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１．はじめに

　ハナノキ（Acer pycnanthum K. Koch写真－１）は
日本固有のカエデの一種で，本州中部地方の特異な低
湿地に自生する絶滅危惧種（VU）である１）。「花の木」
という名は，春に深紅の花を咲かせ，秋には鮮やかに
紅葉する卓越した華やかさに由来する。本種は希少か
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つ美しい樹木であることから本地域における湿地保全
の象徴種であり，地域住民による自生地の保護や個体
の増殖・植栽が行われている。しかし，本種について
分布域を網羅した遺伝的な情報は把握されておらず，
地理的変異の程度やそれをふまえた保全・植栽活動の
あり方について議論されることはなかった。そこでわ
たしは，首都大学東京の村上哲明博士とともに，葉緑
体DNAの情報を用いてハナノキの地理的な遺伝構造
を明らかにし，地域系統に配慮した保全・植栽活動を
行うための空間的ユニット（以下保全単位と呼ぶ）２）

の設定を試みた。

２．ハナノキの分布と生態

　ハナノキは，第三紀の地層から化石が産出される起
源の古い植物である３，４）。ハナノキの祖先系統は，北
アメリカで始新世中期に出現し，中新世中期には，ユー
ラシアと北アメリカ大陸の中緯度地域に広く繁栄した
ことが知られている５）。その後，気候変動などで分布
域が縮小するなかで，アジアでは，本州中部地方にあ
る低湿地群に遺存的にのこることができた。自生地が
特に集中しているのは，岐阜県の東濃地方と長野県の

下伊那地方である（図－１）。ここには，土岐砂礫層
に代表される特殊な砂礫層が堆積し，ハナノキの生育
に適した湿地（写真－２）が高密度に形成され続けた６）。
ハナノキのように，伊勢湾周辺の低湿地に特異的にみ
られる固有植物群を東海丘陵要素という７）。
　湿地の開発による生育地の減少により，ハナノキの
個体数は急速に減少している。わたしは以前，セスナ
機による航空探査８）などによって本種の全生育地の調
査を試みたが，開花サイズに達した個体の数は1500
に満たないと考えている。現存する自生地は多く見積
もっても100前後で，その大部分が0.5ha以下の小規
模なものである。また，多くの生育地が水田，宅地，
道路などに囲まれ，生育地の孤立化・分断化がすすん
でいる。ハナノキは，各個体が雄花だけをつける雄木
（おぎ）と雌花だけをつける雌木（めぎ）にわかれて
いる雌雄異株（しゆういしゅ）植物である。従って，
受粉可能なエリア内に雄木と雌木とがバランスよく存
在しないと効率的に種子を生産することができない９）。
送粉は，花の構造や花粉の形態から風媒と推定されて
いるが10），虫媒を示唆する報告もある11）。体サイズの
小さい時期から開花を始め，成長するに従って，安定
した種子生産を行う９）。成熟したハナノキ林から得ら
れる種子の発芽率は高い。しかし，種子生産量の大き
な個体群であっても，次世代を担う幼木がみられるこ
とは少ない。この理由として，ハナノキの幼木は地す
べりや河川の氾濫の後にできる光環境の良い湿地でな
ければ生育が難しいこと，一方，都市化によって新た
な湿地が形成されにくくなり，更新適地が大幅に減少
していることなどがあげられる。

図－１　ハナノキの主な生育地の分布

写真－２　ハナノキの生育地（岐阜県瑞浪市）

下伊那地方東濃地方
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３．葉緑体DNAハプロタイプの地理的分布と多様性

