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論　文

束濃地域に分布するシデコブシの遺伝的多様性

中島美幸・坂井至通

Genetic diversibγOfM祖oJjas闘afa(Magnoliaceae),distributedinTonoregion

MiyukiNAKASHmA and Yoshimichi SAKA工

東濃地域のシデコブシ自生地は,多くの小集団が集まって巨大な分布面積を蒔っ貴重な自生地である。

本研究では,東濃地域に分布するシデコブシの集団内および集団間の遺伝的多様性を明らかにするため,

14集団を対象に,5酵素10遺伝子座を用いてアロサイム解析を行った。その結果,すべての集団におい

て,集団内に保有される遺伝的変異量は,他の植物で算出されてきた地域固有種の平均よりも高かった。

このことから東濃地域のシデコブシが高い集団内変異を保有していることが明らかとなった。さらに,・

集団問の遺伝距離に基づいてテンドロ’グラ●ムを作成したところ,3つのクラスターに分かれ,地理的に

近い位置関係にある集団同士が同-クラスターに属する傾向が見られた。二万で対立遺伝子の分布パ

ターンは集団によって様々であり,独自●の遺伝的多様性を保有していることがわかった。

キーワード:シデコブシ,乗法地域,遺伝的多様性,アロサイム分析,遺伝構造

I　はじめに

シデコブシ(Magn〇五a s亡e」」aね)は落葉低木性の

モクレン科植物で　伊勢湾を取り囲む東海丘陵地帯に

のみ分布する地域固有踵である。近年,道路建設や宅

地造成,ゴルフ場開発により,多くのシデコブシが自

生地の消滅とともに絶滅の危機にさらされていること

から,シデコブシは絶滅危惧Ⅱ類に分類されている

(環境庁2000)。

シデコブシの分布が限られているのは;二つの地質

学的特性と関係しているためと考えられている(日本

シデコブシを守る会1996;菊池2001)○このうち-

つは,砂礫層の間にシルト屈が挟まれた状態で重なっ

た地層であり,もう一つは古生層や中生層でできてい

る山裾の団結層上に,崩落した岩層が堆積した地層で

ある。いずれの地質条件も,透水層と不透水層を併せ

持っているため,このような場所では貧栄養な水に洒

養された小湿地が多く存在している。シデコブシぱ

図-1　シデコブシ分布域と調査集団
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このような地質に沿うようにして分布しているため,

独特な分布となっている。このうち,渥美半島と三重

県のシデコブシ分布域ば　岐阜県東濃地域から地理的

に大きく離れていて,集団数が少ないのに対し,東濃

地域は砂礫層の小湿地群が連続的に分布し,これと重

なるようにしてたくさんのシデコブシ集団が沢や小湿

地の周囲を単位として分布している。このため,東濃

地域には集団が連続的に分布した巨大なシデコブシ自

生地群が存在していると考えられる。

東濃地域のシデコブシ自生地は多くの集団が集まっ

て大きな分布面積を持っという点で,他の分布域では

見られないような貴重な白生地となって.いる。また,

集団内および集団間においては,個体どうしの交配や,

送粉や撞子散布を通した遺伝子の交換によって,連続

した集団を維詩するための遺伝的構造が保たれている

と考えられる。したがって,集団内および集団間の遺

伝的多様性や遺伝的な関係を明らかにすることは,こ

の地域のシデコブシを保全していくための重要な基礎

資料となると思われる。

そこで本研究でば　東濃地域に分布するシデコブシ

14集団を対象にアロザイム解析を行い,東濃地域のシ

デコブシ集団の遺伝的多様性を調べた。

Ⅱ　材料および方法

1.調査地および供試材料

調査地は,東濃地域に分布するシデコブシ14集団

(写臣カ,・“小名田",“北畑",“久尻,,,“陶史の森’’,

“瑞浪",’`正家";“武並,’,“横平",“亀ケ沢’’,’`会所

沢’’,“岩屋堂’7,{(子野,,,“苗木う・を選定した(図葛

1,“表-1)。2001年および2002年4月に,各集団に

おいてシデコブシ5-27個体の開花個体,合計214個

体をサンプル木として選定し,これらの個体から冬芽

を採集した。採取した冬芽は解析に扁いるまで-80oC

で保存した。

2.実験方法

各個体から採取した冬芽約50喝を液体窒素で凍結後,

乳鉢を用いてパウダー状になるまでよくすりつぶした。

これに同量のポリビニルピロリドンを加えた後,抽出

バッファー(組成:0.1・Mトリス,10mM KCl,10mM.

