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研究成果の概要（和文）：アラスカ南部のキーナイ半島を中心とする地域、デナリ国立公園の南部の内陸部にお
ける海外調査を実施した。4地点における植物採取を行い、ミネズオウやエゾツツジなど日本列島にも共通して
分布する高山植物（計35種）から、DNA解析に使用する試料を収集した（計419サンプル）。海外調査に加え、こ
れまでの調査及び本年の調査で収集した試料からDNAを抽出し、核遺伝子における遺伝的多様性を解析した。本
年度はアオノツガザクラに力を入れて解析を進め、日本列島の中部地方・北海道中部及び北海道東部からアラス
カまでの3つの遺伝的グループに分かれることが明らかとなった。この成果は2017年3月の植物分類学会で口頭発
表した。

研究成果の概要（英文）：Overseas surveys were conducted in areas centered on the Kenai peninsula in 
southern Alaska and inland in the Denali National Park. We gathered plants at 4 sites and collected 
samples used for DNA analysis from alpine plants (35 species in total) distributed commonly in 
Japanese archipelago such as Minnesota and Ezo Azalea (total of 419 samples). In addition to 
overseas surveys, DNA was extracted from samples collected in previous surveys and surveys this year
 and genetic diversity in nuclear genes was analyzed. This year, we found three genetic groups from 
Chubu region of the Japanese archipelago, middle part of Hokkaido and eastern part of Hokkaido to 
Alaska with emphasis on Phyllodoce aleutica. This result was orally presented at the Annual Meetings
 of Japanses Society for Plant Taxonomists on March 2017 at Kyoto Univeristy.

研究分野：植物の進化多様性科学
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１．研究開始当初の背景 
 第四紀の中後期は、地球が激しい気候変動
による寒暖を繰り返した時期である。とりわ
け陸地が多かった北半球では大陸氷床の発達
によって、植生の多くが壊滅したとされる。
しかしベーリング海周辺の内陸地域は、乾燥
によって氷床が発達しなかったために、周北
極高山植物の集団が維持され続けたとされる。
これは「ベーリンジア・レフュジア」と呼ば
れ、氷床分布データとフロラ比較に基づいて
Hulten (1937)によって提唱され、広く認識さ
れてきた。実際にアラスカ州内陸部の植物集
団を用いた系統地理研究によっても、この仮
説は支持されている（Abott 2000など）。 

 しかし現在の植生では、内陸部よりも海岸
沿いの地域（アリューシャン列島やアラスカ
南部の海岸沿い地域）において、周北極高山
植物が多く生育している。この「湿潤な地域
の周北極高山植物」の植生の分布を見ると北
海道やサハリン、カムチャッカなどから弧を
描くように連続しており、同じ地域の内陸部
にある乾燥したベーリンジア・レフュジアで
はなくて、むしろ北海道にまで至る環北太平
洋沿岸地域の集団に由来するのではないか
という構想を持つに至った。また、同一種の
中の比較でも、内陸部よりも海岸沿い地域の
集団の方が遺伝的多様性も高いのではない
かと考えた。 
 
２．研究の目的 
 北半球の高緯度地域と高標高地には、周北
極高山植物が広く分布しており、その植生は
地球の陸地面積でも高い割合を占める。第四
紀中後期における気候変動期には、これらの
植物はベーリンジア・レフュジアと呼ばれる
ベーリング海周辺の内陸地域に避難して存
続を続け、ここを起源にして分布の再拡大を
したと考えられてきた。本研究は、①内陸で
乾燥したベーリンジア・レフュジアよりも 
むしろ海岸沿いの湿潤域の集団がレフュジ
アとして機能したこと、②海岸沿い湿潤域の
レフュジアの起源は、南側に位置する環北太
平洋沿岸地域の集団に由来すること、この２
点の仮説を検証することを目的とする。３年
間の期間内に米国アラスカ州でサンプリン
グを進め、核ゲノムの遺伝子多型を解析する
ことによって、分子系統地理や集団遺伝学の
観点からこれらの仮説を検証する。 
 
３．研究の方法 
 ３年間の期間内にアラスカ州の６カ所（ア
リューシャン列島と沿岸部）にて、１２集団
から８種の植物を集団サンプリングした。各
試料から核ゲノムの遺伝子：12種類の塩基配
列を解析して遺伝子多型を検出した。比較に
用いるアラスカ内陸部やカナダ、ロシア、日
本のサンプルは、これまでに実施した海外学
術研究で採集済みであるか、もしくは共同研

