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１　はじめに�

　ハナノキは、カエデ科カエデ属ハナノキ節の雌雄

異株の落葉高木です。我が国における天然分布は岐

阜県東南部、愛知県北東部、長野県南部をその主な

分布域としていますが、長野県北西部の大町市にも

隔離分布しています。その主な生育地は人里に近い

湿地であること、また、各集団の個体数が比較的少

ないことから、絶滅が心配されている植物種であり、

環境省のレッドデータリストの絶滅危惧Ⅱ類（VU）

にランクされています。絶滅の危険性のある希少樹

種の適切な保全・管理を行っていくためには、対象

樹種の繁殖特性や更新特性を明らかにするとともに、

種全体及び各集団の遺伝的多様性を評価し、分布の

変遷の予測や集団ごとの絶滅の危険度等を明らかに

する必要があります。そこで、第１期中期計画（平

成13年度～17年度）において、希少樹種であるハナ

ノキの遺伝資源の保全・管理の指針に資することを

目的として、ＤＮＡマーカーを用いた分析手法を活

用し、遺伝的多様性の評価技術の開発を行いました。�

２　材料と方法�

　ハナノキの分布域から９集団（図－１）を選出し

分析対象としました。これらの集団から、平成13年

から平成15年にかけて採取した成葉を用いて、３種

類のマイクロサテライトマーカーによる分析を行い

ました。これらの３遺伝子座において９集団全体で

それぞれ20、７、５の計32の対立遺伝子が見出され

ました。二倍体（2n）の場合、対立遺伝子がヘテロ

接合体であれば２つの対立遺伝子が観察されます。

しかし、ハナノキでは染色体数の確認は行っていま

せんが、１遺伝子座当たり３つ以上の対立遺伝子が

確認されたので、ハナノキには倍数性があると考え

られ（北村ら、1971）、各集団の対立遺伝子頻度を推

定することができませんでした。そのため、これら

の32の対立遺伝子を、対立遺伝子の有無のデータと

して解析を行いました。また、これら９集団のうち

柄石峠集団においては、ハナノキの株構造を明らか

にするため、株内の幹の本数等の調査を行うととも

に、個体位置情報と遺伝子型情報から集団内の遺伝

構造を解析するためＳＮＤ統計量を求めました。�

３　結果と考察�

　ハナノキの遺伝的多様性のパラメータを表－１に

示します。１遺伝子座当たりの対立遺伝子数（   ）

は、川宇連集団の1.53から坂下集団の1.78まで（平

均1.63）、1遺伝子座当たりの有効な対立遺伝子数

（　 ）は、川宇連集団の1.31から不動滝集団の1.40ま

で（平均1.36）、遺伝子多様度（　 ）は、川宇連集団
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写真－１　川宇連（愛知県豊根村）のハナノキ自生地�

岐阜県瑞浪市�
（南垣外）�

岐阜県瑞浪市�
（釜戸）�

岐阜県多治見市�
（不動滝）�

岐阜県瑞浪市�
（柄石峠）�

愛知県豊根村�
（川宇連）�

岐阜県恵那市�
（亀ヶ沢）�

岐阜県蛭川村�
（蛭川）�

岐阜県坂下町�
（坂下）�

長野県大町市�
（居谷里）�
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の0.179から坂下集団の0.231まで（平均0.209）を示

しました。�

　遺伝的多様性のパラメータと集団の位置情報（北

緯、東経）との相関係数を検討しました。緯度、経

度とも１遺伝子座当たりの対立遺伝子数（　）、１遺

伝子座当たりの有効な対立遺伝子数（　 ）及び遺伝

子多様度（　 ）との間で有意な相関は示しませんで

した。集団間における遺伝的分化の程度を示す指標

である遺伝子分化係数（　  ）は、0.160となり、ハナ

ノキの持つ全体の遺伝的変異のうち、16.0％が集団間

に由来する変異であることがわかりました。集団間

の遺伝距離（　）をもとに作成したデンドログラムで

は、釜戸集団・不動滝集団と、隔離集団である居谷

里集団を含む７集団の、大きく2つのクラスターに分

かれました（図－２）。しかしながら、集団間の地理

的距離と遺伝距離（　）との間には有意な相関は認め

られませんでした。�

　以上の結果から、ハナノキの集団間の遺伝的分化

には、地理的な傾向が認められないことがわかりま

した。�

　また、個体数が多い柄石峠集団内において、多幹

個体のうち各幹を別個体とした場合のＳＮＤ統計量

による平均コアレルグラムでは、距離階級０m～５m

で特に０より大きくなり、集中分布が示されました。

一方、密接した幹を同一株とした場合のＳＮＤ統計

量の平均コアレルグラムでは、全ての距離階級にお

いて０に近い値となり、ランダム分布が示されまし

た（図－３）。このことから、密接した幹は同じ遺伝

子型を持つ傾向にあり、柄石峠集団は、萌芽によっ

て更新していると推測されました。�

　これらの調査結果等を踏まえて作成した「ハナノ

キの遺伝的多様性の評価マニュアル」は、評価結果

とともに、林木育種センター遺伝資源部のホームペ

ージ（http://labglt.nftbc.affrc.go.jp/genebank/index. 

htm）で公開されていますのでご覧下さい。�

�

引用文献�

北村四郎・村田源：原色日本植物図鑑木本編［Ⅰ］、

　　　　　　　　 453pp、保育社、大阪、1971

A

Ae

He

GST

D

D

TEL:0294-39-7012・7048, Fax:0294-39-7352, E-mail: idensigen@nftbc.affrc.go.jp, ホームページ :http://ftbc.job.affrc.go.jp/

表－１　集団別及び全体の遺伝的多様性を示すパラメータ�

図－２　９集団のＵＰＧＭＡ法による遺伝距離の�

　　　　デンドログラム�

図－３　柄石峠集団におけるＳＮＤ統計量の平均コアレ�

　　　　ルグラム�

：幹を全て異なる個体とした場合�

：密接し遺伝子型が同じ幹を同一株とした場合�
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