MgC12,1mM EDTA,0.1mM NAD,0.1mM NAD

P,0.4%(Ⅴ/,)2-メルカプトエタノール,2mMジチ

オスレイトール,30%(Ⅴ/v)グリセリン,5%(Ⅴ/v)

PVP40)を加えてよく撹拝した。これを12000rpm,

4oCで10分間遠心し,上澄み液を酵素抽出液として回

収した。

アロザイム解析には,アクリルアミドゲル垂直電気

泳動法を用いた。酵素抽出液はアクルレアミドゲルに

1レーンあたり10/Llずつ注入し,40c,15mA/c壷で

120分間垂直電気泳動を行なった。解析には,アルコー

ル脱水索酵素(ADH),ジアポラ÷ゼ(DIA),エス

テラ=ゼ(EST),アスパラギン酸アミノ転移酵素

(GOT),ロイ.シンアミノぺプチダーゼ(LAP).の5

酵素を用いた。酵素染色法は津村ら(1990)の方法に

従った。遺伝子座および対立遺伝子は早く泳動された

順に,それぞれ1∴2,3およびa,b,Cと命名した。

表-1　各集団内に保有される遺伝的変雲量

集　団　　　N　　.n P A A〇　　　位　　　H.

1姫　　　・300　　　27　　　60.0

2小名圏　　　300　　13　　　60.0

諜駕∴認諾∴駕　誌3
5陶史の森　　600　　、19　　・60.0

篭曇∴器∴諸∴諜
8武並　　　　135　　　10　　　60.0

9横平　　　　50　　　20　　　80.0

10亀ケ沢　　　215　　　9　　　50.0

11会所沢　　　70　　　　5　　　40.0

12岩屋堂　　　150　　　10　　　50,0

13子野　　　　400　　　10　　　70.0

14苗木　　　　120　　・17　　　80.0

平　均　　　　　　　　　　　　　63.6

1.7

2_0

1.9

1.9

1.7

1.8

2.1

1.9

2.0

1.5

1.5

1.6

1.7

2.1

1.8

1・25　　q・115　　0・1備

1.34　　　0.179　　0.223

1.24　　　0.132　　　0.1粥

1.31　　0.145　　　0.187

1.26　　　0.174　　　0.166

1.23　　　0.153　　0.166

1て48　　　0.220　　0.280

1.48　　　0.270　　0.262

1.36　　　0.215　　0.212

●1.45　　　0.222　　　0.248

1“.14　　　0.120　　　0.116

1,29　　　0.157　　　0.176

1・23　　0・140　　0・160

1.35　　　0.200　　　0.229

1.32　　　0.1了4　　0.195

N:推定株数,n:検体数,P:多型的遺伝子座の割合,A:一遺伝子座あたりの対立遺伝手数

A.:有効対立遺伝子数,H。,ヘテロ接合度観察値,H.:ヘテロ接合度期待値
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表-2　集団間の遺伝距離D

P・∝国
0.013　　0.019

0.027　　0.α‡4

0.029　　0.026

0.024　　0.028

0.023　　0.012

0.027　　0.033

0.026　　0.015

0.0雀　.0.011

ケ沢　会所沢　岩

3.統計解析

.それぞれの集団において得られた遺伝子型から,

POPGENE.I)aCkageversionl.31(Yeh e七al.1999)

を用いて,5つの遺伝的統計量(多型的遺伝子座の割

合(砂,一遺伝子座あたりの対立遺伝子数(A),有

効対立遺伝手数(A),ヘテロ接合度観察値(H),ヘ

テロ接合度期待値(丑))を算出した。これらの値は,

集団内に保有される遺伝的変異の大きさを表し,数値

が高いほど遺伝的変異も大きいことを示す。

また,集団間の遺伝的な関係を推定するために,

Nei(1978)の遺伝距離Dを算出した。この値は集団

間の遺伝的差異の大きさを表し,値が大きいほど集団

が遺伝的にかけ離れていることを示す。この遺伝距離

をもとに,UPGMA法を用いて作成した。

Ⅲ　詰果および考察

1.集団内に保有される遺伝的変異量.

