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研究成果の概要（和文）：日本固有のカンキツ及び、日本固有カンキツと海外由来カンキツの交雑の結果で生ま
れた可能性がある栽培種について、全ゲノム配列解析を実施し、日本のカンキツの歴史を調べた。その結果、
「海外由来カンキツによる遺伝的に連なるグループ（マンダリンとブンタンの交雑のために形成された多様な栽
培種からなるグループ）」と「日本固有カンキツ（タチバナ、シークヮーサー）による遺伝的に連なるグルー
プ」の間の交雑により、10種類以上の日本在来のカンキツが生まれたことを明らかになった。

研究成果の概要（英文）：cultivated species that may have been formed as a result of hybridization 
between Japanese indigenous citrus and those of foreign origin, and investigated the history of 
Citrus species in Japan. As a result, we found that more than 10 Japanese indigenous Citrus species 
were generated by hybridization between "a genetically related group of foreign-derived Citrus 
species (a group consisting of various cultivated species formed due to hybridization between 
mandarin and pummelo)" and "a genetically related group of Japanese indigenous cCitrus species 
(tachibana and shiikwaasa)".

研究分野： ゲノム科学

キーワード： カンキツ　タチバナ　シークヮーサー　日本固有　ゲノム

  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
カンキツは、特によく利用される果樹である。海外に由来するカンキツの栽培種の他に、我が国に元々自生する
カンキツが利用されている。海外由来カンキツと日本固有カンキツに関係を探ったのが本研究であり、その結
果、興味深い知見がいくつかわかった。これら知見を活用して、各地の在来カンキツをアピールして、これらカ
ンキツに付加価値をつけることが期待できる。また、本研究の成果は、カンキツの育種にも活用できる。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属します。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９（共通） 
 
 
１．研究開始当初の背景 
カンキツには基本種と言われるものがある。マンダリン、ブンタン、シトロン、パペダ、イー

チャンパペダ、キンカンなどである。これらの基本種間の交雑により、多種多様な系統が生まれ
た。例えば、シトロンとパペダの交雑がメキシカンライム、イーチャンパペダとマンダリンの交
雑がユズ、キンカンとマンダリンの交雑がシキキツ（シキカン）、シトロンとマンダリンの交雑
がラフレモン・ラングプールライム・ヒマラヤンライム（我々が初めて記載したライム）である。
また、マンダリンとブンタンの交雑として、多種多様な栽培系統があり、遺伝的クライン（連続
体）を形成している。グレープフルーツ・スイートオレンジ・ウンシュウミカンなどのよく知ら
れているカンキツは、このクラインに位置している。 
さて、佐賀大学の代表的研究活動として「カンキツ遺伝資源コレクション」がある。以前に、

このコレクションを主な対象として 100 系統以上を部分ゲノム解読法 RAD-Seq で解析した。そ
の一部の結果については、既に発表済みである 1)。この解析の結果、更に詳細に解析すべき、日
本国内の系統が見つかった。一つは、日本に自生している「日本固有のカンキツ」、つまりタチ
バナ、シークヮーサー（琉球語表記）である。もう一つは、日本固有カンキツと海外由来カンキ
ツの交雑の結果で生まれた栽培種である。これらの植物の遺伝的変化や、交雑の過程を解明する
ことは興味深い問題である。 
 
２．研究の目的 
本研究の主な目的は、これら興味深い日本国内のカンキツ系統の全ゲノム配列を読んで、以下

の疑問・課題に答えることである。 
 

(1) 日本に自生している「日本固有のカンキツ」 
日本には、タチバナ、シークヮーサー、コウライタチバナの 3種が自生している。これらは何

れもマンダリンの仲間とされているが、その歴史について謎が多い。この三者の遺伝的関係はど
うか？マンダリンとブンタンの間に形成される遺伝的クラインの延長線上に、これら日本固有
のカンキツは位置するのか？珠心胚で増殖する、つまり、体細胞で次代が生まれる本土のタチバ
ナは、どのようにして個体差が生まれるのか？などが解くべき謎である。 
 

(2) 日本固有カンキツと海外由来カンキツの交雑の結果で生まれた栽培種 
海外由来カンキツの多くは、上述の、遺伝的にマンダリンとブンタンの間に形成されるクライ

ンに位置している。以前の RAD-Seq による予備的検討で、日本固有のカンキツ（タチバナ、シー
クヮーサー）とこのクラインの間で交雑が起こって、日本のいくつかの栽培種が生じた可能性が
示唆された。全ゲノム解析で、この謎に最終決着をつけるべきである。 
 

