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研究成果の概要： 

野生生物の集団の遺伝構造や過去の来歴とともに、集団間の遺伝的分化における選択圧
の寄与を明らかにすることを目的とし，適応的遺伝子に関わるゲノム領域と，関わらない
中立なゲノム領域の変異の遺伝変異を解析した。チベット高原において標高という環境勾配
に着目し，幅広い標高に分布する Potentilla fruticosa L.（バラ科キジムシロ属）を対象
とした。 
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１．研究開始当初の背景 
 チベット高原は広大な高山帯（250 万km2）
を有し、その平均標高は 4000mを超え、隣接
するヒマラヤとあわせて高山植物が多様化
した地域の 1 つと考えられている。そこは植
物の生育にとって環境条件の制約が最も大
きい場所の 1 つといえ、極限環境での高山植
物の適応進化を理解する上で重要な地域で
ある。 
 高山植物は微少な環境変化に応じて異な
った群集を構成しているが、中には環境傾度
にそって広い分布域をもつ種が存在する。こ

のような種の環境に応じた集団間の遺伝的
分化については、古くから着目され研究され
てきた。しかし、集団間の遺伝的分化におけ
る自然選択の寄与を明らかにするには、交配
実験や移植実験、長期の野外データの取得な
ど膨大な労力がかかるものであった。 
 一方、近年の DNA 解析技術の進展により、
モデル生物や栽培植物を中心に発現してい
る遺伝子の塩基配列（Experssed Sequence 
Tag: EST）情報が蓄積し、遺伝子レベルで生
物の環境への適応を研究することが可能と
なってきた。適応的遺伝子に関わるゲノム領
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域と、関わらない（中立な）ゲノム領域の変
異を比較することで、選択圧の寄与を検討で
きる。しかし、いまだ EST を得るには時間
とコストがかかるため、野生生物の EST の
解析例はごくわずかである。一方、多種の
EST 情報を利用して作成されたマーカーで
も、保存性の高い領域であれば約 50%が分類
群の異なる種群へ適用できる可能が示され
た。従って、すでに蓄積されているモデル生
物や栽培種の EST 情報を野生生物へ適用し
ていくことが、野生生物の進化学的解析を行
ううえで重要な課題である。 
 
２．研究の目的 

野生生物の集団の遺伝構造や過去の来
歴とともに、集団間の遺伝的分化における
選択圧の寄与を明らかにすることを目的
とし，適応的遺伝子に関わるゲノム領域と，
関わらない中立なゲノム領域の変異の遺
伝変異を解析する。 

 
３．研究の方法 
チベット高原において標高という環境勾

配に着目し，幅広い標高に分布するキンバイ
Potentilla fruticosa L.（バラ科キジムシ
ロ属）を対象種とした。標高の高い高原中央
部から標高の低くなる北東部にわたる 23 集
団よりサンプリングした。中立部位について
は葉緑体 DNA の matK 領域の塩基配列を決定
し、遺伝的多様性および分子系統の解析を行
った。それらの結果より集団の遺伝構造や過
去の来歴について検討した。 
適応的遺伝子に関わるゲノム領域を調べ

るマーカーの開発には，キジムシロ属に近縁
なイチゴの発現遺伝子の塩基配列（EST）情
報を利用した。データベースより情報を取得
し，シロイヌナズナの塩基配列とアライメン
トし，相同性の高い領域に 192 対のプライマ
ーを作成した。 
 

４．研究成果 
チベット高原 23 集団を対象に、葉緑体 DNA

の matK 領域の塩基配列を決定したところ、
33 個の変異（ハプロタイプ）を見出した。 
高原北東部はハプロタイプ Aが広く優先し

遺伝的多様性が低いのに対し、標高が高い高
原中央部では多様なハプロタイプが分布し、
遺伝的多様性も高かった（図 1）。起源の古い
ハプロタイプは高原中央部のみに見られ（図
1, 2）、北東部に優先するハプロタイプ Aは
比較的新しく派生したタイプであった（図 1, 
2）。従って高原中央部がキンロバイ集団が長
い間生存可能であり、北東部には新しく分布
を拡大した集団が生育すると考えられた。こ
の仮説は、集団が長い間生き延びてきた場所
は遺伝的多様性が高いという一般的傾向か
らも支持される。 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 

 
 
 
図 1．葉緑体 DNA の matK 領域の塩基配列に基
づくハプロタイプの地理的分布とその頻度．
図中の数字は表 1の集団番号に対応する． 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

図 2．ハプロタイプの最節
約法により構築した系統
樹．系統樹枝上の数字は
10,000 反復ブートストラ
ップ確率を示す．ハプロタ
イプの記号は図1のハプロ
タイプと対応する． 
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次に、北東部集団が分布拡大（集団サイズ
の拡大）を経験したかをミスマッチ分布分析
によって検討した。任意の 2個体間で塩基の
異なる数（ミスマッチ数）を横軸にしたヒス
トグラムを描くと、集団サイズが急激に拡大
した集団では一山分布となることが理論研
究により示されている。チベット高原の集団
を大きく東北部（1-17）と中央部（18-23）
に分け分析した結果、北東部のミスマッチ分
布は一山分布となり、モデルの理論値によく
一致した（図 3a）。一方、中央部のミスマッ
チ分布は二山分布となり、モデルの値との当
てはまりは良くなかった（図 3b）。 
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図 3．チベット高原北東部集団（a）および中
央部集団（b）のミスマッチ分布．棒グラフ
は観測地を白丸はモデルの期待値を、点線は
誤差の 1,000 反復ブートストラップ 95%信頼
区間示す． 
 
チベット高原の平均標高は 4000m を超える

が、氷期にも氷床に広く覆われることはなく、
高山草原が広がっていたとされている。一方、
間氷期に森林が標高の低い東側から拡大し
てきたとされている。従って、高山植物の分
布は氷期に高原広域に拡大し、間氷期に標高
の高い地域に縮小したと考えられる。つまり
高標高の中央地域は過去の気候変動期を通
じてキンロバイ集団が存続可能であり、キン

ロバイの遺伝的多様性の維持に貢献してき
たことを示唆している。 

 
次にイチゴの発現遺伝子の塩基配列（EST）

情報を利用し，192 対のプライマーを作成し
た。そのうち約 80％（154）でキンロバイの
DNA 断片の増幅が可能であった。そのうち単
一断片のみ増幅され、ダイレクトシークエン
スが可能であった 57 領域の塩基配列を決定
した。次に、各集団の遺伝変異を中立部位で
あるとされている葉緑体の matK 領域の遺伝
変異と比較した。その結果、Gossypium 
hirsutum gaiacol peroxidase (pod1)領域の
ものは中立部位で見られたパターンと異な
ることが明らかとなった。本領域は17の SNP
が存在したが、葉緑体の matK 領域で最も高
い遺伝的多様性を示した高標高域の集団で
は 1 つの遺伝子型に固定していた。このこと
から、高標高域の集団では、この領域あるい
は近傍の領域になんらかの淘汰圧が働いた
可能性が考えられた。 
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モデル生物の塩基配列情報を利用するこ
とで，本来 EST を得るのに必要な作業（mRNA
を抽出し cDNA ライブラリーの構築を行う）
にかかる時間とコストを大幅に節約できる
と考えられる。 
 ミスマッチ数 
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