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１．はじめに  

生物多様性には，遺伝子，種，生態系の３つのレベルがあり，遺伝子の多様性を保全することは種の存続や

地域の固有性等，生物多様性を維持するために重要である．緑化においても地域の遺伝子の攪乱を防ぐため，

学会等で｢地域性在来緑化植物｣の利用について検討が進められている 1)．また東京都でも，生物多様性に配慮

した植栽を目指して，｢植栽時における在来種選定ガイドライン｣を発表し，地域性系統の種子や苗木の利用を

推進しようとしている．地域性に配慮した緑化を行うためには，緑化に用いる植物種の遺伝的情報を把握する

必要があり，その地域区分の解明や判別技術の開発が求められている．そこで今回，今後も公園や企業緑地等

の植栽に多く用いられると考えられるイロハモミジ（Acer palmatum）とヤマザクラ（Cerasus jamasakura）

を対象とし，葉緑体 DNA 変異とその地理的分布について検討を行ったので報告する． 

２．材料および方法 

２．１ 分析対象植物 

 イロハモミジはムクロジ科カエデ属の落葉高木であり，日本では福島以南の本州，四国，九州に分布し，朝

鮮半島，中国，台湾にも見られる．種子は翼果で，風によって散布される．ヤマザクラはバラ科サクラ属の落

葉高木であり，宮城，新潟以西の本州，四国，九州に分布し，朝鮮半島，台湾にも見られる．種子は核果で，

動物の被食により散布される．分析の対象とした樹葉試料は，2012 年 5 月～2013 年 11 月にかけて福島県～鹿

児島県から採取した． 

２．２ 分析対象 DNA 

樹木の持つ遺伝情報を把握するためには，細胞内に存在する遺伝情報の総体である DNA を解析する必要があ

る．植物の DNA には，核 DNA，葉緑体 DNA およびミトコンドリア DNA が存在する．このうち葉緑体 DNA の構造

および遺伝子の塩基配列は異種間での保存性が高いが，遺伝子間領域などでは種内変異も見られ，これらの

DNA 多型が系統地理学的研究によく用いられていることから，本検討では葉緑体 DNA を分析対象とした． 

２．３ 分析方法 

葉緑体 DNA の分析方法の主な手順は次の通りである．採取した葉を液体窒素に浸漬し，粉砕した後，DNeasy 

Plant Mini kit(QIAGEN)を用い，全 DNA を抽出した．精製された DNA の遺伝子および遺伝子間領域を増幅させ

るため，葉緑体 DNA の遺伝子間領域もしくはイントロン（非翻訳領域）を増幅する各ユニバーサルプライマー

（Forward および Reverse）および MightyAmp DNA Polymerase Ver.2 (TaKaRa)を用いて，PCR（Polymerase Chain 

Reaction ）反応液を調整した．PCR 反応には，DNA サーマルサイクラー（Gene Amp PCR system 9700，Applied 

Biosystems）を用いた．PCR 産物の確認後，QIAquick PCR Purification Kit (QIAGEN)を用いて精製した．精

製された PCR 産物は，CEQ DTCS Quick Start Kit(BECKMAN COULTER)を用いて，Dye Terminator Cycle Sequence

法により，シーケンス反応を行った．シーケンス反応液をエタノール沈殿により精製した後，シーケンス産物

をマルチキャピラリーDNA 解析システム（CEQ2000XL，BECKMAN COULTER）付属のプロトコ－ルに従い，シーケ

ンス解析（DNA 配列の決定）を行った．決定された DNA 配列は，MEGA5.2(Tamura et al.,20112))を用いてアラ

イメント（Alignment：配列比較）を行い，DNA 多型(塩基置換)によってハプロタイプ（葉緑体 DNA の塩基配

列に基づくタイプ，遺伝子型）を決定した．また，分析結果から BARRIER ver.2.23)を用いて，遺伝的境界の

探索を行った． 
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３．分析結果 

３．１ ハプロタイプの地理的分布  

１）イロハモミジ 

イロハモミジは 35 産地 67 サンプルについて２

つの領域を組み合わせることによって，6つのハプ

ロタイプに分けることができた．このうちハプロ

タイプ１（Ap-1）はフォッサマグナ西縁（糸魚川

静岡構造線）から東に多く，ハプロタイプ Ap-5 は

フォッサマグナ西縁から西に多く分布していた．

そのほかのハプロタイプでは，Ap-4 が三重，奈良

で，Ap-6 が宮崎，高知に分布していた．Ap-2 は栃

木，愛知，熊本，Ap-3 は関東３県のほか， 熊本，

宮崎と広範囲に分布が見られた（図１）．            

２）ヤマザクラ 

 ヤマザクラは，45 産地 90 サンプルについて，イ

ロハモミジとは一部異なる２つの領域を組み合わ

せることによって， 10 のハプロタイプに分けるこ

とができた．このうちハプロタイプ１（Cj-1）は

関東から九州までの広い地域に分布していた．

Cj-2 は関東から岐阜，岡山に分布が見られ，Cj-3，

Cj-10 は茨城からのみ，Cj-4 は岐阜，中国，九州，

Cj-5～8 は九州に分布していた．Cj-9 は島根，徳

島から得られたハプロタイプである(図２)． 

３．２ 遺伝的境界の探索 

 BARRIER3)を用いて遺伝的境界を解析した結果， 

イロハモミジでは，遺伝的境界としてフォッサマグナ西縁辺りと熊本，宮崎と他の九州地域の間の合計二ヶ所

が検出された．一方，ヤマザクラでは，関西西域辺りと兵庫西部，岡山，島根と他地域の間，また鹿児島，宮

崎と他の九州地域の間の合計三ヶ所で検出された． 

４．おわりに 

 葉緑体 DNA の２つの領域を組み合わせることで，イロハモミジでは６つ，ヤマザクラでは 10 のハプロタイ

プが検出された．それらから遺伝的境界を探索した結果，イロハモミジでは二か所，ヤマザクラでは三か所が

検出された．地域の遺伝的多様性を保全するためには，これらの地域間では樹木の移動は望ましくなく，また

ハプロタイプから地域性を判別することが可能と考えられた．今後更に評価地点を加え，遺伝学的解析を行っ

ていく予定である．なお，樹葉の採取では多くの人の協力を得た．心より感謝申し上げます． 
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ⒸGoogle   図２．ヤマザクラのハプロタイプ分布図 

ⒸGoogle   図１．イロハモミジのハプロタイプ分布図
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