(3) その他のカンキツ等に関連する問題 
(1)と(2)のカンキツの研究と併行して、その他のカンキツ等に関連する問題も研究すること

にした。RAD-Seq の結果により示唆されていた他の興味深いカンキツの遺伝的背景はどうなって
いるか？ゲノムの情報を活用して、簡便な交雑の検定ができないか？ミカン亜科の植物の類縁
関係をより高精度に調べることができないか？などである。 
 
３．研究の方法 
ゲノム解読に用いる植物は、佐賀大学あるいは鹿児島大学で生育している植物または葉をフ

リーザーで保管している植物を用いた。ただし、タチバナについては、高知県土佐市甲原松尾山
のタチバナ群落から 10 個体の葉を採取した。これらは、天然記念物であるため、許可を取った
上、市役所の担当者の監視の下で、採取を行った。 
DNA 抽出については、DNeasy Plant Mini Kit を用いて行った。また、既に DNA を抽出済みの

検体があったので、抽出済みの DNA を用いることもあった。蛍光法で DNA の濃度を測定し、アガ
ロースゲル電気泳動で、DNA の品質を確認した。必要に応じて、DNA をエタノール沈殿で濃縮し
た。DNA 配列は、イルミナ社又は MGI 社の DNA シーケンサーで解読した。 
ところで、DNeasy Plant Mini Kit を用いて、これまでカンキツから、ゲノム解析に適した高

純度 DNA の精製を日常的に行ってきた。そこで、高知のタチバナからの DNA 精製は容易であろう
と推定していた。しかし、真冬に採集した、これら材料については精製が容易ではなく、DNA 精
製過程で DNA 分解がおこることが判明した。DMA 分解を防ぐ方法を検討したが、その方法を見い
だすことはできなかった。そこで、分解 DNA を除くことで高純度 DNA を精製することができた。 
解読した DNA 配列（リード）は、クレメンタイン(Citrus clementina)の参照ゲノム配列に対

して、マッピングした。DeepVariant を用いて、variants を検出した。この variants データを
用いて、様々なアプリケーション（例えば、主成分分析では SNPRelate）を用いて、ダウンスト
リームの解析を行った。 



図 1.主成分分析 
 



 
４．研究成果 
(1) 日本に自生して

いる「日本固有の
カンキツ」 

全ゲノム配列デー
タに基づいて、タチ
バナ、シークヮーサ
ー、コウライタチバ
ナの 3 種について分
析した。主成分分析
の結果（図 1）に示す
ように、これらは、琉
球のタチバナ、本土
のタチバナ、シーク
ヮーサー、コウライ
タチバナの四群に分
けられた。なお、コウライタチバナ以外については、他の研究グループも同様の結果を発表して
いる 2)。クレオパトラマンダリン、Shu Chu Sha Kat マンダリン、スンキ等が基本種に近いマン
ダリンであることを考慮すると、琉球のタチバナ、本土のタチバナ、コウライタチバナ、シーク
ヮーサー、マンダリン基本種が一続きとなるクラインが存在することがわかる。これを「日本固
有カンキツのクライン」とした。これをわかりやすく示したのが、図 2である。今回、解析する
ことができなかたが、琉球のタチバナの更に外（図の右上）に、台湾のタチバナ 3)が位置すると
考えるのが自然である。おそらく基本種である台湾のタチバナとマンダリン基本種の間に、交雑
によるクラインが形成され、両者の間に、琉球のタチバナ、本土のタチバナ、コウライタチバナ、
シークヮーサーが位置することになったと考えている。なお、この推定とは異なり、琉球のタチ
バナを基本種とする主張もある 2)。 
図 1には、ブンタンを入れていないが、ブンタンとスイートオレンジの交雑であるグレープフ

