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研究成果の概要（和文）：樹木種の遺伝的多様性と遺伝子流動に対し、里山が果たしている役割は明らかでない。本研
究では、埼玉県西部地域において互いに繁殖様式の異なる3樹種、コナラ、ウワミズザクラ、ウグイスカグラ集団の遺
伝的多様性と遺伝構造を、核または葉緑体マーカーを用いて明らかにした。その結果、里山において各樹種の遺伝的多
様性は十分保持されていた。一方、広範囲に生育している風媒重力散布樹種より点在している虫媒鳥散布樹種のほうが
遺伝子流動の制限があると考えられた。

研究成果の概要（英文）：The functions of SATOYAMA on genetic diversity and gene flow of tree species are 
unknown. In this study, genetic diversity and structure for Quercus serrata, Prunus grayana and Lonicera 
gracilipes, which have different breeding systems, were clarified using nuclear or cloroplast DNA markers 
in west SAITAMA prefecture. The genetic diversity for each species were maintaind in SATOYAMA. On the 
other hand, the gene flow were more limitid in entomophilous and bird dispersal species, which were 
scattered in the forest, than wind polinated and gravity dispersal species, which was widly distributed.

研究分野：森林遺伝育種学

キーワード： ジェネティック　コリドー　景観遺伝学

  ２版



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９、Ｚ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 
これまで、里山については独特の生物多様性
の存在する景観として、その保全に関する
様々な研究が行われている。樹木遺伝の分野
においても、里山を主たる分布地とする希少
種、例えばシデコブシ（Setsuko, 2007）、ハ
ナノキ（佐伯 , 2011）、サクラバハンノキ
（Miyamoto, 2001）などの保全にかかわる研
究がおこなわれてきた。しかし、コナラやシ
デ類など里山の主たる構成種について、里山
における遺伝的多様性の実態を明らかにし
た研究はほとんど行われていない。
Erikson(2001)は、ごく普通に森林を構成す
る多くの樹木について、その遺伝的多様性保
全に関する情報が不足しているとして、これ
らを Neglected species と呼んだが、里山の
主たる構成種はまさにそのような状態に置
かれている。このような種は、もともと個体
数が少ない種と異なり、遺伝的多様性の減少
が個体群の衰退につながりやすい。 
申請者らは、これまでに山地のナラ類（コナ
ラ、ミズナラなど）やカバノキ属樹木（ウダ
イカンバ、オノオレカンバ）について、山岳
地形と遺伝的多様性の観点から研究を進め、
それぞれの繁殖様式と遺伝的多様性の分布
状態との間に密接な関係があることを明ら
かにしてきた。すなわち、比較的高標高域に
分布するミズナラでは山稜など大きな地形
が遺伝子流動を阻害し、地域間の遺伝的分化
を引き起こす(Ohsawa et al., 2011)のに対し
て、低地に分布するコナラでは大きな地形よ
り個別の立地環境による影響がより顕著で
あった(Ohsawa et al., 2006)。また、ウダイ
カンバでも大きな地形が集団間分化を引き
起こす要因であった(Tasuda et al., 2010)の
に対して、オノオレカンバではそれ以外に斜
面の連続性が集団間分化を引き起こす要因
と推定された(五十嵐ら, 2011)。これらは、繁
殖様式の違いや生育適地の分布などが、種の
景観レベルでの遺伝的分化に強い影響を与
えているものと考察した。そのような観点か
ら、里山地帯における樹木集団の遺伝的多様
性の在り方もまた、樹種の繁殖様式と林分の
空間的配置によって大きく異なるであろう
と予想される。さらに、里山地域において遺
伝子流動が活発に行われているならば、これ
らの林分は広域の遺伝子流動を保証する
Genetic corridorとして機能する可能性があ
る。これは、森林の分断化が進む現代の環境
下において、里山景観のこれまで考えられて
きた以外の機能として注目すべきと考える。
実際、申請者らが福島県相馬地方の里地の分
散したアカマツ林分について遺伝的多様性
と遺伝子流動を調べた結果では、これら林分
が十分に大きな遺伝子流動を担保しており、
地域全体として高い遺伝的多様性が保たれ
ていた(Ozawa et al.,2012)。 
 