　遺伝的多様性の保全の考え方の一つに，進化の過程
で構築された遺伝的変異をなるべく攪乱せずに保護し
ていこうとするものがある12，13，14，15）。一般に，野生生
物の遺伝的多様性には地理的な偏りが存在し，同じ種
であっても，地域ごとに異なる遺伝子型をもっている
場合が多い16）。そこで，遺伝子型の地理的分布の偏り
具合を事前に調べておき，近縁の遺伝子型をもつグ
ループを一つのユニットと認識して保全に用いる手法
が知られている。このアプローチにならい，本研究で
は，まず現存するハナノキの遺伝的多様性の地理的パ
ターンを調査し，その結果に基づいて保全単位を検討
することとした17）。
　ハナノキの遺伝的多様性の地理的パターンを知るた
め，長野・岐阜・愛知の３県に分布する生育地30ヶ
所から400個体の葉のサンプルを採集し，葉緑体
DNAの遺伝子間領域の塩基配列（約1600bp）を解析
した。高等植物のDNAは，核，葉緑体，ミトコンド
リアの３か所に存在する。うち葉緑体DNAは，突然
変異が起こりにくいために分子進化速度が遅く，十～
百万年のオーダーでの種の歴史を反映しているとさえ
いわれている18，19）。またハナノキのような高次倍数体
植物（２n＝78，x＝13）10）からでも容易に塩基配列
を読み取れること，主に母系遺伝し種子による遺伝子
流動の流れを明らかにできること，花粉よりも種子の
ほうが散布距離が小さいために見出された遺伝子型が
地理的まとまりをつくりやすいこと，などの特徴があ
る20，21）。解析の結果，塩基置換（１サイト）とcpSSR（１
塩基の繰り返し数の違い：５サイト）によって９種類
の遺伝子型が検出された。半数体の葉緑体DNAにお
いて認識される遺伝子型はハプロタイプとよばれる。
ハナノキのハプロタイプを地図上に落としてみると，
地理的なまとまりをもつことが明らかにされた（図－
２）。
　葉緑体DNAの分子進化速度を考慮すると，分布域
が狭く個体数の少ない種に９種類ものハプロタイプが
検出されたのは少々意外であった。日本産の他のカエ
デとハプロタイプの共有はみられず，姉妹種とされる
アメリカハナノキ10）とも大きく分化をしていた。一般
に，絶滅が危惧される種のほとんどは，集団サイズの
大きな絶滅のおそれのない種と比べると遺伝的多様性
が低い22）。近年，急激に個体数が少なくなってしまっ
たハナノキではあるが，すこし前までは相当規模の個
体群を維持し続けてきたのではないだろうか。日本列

島は2.5万～1.5万年前に最終氷期最盛期を経験した23）。
このとき，ほとんどの植物は分布を南下させなければ
ならず，移動の際の創始者効果や生育適地の減少から
遺伝的多様性を失った種も多い19）。しかしハナノキの
種全体のハプロタイプ多様度は0.81と高く，頻度の
低いレアハプロタイプが地理的に離れた集団に分布し
ている。これは，氷期の避難地となるレフュージアが
一定規模で存在し，分布域や個体群サイズが極度に変
動することなくハナノキが生育し続けられたことを示
唆している。特に，主たる生育地である周伊勢湾地域
の低湿地群が優れたレフュージアとして機能し，ハナ
ノキの遺伝的多様性を支え続けていた可能性が高い。
　ハナノキの分布域は，恵那山（2190m）に連なる
木曽山脈によって，長野県側の天竜川流域と岐阜県側
の木曽・土岐川流域の二つに分断されている。にもか
かわらず，両地域に共通するハプロタイプが３種類検
出された（図－２）。木曽山脈は60万～80万年前に隆
起をはじめた歴史の浅い山脈である24）。山脈の東西で
同じハプロタイプが検出されたのは，隆起をはじめる
以前に両地域で遺伝子交流があり，そのなごりが，地
史的スケールでの情報を保つ葉緑体DNAの中に残さ
れていた可能性も考えられる。
　サンプルサイズの大きい19の集団を対象にGST（遺
伝子分化係数）を求めたところ，0.83と高い値を示
した。これは，集団ごとにハプロタイプの構成が大き
く偏っていることを意味している。最も傾向が顕著な
のは分布域の南西部である（図－２，サンプル集団の
番号では15－26）。ここでは，18と19のように，わ
ずか数kmしか離れていないのに全く異なるハプロタ
イプで構成されている集団のペアがみられる。さらに，
ほとんどの集団が単一のハプロタイプで固定されてい
るため，一見するとモザイクのようなパターンが形成
されている。ハナノキは，更新適地となる光環境のよ
い湿地が創出されると，たまたまその近くにあった少
数の雌木から種子が散布され，次世代の個体群が成立
する場合が多い。モザイクのようなパターンは，更新
時に強い創始者効果をもつハナノキの生態をよく反映
した特徴と考えられる。さらに，ハナノキが生育する
湿地は普通，急斜面を含む尾根部に隣接する。果実は
風で散布されるが，大部分の種子は，樹高よりもはる
かに高い尾根を越えることができず，近距離に散布さ
れている可能性がある。