ルーツを入れている。この図で、マンダリン基本種とグレープフルーツの間に遺伝的なクライン
が形成されていることがわかる。このクライン上に多数の有名な栽培種、ウンシュウミカン、ダ
イダイ、タンカンなどが位置している。これを「マンダリン・ブンタンクライン」とした（図 2）。
すなわち、マンダリン・ブンタンクラインの延長線上に日本固有カンキツのクラインにあるわけ
ではなく、二つのクライン上で起こった多様な種・系統の形成は、独立のイベントであることが
わかる。前者の多様な種・系統の形成は、一部日本を含むけれども、中国大陸などの世界の各所
で起こったイベントであり、後者の多様な種・系統の形成は、日本から台湾を結ぶ地域で起こっ
たイベントであると考えられる。 
なお、図 1では、日本の在来系統を単に「日本の在来系統」と表記し、系統名を記さなかった。

論文発表前であるため、詳細の公表を控えたためである。この図からマンダリン基本種に極めて
近いところにいくつかの日本在来系統が位置している。これらの中には、琉球に自生していると
されていたものが含まれている。つまり、我が国にもマンダリン基本種が存在している可能性を
示唆している。 
さて、珠心胚で増殖する、つまり、体細胞で次代が生まれる本土のタチバナは、どのようにし

て個体差が生まれるのかだろうか？そこで、自生地のタチバナ 10 個体の全ゲノム配列データを
用いて、この問題にも挑んだ。その結果、DNA 複製の際のミスや化学物質・放射線による DNA の
損傷によりおこる「ホモ接合からヘテロ接合への変化」よりも体細胞における組換え等でおこる
「ヘテロ接合からホモ接合への変化（ヘテロ接合性喪失）」の頻度が高いことが分かった。同様
の結果は、ウンシュウミカンのゲノム配列データの解析やメキシカンライムのゲノム配列デー
タの解析でも得ており、珠心胚で増えるカンキツ一般に成り立つメカニズムであると推定した。
カンキツの多く、特に栽培種は、珠心胚で増殖する。また、接ぎ木で繁殖させることも多い。つ
まり、体細胞クローンとして増殖することが多い。体細胞は遺伝的に均質であると考えられ 
ている。そのため、接ぎ木・挿し木・珠心胚実生が農業に活用されてきた。しかし、枝変わりと
いう現象がよく知られており、これは体細胞の遺伝的変化である。この体細胞が遺伝的に変化を
するメカニズムを知ることは農業においても科学においても重要である。カンキツの遺伝的分
化において、ヘテロ接合性喪失に注目して研究を行っていくことは、今後、重要となると考えら
れる。 
 
(2) 日本固有カンキツと海外由来カンキツの交雑の結果で生まれた栽培種 
日本固有カンキツと海外由来カンキツの交雑の結果で生まれた栽培種についても、全ゲノム

配列データを用いて解析した。その結果、10 系統以上が、日本固有カンキツのクラインとマン
ダリン・ブンタンクラインの間に位置していた。これらは両クライン間で様々な組み合わせで交
雑が起こったために、この図のように散らばった形で、各系統が位置することになったと考えら

図 2．図 1 を改変してクラインを示したもの 



れる。今回はスペースの関係で記さないが、その他の解析結果（admixture 解析）等もこの結果
を裏づけている。以上により、本研究の目的であった、日本固有カンキツと海外由来カンキツの
交雑が、日本国内の様々なカンキツの形成に寄与している示す事に成功した。なお、上述の様に、
図 1は、日本の在来系統を単に「日本の在来系統」と表記し、系統名を記さなかった。 
 

(3) その他のカンキツ等に関連する問題 
(1)と(2)の研究と併行して、その他のカンキツ等に関連する問題も研究した。 
RAD-Seq の結果、ラフレモン・ラングプールライム・ヒマラヤンライム以外のシトロンとマン

ダリンの交雑種が我が国にあることが示唆されていたが、これを全ゲノム配列データにより証
明することが出来た。 
イーチャンパペダとマンダリンの交雑であり、もともと中国からもたらされた可能性が高い

ユズと、上述のマンダリン・ブンタンクラインの間で様々な交雑がおこり、5系統以上の日本の
香酸カンキツが生まれたことがわかった。これらの交雑は我が国で起こったイベントであると
考えられ、興味深い。 
ミカン亜科植物の類縁関係をより高精度に調べることも行った。そのために、佐賀大学に保存

されているミカン亜科植物全ての葉緑体全ゲノム配列を決定した。その上で、我々が以前に発表
したミカン亜科植物の系統樹 4,5)よりも正確な系統樹を作成した。 
また、ゲノムの情報を活用して、簡便な交雑の検定方法、および、簡便な栽培品種の鑑定法を

開発した 6,7)。 
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