 
２．研究の目的 

本研究は、空間的に比較的分散して存在する
里山が、樹木の遺伝的多様性維持にどのよう
な働きを有するか、景観遺伝学的に明らかに
することを目的とする。里山が適当な距離と
面積を持って分布することによって、林分間
の遺伝子流動が一定程度に保たれるとすれ
ば、森林地帯と森林地帯を遺伝的に結合す
る、”Genetic corridor（遺伝的回廊）”とし
ての機能を果たすことにより、より大きな空
間スケールにおける遺伝的多様性維持に大
きな意味を持つと考えられる。また、そのた
め、まず、１）研究対象地域において里山お
よびその背後に存在する森林の配置や規模
を明らかにする。ついで、２）そのような景
観において、異なる花粉散布および種子散布
様式（あわせて繁殖様式と呼ぶ）を有する複
数の樹種を対象に、どのように遺伝的多様性
が存在するのか、林分相互間においてどのよ
うな遺伝子流動が起こっているのかを明ら
かにする。 
 
３．研究の方法 
調査地は、埼玉県西部地域の川越市、三芳町、
所沢市、狭山市、入間市、日高市、飯能市域
の南北約 30ｋｍ、東西約 40ｋｍ、武蔵野台
地北部、入間台地を中心とし、関東山地東南
縁とそれに連続する丘陵を含む範囲とした。
調査地のうち 1880 年代に作成された迅速測
図が存在する地域約 241.2㎢について、迅速
測図上の樹林に関する凡例（松、楢、雑、樸）
の記載されたポイントをGIS上にデータ化し
た。それぞれのポイントが現在どのような土
地利用あるいは植生であるかを明らかにす
るため、1/25,000 現存植生図(2000 年代)に
おける当該ポイントの植生を抽出した。また、
GIS 上で樹林パッチを抽出し、それぞれの面
積を算出した。 
図 調査地の樹林地分布(現存植生図より作成) 

 
対象樹種は、里山林を構成する最も主要な樹
種である風媒重力散布高木のコナラ、虫媒鳥
散布高木のウワミズザクラ、同じく虫媒鳥散
布であるが林床低木のウグイスカグラとし
た。 
 
＜コナラ＞ 
調査地内でコナラ 18 集団の成木および実生
(17 集団のみ)、それぞれ約 20 個体の葉を採
取し、遺伝解析に供した。また、対照として
自然林である秩父山地の1集団および他地域
の里山林である滋賀県の 1集団を用いた。遺



伝解析は、既存の核 SSR14 座について行い、
各集団の遺伝的多様性の指標(AR, HE)、近交
係数 FISおよび集団間の分化の程度 FST、集
団総当たりの分化 pairwise FSTを求めた。ま
た、集団の遺伝構造を明らかにするために、
ストラクチャー解析を行った。遺伝的多様性
の指標、近交係数および集団間分化の程度に
ついては、地形分類ごとに、あるいは成木集
団と実生集団で異なるかどうかを検証した。
さらに履歴によって異なるかどうか迅速測
図上で松であった 6林分と楢であった 3林分
の値を比較した。また、集団ごとに近隣樹林
のパッチ数および樹林面積を算出し、近隣樹
林地数、近隣樹林面積割合、周辺の 1樹林地
あたり面積と遺伝的多様性との相関分析を
行った。 
また、既存の葉緑体SSRマーカー6座を用い、
成木のみ各集団 8個体解析を行った。各マー
カーの断片長からハプロタイプを決定した。
また、最節約法によりハプロタイプネットワ
ークを作成した。 
 