４．境界の探索と保全単位の設定

　ハナノキのハプロタイプの分布には明瞭な地理的ま
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とまりがみられた。そこで，主たる分布域である周伊
勢湾地域の集団を対象に，ハプロタイプのまとまりを
示す遺伝的境界線を引き，保全単位を設定することに
した。
　 遺 伝 的 境 界 の 探 索 に は，BARRIER25，26）と
SAMOVA27）という二つの手法を用いることにした。
BARRIERは，①サンプル地点を基点にしてボロノイ
図を描き，②ボロノイで隣りあう集団間の遺伝的距離
が最も大きくなる辺を選択し，③以後，それにつなが
るように遺伝的距離の大きい辺をなぞって境界を探索
する手法である。遺伝的距離の計算には，ハプロタイ
プ間の系統的な距離を考慮せずに距離を求める手法
（パーセンテージ類似度指数を遺伝子データに拡張し
た手法）を用いた28）。これはデータにcpSSRという，
ホモプラシーを強く示す変異が多かったため，ハプロ
タイプ間の真の系統的距離をはかることが難しかった
からである。しかし，cpSSRの変異が少ない場合には，
系統的な距離を反映させて集団間の距離を求めること
も可能である。
　SAMOVAは，ボロノイ図を描いた後，集団全体を

図－２　ハナノキの葉緑体DNAハプロタイプの分布。図中の円グラフがサンプル集団のハプロタイプの割合を示す。円グ
ラフに付随する番号は，サンプル集団の番号。Saeki & Murakami（2009）17）を改変。

図－３　ハナノキの葉緑体DNAハプロタイプネット
ワーク。Saeki & Murakami（2009）17）を改変。
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ランダムにいくつかのグループに分けるよう指定し，
これをグループ間の遺伝的組成の違いが最大になるま
で繰り返して境界を探索するという手法である。たと
えば，２から30までのサンプル集団をグループ数（K）
＝２として二つに分けるよう指定すると，SAMOVA
のプログラムが無作為にいろいろな組み合わせを試行
し，グループ間の変異が最大となるような組み合わせ
を解として提示する。これを，K＝３，K＝４，とグルー
プ数を変えて試行し，分かれ具合の良さを示すFct値
が最大になるまで境界を探索する。SAMOVAは，
BARRIERに比べて地理的に隣接していない集団を同
じ遺伝的グループに選択できること，遺伝的距離の大
きい境界に引きずられることなく柔軟にグループ構造
を認識できることなどのメリットがある。一方
BARRIERは，アルゴリズムがシンプルで手計算でも
境界を探索できることという利点がある。BARRIER
とSAMOVAの詳しい解説については，それぞれの手
法を記述した論文25，26，27）および立田ほか（2008）29）を
参照されたい。
　BARRIERとSAMOVAを用いた結果，類似した境界
のパターンが検出された（図－４）。そこで，二つの
結果を統合して６つのユニットからなる保全単位案を
作成した（図－５）。６つの保全単位間でハプロタイ
プの類似度を計算したところ，平均で0.03，最大で
0.13という低い値が得られた。これは，各ユニット
の特異性が高いことをあらわしている。また塩基置換
はcpSSRに比べて分子進化速度が遅いという特性を
考慮し，塩基置換のみで検出された境界も提示した。
塩基置換で検出された境界も木曽川流域と天竜川流域
の系統の類似性を支持していた。cpSSRによって検出
される遺伝構造の解釈については注意が必要だが，ほ
かの変異と同様の構造を検出する場合もあり30），ユ
ニットの検討に有用な情報の一つと思われる。

５．終わりに

　本研究では，希少樹種ハナノキについて，葉緑体
DNAの変異にもとづく遺伝構造を明らかにした。さ
らに空間解析を用いて遺伝的境界を探索し，保全単位
として地図化した。これらの結果は，生育地復元の際
に導入される個体ソースの決定，地域系統の生育地外
保存，および地域性苗木の生産などに応用できると考
えられる。今後の課題としては，葉緑体DNAだけで
なく，他の遺伝情報も組み合わせて総合的なユニット
を検討することがあげられる。葉緑体DNAは核ゲノ
ムとオルガネラゲノムの有効な集団サイズの違いから

共通の祖先までさかのぼれる時間が短いという特異性
を持つ。また，単一の遺伝子系図を示しており，形態
など自然選択の影響を受ける形質の分化と必ずしも相
関が高いわけではない。したがって，まだ検出しきれ
ていない遺伝構造が存在する可能性があり，研究を進
めているところである。
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ル集団の番号である。Saeki & Murakami（2009）17）を
改変。
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