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研究成果の概要（和文）：海流散布植物における遺伝子流動の潜在的可能性を推定することを目的に、テリハボクの遺
伝構造等の解析を行った。２つの手法（EST-SSR分析およびMIG-seq分析）を用いて解析した結果、南太平洋域（ソロモ
ン諸島、バヌアツ共和国、フィジー共和国、トンガ王国）と台湾および日本の間には大きな遺伝的分化があり、両地域
間では遺伝子流動が制限されてきたと考えられた。一方、南太平洋と台湾・日本のそれぞれの地域内では、経度に沿っ
た遺伝構造が検出され、一定の遺伝子流動が成立してきたことを示唆していた。これらのことから、島嶼間であっても
、海流散布による数百キロメートルレベルの遺伝子流動は成立し得ると考えられた。

研究成果の概要（英文）：Genetic structure of Calophyllum inophyllum was analyzed to estimate the 
potential of gene flow in sea-drift seed dispersal plants. Two methods (EST-SSR and MIG-seq analysis) 
were used, and high levels of genetic differentiation between South Pacific (Solomon islands, Vanuatu, 
Fiji and Tonga) and Taiwan/Japan was detected. The results suggesting limitation of historical gene flow 
between two regions. On the Other hand, clear genetic structures along longitude was detected within 
South Pacific area or Taiwan/Japan. These results indicated the certain level of gene flow within each 
region has been occured, and potential of gene flow for several hundreds kilometer by sea-drifted seed 
dispersal was suggested even among island populations.

研究分野：分子生態学
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１．研究開始当初の背景 
 種子が海へと流出し、海流によって広い海
を渡り、新たな土地に定着して分布を拡大す
る「海流散布植物」には多くの種が知られる。
しかし、広域においてこれらの種の分布拡大
の潜在的可能性を取り扱った研究は少なく
（例えば、Takayama et al. 2006; 2008）、また、
既存のいくつかの研究は、海洋間といった非
常に長距離の遺伝子流動が成立してきた可
能性を示唆する一方、島嶼間における遺伝子
流動の範囲や規模を含めた分布拡大の過程
までをも詳細を明らかにする研究デザイン
とはなっていなかった。集団（島嶼）間の遺
伝子流動の規模および分布拡大ダイナミク
スは集団分化や種分化に深く関わる問題で
あり、特に島嶼については、植物集団の固有
性を形作る主要な要因となり得る。それゆえ、
島嶼集団における海流散布植物の遺伝構造
や遺伝子流動の規模を推定することは、島嶼
への植物定着プロセスや大洋島における植
物進化の理解に対しても有用な情報を提供
することが期待される。 
 テリハボク(Calophyllum inophyllum)は、ケ
ニアやタンザニアなど東アフリカの一部か
らインド、東南アジア、台湾、日本の沖縄、
ポリネシア地域など広域にわたる熱帯・亜熱
帯の海岸および海岸付近の低地に分布し
(Prabakaran and Britto 2012)、それら地域の多
くの島嶼にも存在している。日本の沖縄では
防風林として活用されるほか、サモアやフィ
ジー周辺の南太平洋地域では種子油を原料
とした製品が製造されている。経済的にも重
要な樹木であり、その遺伝資源の評価や保全
にも関心が寄せられている。直径３〜５cm
程度の大きさを持つテリハボクの果実は９
０日以上にわたって塩水に浮かぶことがで
き、長期にわたって種子の発芽能力も維持さ
れたことなどが報告されており、テリハボク
が極めて高い海流散布能力を有すると考え
られている（Nakanishi 1998）。それゆえ、広
域に分布するテリハボクの遺伝構造等を解
析することで、典型的な海流散布植物の遺伝
子流動の範囲や規模を推定することができ
ると期待され、また、テリハボクの歴史的な
分布変遷パターンの推定も可能となるので
はないかと考え、本研究を着想するに至った。 
 
 
２．研究の目的 
 環太平洋の広域に分布するテリハボクを
供試材料として、解像度の異なる複数の DNA
マーカーを用いて遺伝構造を明らかにする
ことで、海流散布による遺伝子流動（分布拡
大の潜在的可能性）を推定することを目的と
した。 
 