＜ウワミズザクラ＞ 
調査地内でウワミズザクラ集団 19 集団の各
1～25個体の成木全 259個体から葉を採取し
た。10個体以上採取できた 13集団のみ多様
性解析に用い、その他は遺伝構造解析の際に
のみ用いた。解析には次世代シーケンサーを
用いて開発した 4 つの核 SSR 遺伝子座と既
存の遺伝子座 1つの計 5座を使用した。遺伝
的多様性の指数(AR, HE)、さらに近交係数
FIS を求め求めた。これらの値を用いて遺伝
的多様性に台地および丘陵の地形分類によ
る偏りがあるかを検討した。また、集団間の
分化の程度 FST、集団総当たりの分化
pairwise FSTを求めた。遺伝構造をストラク
チャー解析により検証した。 
 
＜ウグイスカグラ＞ 
調査地内でウグイスカグラ 8 集団各 1～6 個
体、全 29 個体、また外群として山梨県山中
湖村 1集団 3個体から葉を採取した。次世代
シーケンサーで得たウグイスカグラ葉緑体
DNAシーケンスを元に設計した 2領域 1266bp
についてこれらの塩基配列を決定した。各個
体の塩基配列を比較し、塩基置換および欠失
を元にハプロタイプを決定した。また、最節
約法によりハプロタイプネットワークを作
成した。 
 
４．研究成果 
＜コナラ＞ 
全ての成木集団の遺伝的多様性を示す指数
は高い値(HE=0.739, AR=5.64)であり、集団
間の分化の程度は成木でFST=0.001と著しく
低かった。実生集団は成木集団より有意に
ARが低く(HE=0.736, AR=5.49)、また集団間
分化の指数が FST=0.006とやや高かった。ス
トラクチャー解析では K=1 が妥当であると
考えられた。台地、丘陵、山地といった地形

区分と、以前マツ林であったかナラ林であっ
たかの林分の履歴は、集団の遺伝的多様性と
関係がなかった。一方、周辺樹林地の分布と
多様性との間には関係を見ると、周辺樹林地
の数が多いほど成木の遺伝的多様性が高く
なったが、実生ではそのような関係は見られ
なかった。また、ストラクチャー解析で K=2
とした場合、特に遺伝的多様性が高い１集団
において他の集団では稀なジーンプールに
割り振られる割合が高く、この集団に特有な
履歴が存在していたため遺伝的多様性が高
いのであろうと考えられた。この集団を除い
た場合、遺伝的多様性と周辺樹林地数との間
に相関関係は見られなかった。 
 
 
 
 
図 K=2 としたときのストラクチャー解析の
結果 ○で囲った集団は、遺伝的多様性が高
かった集団。 
 
葉緑体ハプロタイプは全部で7つ検出された。
対象地では遺伝的に近い2ハプロタイプのみ
が検出され、滋賀集団との共有はなく、地理
的に近い秩父集団とで共有が見られた。この
ことから、調査地は在来の葉緑体遺伝子が保
存されていると考えられた。 

 
 
 
図 検出された葉緑体ハプロタイプのネッ
トワーク(左)と調査地内での分布(右) 
 
以上より、当該地域の里山はコナラの高い遺
伝的多様性が一様に保持される場として働
いていると考えられる。現在成立しているコ
ナラ集団は、十分な遺伝子流動の結果、成立
したものと考えられる。一方、実生において
遺伝的多様性の低下と遺伝的分化の進行の
可能性が検出された。すなわち調査地のコナ
ラ集団は、将来的には遺伝子流動の制限によ
り遺伝的多様性が減少する可能性がある。こ
れは、現在の里山林の配置では十分な遺伝子
流動が担保されていないためと考えられる。
一方で、実生集団は限られた期間の交配の結
果である。そのため交配に参加した個体数が
限られており、それによりこの現象が生じた
可能性も否定できず、必ずしも次世代の成木
集団において遺伝的多様性が減少するとは
言い切れない。また、実生集団の遺伝的多様
性と周辺樹林地の分布とに関連がなかった
ことは後者の可能性を支持する。したがって、
現在の里山林の分布は、コナラ集団の遺伝子