解析に用いた5酵素からは∴10遺伝子座(Ad五1,

Ad五2,DIa-1,Dri2,EsL Goさ-1,Got-2,Got-3,

Lap-1,L争い2)が検出され,すべての遺伝子座にお

いて少なくとも1集団で多型が認め.られた。表-1に,

各集団内に保有される遺伝的変異量を表した。多型的

遺伝子座の割合Pは,会所沢で40%であったかそれ以

外の集団・は50-80%で.平均は63.6%と.なっ.た。一遺

伝子座あたりの対立遺伝手数Aおよび有効対立遺伝子

数A。は,平均がそれぞれ1.8(1○○5-2.1),1.32(1.14-

1・48)であった。また,ヘテロ接合度観察値兄と期待

値丑は,平均がそれぞれ0.174(0.115-0二270),0.195

(0.116-0.280)であった。集団ごとで遺伝的変異量

を見ると,“会所沢カの集団は,ヘテロ接合度観察値

以外は全集団の中で最も低い値を示し,``正家:,,`:武

1.矩

2.小名田.

3.北畑

4:久尻

5.陶史の森

6.瑞浪

7.正家

10.亀ケ沢

8.寅並

12.岩屋堂

9.様平

13_子野

1’4.苗木

11.会所沢

0.1　　　　　　　遺伝距斑D　　　　　　　　〇、0

図-2　集団間の遺伝的な関係
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国中の敬子は集団N0.を表す(1:“姫",2:判、名田〃,3:``北郷∴4:“久尻",5:“陶史の森’’,6:“瑞浪’’章

7:``正家",8:“式並刀,9:′′横平の,10:“亀ケ沢’’.11:’’会所沢",12:“岩屋登録,13:“子野〃,14:“苗木’’

図-3　2多望的遺伝子座(Est,Lap-2)における対立遺伝子の分布

並′,の集団は遺伝的統計量が他の集団よりも高い傾向

にあった。

アロサイム分析による植物の集団遺伝解析は数多く

行なわれてきている。Ha_mrick and Godt.(1989)は,

植物種を生態学的特性,生活史特性に分類して,遺伝

的統計量の平均値を算出している。これによると章地

域固有種の遺伝的統計量の平均値(P=26.3,・A=1.39,

A.=1.09,見=0.063)は,分布の広い種の平均値(P=

43.0,,A=1.72:Å。=1.23,・丑=0.159)に比べて低い

のが特徴であった。今回得られたシデコブシ集団のP

および勤ま,すべての集団において地域固有種の平均

値よりも高い値を示した。また,“姫"書　笥ヒ畑n,“会

所沢,,の3集団を除くすべての集団においてHe-は分布

の広い種の平均値よりも高かった。こ.れらの結果は,

シデコブシは地域固有種であるにも拘わらず,,地域固

有種の平均値よりも非常に高い遺伝的統計量を示して

いた。このことから,東濃地域のシテゴナシが高い集

団内変異を保有していることが考えられた。.