 
３．研究の方法 
(1)研究用試料の収集 
南太平洋地域および台湾と日本の沖縄に分

布するテリハボクの島嶼集団を研究対象と
した。ソロモン諸島のGuadalcanal島とMakira
島、バヌアツ共和国の Espiritu Santo島と Efate
島、フィジー共和国の Viti Levu島、トンガ王
国の Tongatapu島と Vava’u島、台湾島、日本
の与那国島、波照間島、西表島、黒島、石垣
島、多良間島、宮古島および南大東島に自然
分布する個体を探索し、各島 24 個体（トン
ガ王国の Vava’u島のみ 16個体）から葉試料
を採取した。採取した試料はシリカゲルを用
いて乾燥させ、実験まで保存した。それら乾
燥させた葉から改変 CTAB 法(Hanaoka et al. 
2013)により DNAを抽出し、以降の解析に用
いた。 
 
(2)EST-SSRマーカーによる遺伝構造解析 
EST-SSR11遺伝子座(Ci_0147、Ci_448、Ci_932、
Ci_1542、Ci_2415、Ci_2791、Ci_3763、Ci_4038、
Ci_4062、Ci_5283、Ci_5461; Setsuko et al. 2012)
を用いて遺伝子型を同定し、遺伝的多様性
（ヘテロ接合度および対立遺伝子の豊富
さ；El Mousadik and Petit 1996）および遺伝構
造(STRUCTURE 解析;Pritchard et al. 2000)を
実施した。STRUCTURE解析は、全集団を用
いて解析を行った上で、南太平洋地域と台
湾・日本に分けた解析も行った。なお、
STRUCTURE 解析における最適なクラスタ
ー(K)数は ΔK値(Evanno et al.2005 )を参考に
決定した。 
 
(3)MIG-seq法による遺伝構造解析 
MIG-seq法（Suyama and Matsuki 2015）を用
いてゲノムワイドな一塩基多型（SNPs）を同
定し、EST-SSRと同様に遺伝的多様性および
遺伝構造(STRUCTURE解析)を評価した。 
 
(4)葉緑体 DNA(cpDNA)による遺伝変異解析 
日本産の 2個体、台湾産の 2個体およびフィ
ジー産の 2個体について、cpDNAの変異を解
析した。まず、公共のデータベース(NCBI)か
らテリハボクと同じキントラノオ目
(Malpighiales)の Populus trichocarpa、Jatropha 
curcas、Hevea brasiliensisの cpDNAの塩基配
列情報を取得して比較し、保存性の高い領域
を探索してプライマーを設計した。設計した
プライマーはすべて上述のサンプルに適用
し、最終的に、Long-range PCRを行った際に
増幅効率が良く安定的に単一バンドを示し
た８つの遺伝子間領域（ rpoB-rpoC2、
rps4-ndhC、ndhC-rbcL、ycf2-rrn16、ndhH-rrn23、
rrn23-rps7、rps7-ycf2、psbA-matKの合計約 60 
Kbp）について、次世代シーケンサ（ロシュ
454）を用いて塩基配列を取得し、de novoア
センブリを行って SNPs変異を探索した。 
 
 
４．研究成果 
(1)EST-SSR マーカーを用いた遺伝的多様性
と遺伝構造評価 
 EST-SSR の 15 遺伝子座を用いて遺伝子型



を同定し、算出したヘテロ接合度および対立
遺伝子の豊富さの結果をそれぞれ図 1および
図 2に示す。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
図 1. 各島のヘテロ接合度 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

図 2. 各島の対立遺伝子の豊富さ 
 
 ヘテロ接合度および対立遺伝子の豊富さ
はいずれも遺伝的多様性の指標となるが、ト
ンガ王国の 2島および宮古諸島（多良間島と
宮古島）と大東諸島（南大東島）といった分
布域の北東および南東部に位置する島々に
おいてやや低い値となった。 
 全集団を含めて STRUCTURE 解析を行
った結果、２つのクラスターに区部するこ
と（K=2）が支持された。各島ごとにクラ
スターの割合をまとめた結果を図 3に示す。
トンガ王国からソロモン諸島までの南太平
洋地域と台湾および日本が異なるクラスタ
ーに分かれる明瞭な遺伝構造が示され、両
地域間は遺伝的に分化しており、歴史的に
遺伝子流動が制限されきた可能性が高いと
考えられた。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
図 3. 全集団を含めた STRUCTURE解析の結果 

 
南太平洋地域および台湾・日本に分けて
STRUCTURE解析を行った場合の結果をそ
れぞれ図 4および図 5に示す。どちらの場
合も K=2が支持された。南太平洋地域では、