流動の障害となっている可能性が高い。 
 
＜ウワミズザクラ＞ 
全集団とも近交係数が 0より有意にずれては
おらず任意交配集団であると考えられた。遺
伝的多様性の指数は、台地集団が HE=0.638, 
AR=5.32丘陵集団がHE=0.699, AR=5.42であ
った。HE は台地集団に比べ丘陵集団で有意
に高かった。台地上は人間活動が盛んなとこ
ろである。したがって、この立地区分には人
為の影響の強さも関係しているため、人為が
遺伝的多様性に影響している可能性が示唆
される。一方で、集団の地理的な位置など他
の条件が影響している可能性もある。集団全
体の分化の程度は FST =0.079 で有意ではな
かった。一方、pairwise FSTは 78組中 70組
で有意であった。このことから集団間に遺伝
子流動の制限があることが分かった。また、
ストラクチャー解析の結果、K=2が最適とさ
れた。この時ジーンプールの分布に地域的な
偏りが見られ、遺伝構造が存在した。他の集
団と異なるジーンプール割合を持つ集団は、
江戸時代に新田開発がなされ人為的に平地
林が造成された「三富新田」と呼ばれる地域
に位置していた。ウワミズザクラは人為的に
植栽されるとは考えづらいので、平地林が造
成された後に周辺林地から限られた数の種
子が移入してきたことにより、周辺とは異な
る遺伝的組成になったと考えられる。しかし、
近年起こった移入によりこの遺伝構造が形
成されたと考えられるため、今後この構造が
解消される可能性もある。これらのことから、
ウワミズザクラは調査地内では遺伝子流動
の制限があると考えられる。 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

図 K=2 とした場合のストラクチャー解析に
よる各集団のジーンプールの割合 
 
＜ウグイスカグラ＞ 
全部で４個のハプロタイプが検出された。ハ
プロタイプ１（以下 Hap1）は 29 個体で検出
され、その他の３つのハプロタイプは各１個
体でしか検出されなかった。ハプロタイプ間
の遺伝的な関係は図の通りで、Hap1 とそのほ
かのハプロタイプは 1 塩基置換であった。
Hap2 は外群でのみ検出され、Hap1 は調査地
ではすべての集団で検出されたが、Hap3,4 は
それぞれ調査地内の異なる集団で検出され
た。稀なハプロタイプ Hap3,4 が検出された

のは台地上の集団であった。 
これらのことから調査地集団と外群とは、も
ともと同じ系統であったが、現在は種子を介
した遺伝的交流が制限されている可能性が
示唆された。一方で、ウグイスカグラは、
cpDNA に変異が生じる程度の期間、調査地域
に生育していたと考えられる。さらに、台地
という比較的人間活動が活発な地域におい
て、変異が保持されており、里山は人間活動
が活発な空間であるが、ウグイスカグラにと
って遺伝的多様性を維持する重要な空間で
あることが明らかになった。他方、Hap3,4 は
それぞれ 1つの集団でしか検出されず、集団
間に種子散布を介した遺伝子流動がある証
拠は得られなかった。また、ウグイスカグラ
は、里山林内でも生育していない場合がしば
しば見られ、このことからもウグイスカグラ
の種子による遺伝子流動は小さいと考えら
れた。ただし、ウグイスカグラが生育してい
ないのは環境要因による可能性も否定でき
ない。 
 
 
 
 
 
 
図 葉緑体ハプロタイプネットワーク 
 

 
 
 
 
 
 
 

図 調査地域における葉緑体ハプロタイプ
の分布（数字は集団名） 
 
以上のように、調査地の里山林の遺伝子流動
は樹種により特徴が異なり、広範囲に生育し
ている風媒重力散布樹種より点在している
虫媒鳥散布樹種の方が遺伝子流動の制限が
あると考えられた。 
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