集団サイズ(集団内の個体数)ば集団内め遺伝的

変異量を保つ“上で重要であると考えられている

(Templeton et al.1990)。集団サイズと遺伝的変異

量との間に見られる有意な正の相関は,集団サイズが

小さければ小さいほど集団内の遺伝的変異が小さくな

る傾向を示している(vanTreurepetal・1991;Rai

jmametal.1994)。しかし草から,今回の調査では
“北畑"や・・久尻,,のようなサイズの大きい集団ば武並,,

や“正家’’などのサイズの小さい集団に比べて,遺伝

的変異量が低いと・い・う結果が得られ,集団サイズと遺

伝的変異量との間に明瞭な傾向は見られなかった。こ

のことから,東濃地域のシデコブシ集団内の遺伝的変

異量が,集団サイズに依存していない可能性が考えら

れた。,

2.集団間の遺伝的な関係

集団間の遺伝距離Dは,0・002∵0・101までの値をと

り,平均は0.032で,分化の程度は小さい傾向にあっ

た(表-2)。遺伝距離が最も小さかったのは“北柏’’-
“久尻’’,“千野"一“苗木"で,最も大きかっ’たのは,

“武並,,-``会所沢,,であった。この遺伝距離をもとに

デンドログラムを作成したところ,大きく3つのクラ

スターに分かれ,地理的に近い位置関係にある集団同

士が同一クラスターに属する傾向が見られた(図-2)。

特に,多治見市に位置する2集団(“姫"・,``小名田’’),音

土岐市に位置する3集団(“北畑",“久尻",``陶史の

森")および恵那市に位置する3集団(“正家",“亀ケ

沢",“武並つ　は,非常に近い遺伝的関係にあること

を示していた。一方,?横平",“会所沢",“岩屋堂,,,

“子野",“苗木’’の5集団は他の集団に比べて大きく

分化している傾向を表していた。

解析に用いた5酵素10遺伝子座のうち,集団ごとで

もっとも特徴的な傾向が見られた2遺伝子座(Esち

Lap-2)ゐ対立遺伝子の分布を集団ごとで表したのか

図-3である。Es士遺伝子座ではaとbの二つの対立遺

伝子が検出された。この対立遺伝子の集団ごとでの分

布を見ると,“姫,,,``武並",“亀ケ沢’’の3集団では

対立遺伝子aが検出されず,対立遺伝子bの固定が完
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了していることを表していた。これら3集団の近隣に

位置する集団では,対立遺伝子aの分布が認められた

が,頻度は非常に低かった。-方言横平’’,“会所沢",

``岩屋堂",`宇野,’,“苗木"の5集団は,他の9集団

に比べて対立遺伝子aの割合が多い傾向にあった。こ

のことが　これら5集団が他の集団から大きく分化し

ていることを反映していることが考えられた。

一方,Lapゼ遺伝子座では,a-eまでの五つの対立

遺伝子が検出された。これらのうち,対立適伝子cとd

が他の3つの対立遺伝子に比べて高い割合で分布して

いるのが,多くの集団で共通して見られた。`く姫"と

“小名閏年も　対立遺伝子cが検出されなかったという

点において特異的であった。また,“北畑"と“久尻",
“陶史の森高ど瑞浪,章は対立遺伝子の分布パターンが

類似していた。これらのことから,Lap-2遺伝子座は,

デンドログラム上での両者の関係を反映している可能

性が考えられた(図-2)。一方,“正家",“亀ケ沢’’,

“武並"の3集団は;他の11集団に比べて対立遺伝子c

の割合が大きい傾向にあっポこのことが,これら3

集団が遺伝的に近い関係を持って,他の集団とは別の

クラスターを形成していることに反映していると考え

られた。

これらのことから,Es碇伝子座の対立遺伝子aお

よびLap-2遺伝子座の対立遺伝千〇の分布パターンは,

図-2で示された集団のクラスター構造に大きく反映

していると考えられた。●しかし,5つの対立遺伝子が

検出されたLaサ2遺伝子座では,対立遺伝子の分布パ

ターンは様々であった。“苗木,,は近隣に位置する“会

所沢購,“千野′,と比較すると,検出された対立遺伝子

の数が多い点で際立っていた。また,’`正家’’と“武並"

では,他の集団では検出されなかった集団特異的な対

立遺伝子が検出されている(“正家":Go打a,G叫3

a;“武並":Lap-2e)。これらのことは,遺伝距離の

大きさにはほとんど影響しないと思われる。しかし,

集団によっては独自の遺伝的多様性を保有しているこ

.とが考えられた。

Ⅳ　ま　と　め

本研究により,東濃地域に分布するシデコブシ集団

の遺伝的多様性を明ら・かにすることができた。今回の

結果ぽ　この地域のシデコブシ集団が非常に高い遺伝

的変異を保有していることを示していた。まだ　集団

間の遺伝的な関係は,地理的な位置関係に沿ったパター

ンを示した。しかし,遺伝子座によっては対立遺伝子

の分布パターンが集団ごとで異なることから,集団が

特っ遺伝的多様性の独自性は無視できないと思われる。

シデコブシは絶勘混惧されている地域固有種であ.

るが,東濃地域は他のシデコブシ分布域に比べて個体

数や集団数が多いため,保全対策が遅れていた。本研

究の結果は,今後のシデコブシ保全を図るための重要

な示唆を与えている。また,シデコブシはその生育環

境が独特であることから,生育地の地形的・地質的要

因と絡めて遺伝的構造を考察し,適切な保全策を組み

立てていく必要があると思われる。
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