クラスター１(図 4: cl1)がソロモン諸島お
よびバヌアツ共和国の島々で優先し、一方、
トンガ王国の島々ではクラスター2（図 4: 
cl2）が優先し、フィジー共和国において両
方のクラスターが同程度となった。２つの
クラスター割合の経度に沿った傾向が検出
された。台湾および日本の島々におていは、
クラスター1（図 5: cl1）が日本の島々にお
いて優先し、クラスター2（図 5：cl２）が
台湾でやや優先する結果となり、台湾と日
本の間での一定の遺伝的分化が検出され、
日本の島々の間では遺伝子流動が成立して
きたことを示唆する一方、台湾と日本の
島々との間では遺伝子流動規模が小さかっ
たことが示唆された。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図 4. 南太平洋地域における STRUCTURE解析の結果 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

図 5.台湾・日本における STRUCTURE解析の結果 
  
 
(2)MIG-seq法による遺伝的多様性および遺
伝構造解析 
 MIG-seq 法によりゲノムワイドな多数の
塩基配列情報を取得し、depthが 5以上、半
数の集団（8 集団）以上かつ各集団の 50%
以上の個体でデータが得られた 77 遺伝子
座のみについて解析を行った。各集団のヘ
テロ接合度の差は、数値は異なるものの傾
向は EST-SSRと同様となった（図 6）。 
また、全集団を用いた STRUCTURE解析 
についても、EST-SSRによる解析と同様の
結果となり、南太平洋地域と台湾・日本が
明瞭に分かれる遺伝構造が検出された（図
7）。 
 

 
 
 
 
 
 



 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

図 6. SNPデータによるヘテロ接合度の観察値の結果 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図 7. SNPデータを用いた STRUCTURE解析の結果 

 
(3)葉緑体 DNAの変異 
 フィジー、台湾、日本のそれぞれ２個体
について、cpDNAの 8つの遺伝子間領域、
各個体合計約60Kbpの塩基配列を取得して
比較した。結果として、trnV-UAC と ndhC
の遺伝子間領域に 2 つの SNPs、ndhJ と
trnF-GAA の遺伝子間領域に 1 つの SNP、
rps15,と ndhHの遺伝子間領域に 1つの SNP、
ycf1遺伝子領域の近傍に 1つの SNPと合計
5個の SNPsが同定された。台湾と日本から
収集されたサンプルのハプロタイプは全て
同じであり、フィジーの２個体のみが異な
るハプロタイプを有していた。cpDNAの解
析からも南太平洋と台湾・日本の間の遺伝
的分化が検出された。 
 
(4)総合考察 
 本研究では、EST-SSR分析とMIG-seq分
析という異なる２つの手法を用いて遺伝的
多様性および遺伝構造を解析した。
MIG-seq法の SNP同定については、解析す
る遺伝子座の抽出の仕方等にまだ改善の余
地があるものの、どちらの手法も同様の遺
伝的多様性や遺伝構造の傾向を示し（図 2
と６および 3と 7の比較）、第一に南太平洋
地域と台湾・日本との間には大きな遺伝的
分化が存在し、遺伝的交流が強く制限され
てきたと考えられた。次に、東西約 2700km
におよぶ南太平洋地域および約 1000km に
およぶ台湾・日本のそれぞれの地域につい
て見てみると、STRUCTURE解析における
クラスターの混合が見られ(図 4 および図
5)、また、各クラスターの割合には経度に
沿った傾斜が見られた。これらのことから、
南太平洋および台湾・日本それぞれの地域
内においては歴史的な遺伝子流動が成立し

てきたことが示唆された。海流散布植物で
は、島嶼集団間であっても数百キロメート
ルという範囲での遺伝子流動（分布拡大）
が成立し得ると考えられる。また、テリハ
ボクにおいては、遺伝的多様性が東部で低
い傾向が見られ、遺伝構造の結果と合わせ
て考えると、東南アジアやインドの方面が
同種の起源であり、そこから南東（南太平
洋地域）および北東（台湾および日本）へ
と分布を拡大してきたことに起因する遺伝
的浮動（創始者効果）を反映した遺伝的多
様性および遺伝構造となっていることも考
えられる。残念ながら東南アジアからの試
料を有しておらず、分布変遷についてのよ
り詳細な検証はできないが、テリハボクの
歴史的な分布拡大パターンに対する一つ可
能性を提案できた。。 
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