究を進めているオスロ大学、アンカレッジ大
学、ロシア科学アカデミー極東研究所の研究
者との間で融通した。これらのデータを総合
して、集団の系統関係や遺伝的多様性を正確
に（複数の核遺伝子マーカーを使うことによ
って、従来の葉緑体DNAだけのデータよりも質
的に大きく向上する）評価することができた。
他地域と比べて遺伝的多様性が高く、独自の
系統がある場合には、ベーリンジア沿岸部に
周北極高山植物のレフュジアが存在したと考
えられ、反対に、他地域（北海道やカムチャ
ッカ）と同様な系統があり遺伝的多様性が低
い場合には、他地域からの移入に由来すると
結論づけた。また、多くの一塩基多型(SNP)
を取得することが出来たので、分岐年代推定
や集団動態をABCモデルやIMモデルを使うこ
とによってベイズ法をベースにした推定を行
った。さらにEcological Niche Modelingを適
用して、LGMにおける分布予測を立てて、第四
期末における周極高山植物の分布域変遷につ
いて考察を固めた。 
 
４．研究成果 
 数多くの周極高山植物をサンプリングし
て、またロシア・アメリカ・ノルウエーの共
同研究者ともサンプルを融通し合うことに
よって全球的な資料を収集した。このうち、
6 種について国際誌への投稿にまで到達させ
ることが出来た。これらの植物の間における
共通の知見は、①アラスカ沿岸部からアリュ
ーシャン列島を経てカムチャッカ半島に至
るまでの広範囲なエリアに共通の遺伝構造
を持つこと、②これに対して日本列島の高山
帯の集団は、異質な遺伝構造を保有している
こと、③日本国内では北側と南側の集団に緩
く分化していること、④上記①と②の遺伝構
造は最終氷期最寒冷期（LGM）の最中かその
終わりかけの時期（約 16,000〜10,000 年前）
に分化を起こしたことが IM モデル、ABC モデ
ルを使ったベイズ推定によって明らかにな
った。また、その分化後には、２つのユニッ
トの間で遺伝子流動が全くなく、独自の歴史
を経てきたことがわかった。 

 

図 1エゾツツジにおける集団間ネットワーク 



 例えばツツジ科のエゾツツジでは、ベーリ
ンジアから日本の高山帯にまで広く分布す
るが、日本の高山帯の大多数の集団は独自の
DNA 型を保有しており、ベーリンジアからア
リューシャン列島を経てカムチャッカ半島
に至る系統とは異なっていた（図１）。この
ことは、周極高山植物の重要なレフュジアが
ベーリンジアだけではなく、低緯度で氷床に
覆われなかった日本列島にも存在していた
ことを示唆している。エゾツツジにおけるこ
の 2系統の分化は、最終氷期最寒冷期（LGM: 
Last Glacial Maximum）に相当する 15,000
年から 10,000 年にかけて分化したと推定さ
れた。また、分化後に両系統は二度と交わる
ことなく独自の歴史を経てきたことが示唆
された。過去の集団サイズとしては、ベーリ
ンジアよりもむしろ日本列島の系統の方が
大きかったことが推定された（図 2）。 
 
図２．IM モデルによるエゾツツジの過去の集
団動態推定 

 

 同様の知見はエゾノツガザクラにおいて
も示唆されている（図 3）。エゾノツガザクラ
は日本国内では北海道と千島列島にのみ分
布するが、この日本の集団の遺伝構造は、ベ
ーリンジアからサハリンまでの集団とは明
らかに異なる遺伝組成を保有していた。つま
りエゾツツジと同様に、日本列島はベーリン
ジアと同様に第四紀気候変動期において安
定したレフュジアであったことを示唆して
いる。興味深い知見としては、サハリンの一
部に日本と同様な遺伝構造が存在している
ことである。これが日本から北上したもので
あるのか、それとも祖先多型の一部として存
在するのかは、今後の詳細な研究が必要であ
ろう。 
 
図 3．エゾノツガザクラにおける STRUCTURE
解析の結果. 

 

 

 
 以上のように、Hulten によって提唱され、
広く認識されてきた「ベーリンジア・レフュ
ジア」は、確かにアラスカ州内陸部に存在し
たものの、その一方で遙かに低緯度に位置し
て氷床に覆われることがなかった日本列島
が、これに相当する周極高山植物のレフュジ
アとして評価されるべきであると考えられ
る。 
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