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研究成果の概要（和文）：地球温暖化は、生物の進化にどのような影響を与えるのだろうか？モデル植物のシロイヌナ
ズナに近縁な野生種であり，幅広い標高帯に渡って分布するミヤマハタザオ（Arabidopsis kamchatica subsp. kamcha
tica）を材料とし，標高適応の機構を遺伝子レベルから明らかにすることで，環境変化が生物に与える影響を進化的な
視点から理解しようと試みた．次世代シーケンス技術を活用した遺伝子スクリーニングの結果，トライコーム形成制御
遺伝子GL1および光受容体遺伝子PHYBにおいて，標高適応を強く示唆する塩基多型を検出し，自然淘汰圧の一端を進化
生物学・集団遺伝学的に明らかにした．

研究成果の概要（英文）：Genetic variation along environmental gradients such as altitude provides understa
nding to genetic basis of adaptive evolution. Arabidopsis kamchatica subsp. kamchatica, a wild relative of
 A. thaliana, occurs along wide altitudinal gradients. In this study, we took advantage of the wide altitu
dinal distribution of A. kamchatica to detect the genetic basis of local adaptation. The results of screen
ing on eight candidate genes by next generation sequencing indiicate that GL1, a trichome gene, and PHYB, 
a photorecetor gene, are under natural selection and are associated with altitudinal adaptation.
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いること
 このように適応進化の
デル植物の
えて，
系が整備されている
を持つミヤマ
実施する上で困難な生物学的特徴を持って
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タザオ（
ザオ（
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たとえ局所適応に関わる表現型の遺伝子が
分かったとしても，
る相同遺伝子（ホメオロガス遺伝子またはホ
メオログ
ーンを解析することができ
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２．研究の目的
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るという特徴をもつ
を活用して，
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確立する．あわせて複数の個体の
とめたプール試料を用いることで集団内・外
の塩基多型を効率的に検出
みる
 
(2)ミヤマハタザオの標高適応遺伝子のスク
リーニング
 標高間の遺伝的分化が明らかになってい
る表現型に着目し，その表現型に関与すると
考えられる機能遺伝子について，遺伝子スク
リーニングを実施する．
 
(3)標高適応候補遺伝子が関与する表現型お
よび適応度の検証
 遺伝子スクリーニングで検出された候補
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に由来し，共通圃場で栽培されている個体を
対象に適応度と候補遺伝子の遺伝子型との
対応を検証する．
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遺伝子について，塩基多型パターンを集団遺
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