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研究成果の概要（和文）：植物個体間の正の相互作用は、一次生産の向上・節足動物の種多様性の維持・病害虫
の抑制といった我々にとって好ましい生態系サービスをもたらす。これらの遺伝的基盤を明らかにするために、
本課題では個体間相互作用を考慮したゲノムワイド関連解析を応用して、遺伝的多型が維持され、かつ集団の平
均適応度が上昇する条件を理論的に明らかにした。さらに、分断されたサブ集団と二次元平面の２種類の空間構
造を考慮することで、植物のみならず動物の遺伝的多型にも応用できる回帰モデルを考案した。これらの成果は
全て国際学術誌1報とそれに付随する補足資料にて公表されている(Sato et al. 2023 Evolution)。

研究成果の概要（英文）：Positive interactions among plant individuals provide favorable ecosystem 
services, such as increased productivity, the maintenance of arthropod species diversity, and the 
suppression of pest outbreaks. To elucidate the genetic basis of positive plant-plant interactions, 
we applied genome-wide association study incorporating inter-individual interactions to 
theoretically clarify the conditions under which genetic polymorphisms are maintained and mean 
population fitness is increased. Furthermore, by considering two types of spatial structure, namely,
 split subpopulations and a two-dimensional continuous space, we developed a regression model that 
can be applied to genetic polymorphisms not only in plants but also in animals. All these results 
have been published as a peer-reviewed article and its accompanying supplementary materials (Sato et
 al. 2023 Evolution).

研究分野： 進化生態学

キーワード： 遺伝的多様性　選択勾配分析　頻度依存選択　ゲノムワイド関連解析

  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
種内の遺伝的多様性は種多様性や生態系の多様性と並んで生物多様性を成す要素の１つであるものの、その重要
性は他２つに比べて社会的な認知が遅れている(例えばLaikre et al. 2020 Scienceなど参照)。本成果は、どの
ようなときに遺伝的多様性を維持することが有益であるかを基礎のレベルから明らかにした。さらに、これらの
学術的基礎を実際のゲノムワイドな多型データに応用できる形に実装した点において、社会的課題への応用に対
しても意義があると言えるだろう。

※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。
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１．研究開始当初の背景 

21 世紀に入って以来、陸上植物の遺伝的多様性が様々な生態系サービスをもたらすことが明ら

かにされてきた。我々にとって好ましい生態系機能として、一次生産の向上、節足動物の種多様

性の維持、病害虫の抑制といった例が挙げられる。近年、次世代シーケンス技術の発展によって、

多様性効果をもたらすゲノム領域や原因多型の解析が進んでいる。しかし、個々の遺伝子型間相

互作用から多様性効果を予測するためのモデルは存在しなかった。そこで、研究代表者らは、磁

場の統計力学モデルであるイジング模型に着目して、植物個体間の相互作用を組み込んだ GWAS

を開発し、この新手法を Neighbor GWAS と名付けた（Sato et al. 2021a）。 

 

２．研究の目的 

Neighbor GWAS の対象形質に対して、様々な遺伝様式（例：対立遺伝子の優劣性）を仮定するこ

とで、遺伝的基盤が多様性効果に与える影響を明らかにすることを当初の狙いとした。 

 

３．研究の方法 

既存の集団遺伝学の理論モデルと数値解析やシミュレーションを組み合わせて、多様性効果を

増加（もしくは減少）させる遺伝子型の配置や混合比を解析した。 

 

４．研究成果 

初年度： 初年度は、１遺伝子座-２対立遺伝子の量的遺伝子座(QTL)モデルに着目して、ヘテロ

接合体の形質値を近似する方法を発案した。まず、先行研究の Neighbor GWAS (Sato et al. 

2021a)を拡張することで、植物個体間の相互作用を考慮した QTL マッピングの手法を開発した。

次に、シミュレーションによって原因 QTLの検出力を評価したところ、完全な自殖集団には劣る

ものの、ヘテロ接合体が多く含まれる集団（F2 集団など）でも QTL を検出できることが明らか

になった。加えて、シロイヌナズナ Arabidopsis thaliana の近交組換系統とキスジノミハムシ

Phyllotreta striolata を用いて虫害データを新たに取得し、開発した QTL マッピングの手法を

実データに適用した。以上の成果は原著論文１報として発表されている(Sato et al. 2021b)。

初年度に開発した QTL マッピングの新手法は R パッケージの形式で CRAN にも登録されている。

しかしながら、過去数十年まで遡って関連研究を調査した結果、本課題の理論的側面のいくつか

は既に集団遺伝学の分野で解析されていた(Schneider 2008 等)。そこで次年度は既存の理論モ

デルをベースにして予定よりも早く実証のステップへと課題を進めた。 

 

2 年目： ２年目は、既存の集団遺伝学モデル(ペアワイズ相互作用モデル: Schneider 2008)と

個体間の相互作用を考慮した Neighbor GWAS (Sato et al. 2021a)の関係性を整理した。その結

果、個体間の相互作用を考慮した GWAS の標的形質を適応度要素に置き換えて、近傍効果の空間

範囲を変えると、頻度依存選択の回帰分析に応用できることが明らかになった。特に標的形質の

遺伝継承様式が完全優性の場合には、無性生殖集団を仮定した先行研究(Sato et al. 2021a)の

シミュレーション結果と同様の結論が得られた。拡張した手法を用いて、シロイヌナズナ属

Arabidopsis halleri subsp. gemmifera におけるトライコーム二型(Sato & Kudoh 2017)および

アオモンイトトンボ属 Ischnura elegansにおけるメスの色彩多型(Takahashi et al. 2014)の

実データを再解析したところ、どちらの種においても有意かつ対称な負の頻度依存選択を検出



することができた。このうち I. elegansでは、負の頻度依存選択の方が方向性選択よりも強く

働いており、先行研究で報告された正の多様性効果(Takahashi et al. 2014)が明瞭に再現でき

た。 

 

最終年度： 最終年度も 2年目の方向性を踏襲し、頻度依存選択の集団遺伝モデルをと個体間の

相互作用を考慮した Neighbor GWAS (Sato et al. 2021a)を統合した。具体的には、2年次に考

案した 1遺伝子座の解析を拡張した GWAS シミュレーションを行い、ゲノムワイドな遺伝的多型

のデータに対しても新たに提案した回帰モデルが正と負の頻度依存選択を十分に区別できるこ

とを明らかにした。また、この回帰モデルは、形質の遺伝様式が完全優性あっても相加的であっ

ても十分に有効であった。さらに、シロイヌナズナ野生系統の花茎数の GWAS データに適用した

ところ、花茎数と相関が強い多型には対称な負の頻度依存選択に関わるものが多く見られた。 

 

総括： 既存の理論に依拠して軌道修正したことで、植物のみならず動物も対象とし、本来の目

的としていた遺伝子型間相互作用と多様性効果に加えて多型の維持機構にまで原理を拡張する

ことができた。さらに、考案した解析を実データに応用できる形にも実装できたことから、当初

の予想以上の成果が得られたと考えられる。 
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