
大きく分類された。パペダ・シトロングルー
プにはライム、レモン、ヒメレモンが含まれ
た。ブンタン・ダイダイグループには日本の
雑柑類、スイートオレンジ、クネンボ、ウン
シュウミカンが含まれた。マンダリングルー
プでは、コミカン、中国系マンダリン、ポン
カン、タンカン、キングマンダリン、タチバ
ナ、シークワサー、ケラジの小グループに分
類された。また、この結果からカンキツの親
子鑑定が可能となり、ウンシュウミカンはコ
ミカンとクネンボの雑種であることが判明
し、その成果は Plant & Animal Genome 
XXIII 国際会議で発表した（ Shimizu, 
Kitajima et al. 2015）。 

また、cpDNA の trnS-trnG 領域の塩基配
列解析では、これまで採取した 124 個体の解
析から 22 種類の多型が検出され、それらの
遺伝的距離からマンダリンの細胞質はカン
キツ起源種に最も近いこと、ヒメレモンの細
胞質はスンキに極めて近いこと、シトロンに
比べクリメニアがポンカンに近いこと、パペ
ダはブンタンに比較的近く、いずれもポンカ
ンやシトロンから遠いことなどが示された

第 3 図 SSR 解析による在来カンキツ類縁関係 

 



（ 第 4 図 ）。 こ れ らの 結 果 は Citrus 
Biotechnology III 国際シンポジウムで発表
した（Kitajima et al. 2014）。 
平成 27 年度は、これまで蒐集したカンキ

ツ類の総合的な解析を行った。SSR 解析にお
いて、多様な種・品種で増幅が認められた 417
点から既知の親子関係において矛盾なく遺
伝する 188 点を選抜し、マンダリンを対象に
親子鑑定を行った。その結果、ウンシュウミ
カンの親はキシュウミカンとクネンボであ
ること、クネンボの親はキシュウミカンであ
ること、ヒュウガナツの親はタチバナである
こと、レモンの親はダイダイであることカボ
スの親はクネンボであることなどが明らか
となった（清水・北島ら、2016）。 
また、43 種・品種の香酸カンキツ類を SSR

解析した結果、レモンはシトロン類縁カンキ
ツとダイダイとの交雑によって生じたこと
や、スダチ、カボス、ヘベスなどの日本在来
香酸カンキツはその成立にユズとクネンボ
が関与していることなどが示唆された。 
一方、雲南における在来カンキツ調査を行

い、クロロプラスト分析を行った結果、ユズ
と類似する在来カンキツ現地名称「棒」はス
ンキ型であり、雲南檸檬はヒメレモン型であ
ったが、紅河大翼橘と富民枳は新たな型であ
った。紅河大翼橘はマンダリンとブンタンの
中間的な配列を示しており、以前採取したベ
トナムの 1 個体と配列が類似した。富民枳は
カンキツの配列とは大きく異なった。フィリ
ッピンの Lemonsito 、 Dalayap 、 Bayao 
kambing、インドネシアの Asam Sundai、
Lemon Suanggi、Lemon Nipis およびベトナ
ムのフィンガーライムは新たなクロロプラ
スト型であった。Dalayap、Asam Sundai、
Lemon Suanggi 、 Lemon Nipis 、 Bayao 
kambing はライムと配列が類似していたが、
ベトナムフィンガーライムや Lemonsito の
配列は他のカンキツと大きく異なった。 
 これまで、日本の本土および沖縄・南西諸
島、中国の浙江省、江西省、広東省、広西自
治区および雲南省、台湾、ベトナム、フィリ
ッピン、タイ、インドネシア、ミクロネシア
の在来カンキツ調査を行い、東シナ海および
南シナ海地域をほぼ網羅する地点での調査
を行うことができた。その結果、カンキツ属
およびその近縁属を含め、862 個体の DNA
を蒐集・保存し、SSR マーカー解析および
cpDNA 解析の手法が確立され、代表的な 200
～300 個体を用いた細胞質 DNA およびゲノ
ム DNA 解析結果が蓄積され、細胞質 DNA
およびゲノム DNA に基づく在来カンキツの
類縁関係が明らかにされた。また、これらの
結果をもとにカンキツ属の起源種や種分化
および東シナ海・南シナ海を介した伝播ルー
トの全容が解明されつつある。しかしながら、
シトロンとパペダは分布域が中国南西部・イ
ンド東北部と東南アジアと遠く離れており、
細胞質 DNA も大きく異なるにもかかわらず、
ゲノム DNA では近い関係にあることや、イ

ーチャンパペダは形態的にパペダに近いに
もかかわらず中国南西部に自生しているこ
となどから、中国南西部の在来カンキツをさ
らに詳細に調査する必要がある。また、クリ
メニア属はシトロンやブンタンに比べカン
キツ属の起源に近いと推定されることから、
クリメニア属が自生するニューギニアの調
査を行う必要がある。 
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