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背景と⽬的

 北海道のコナラ属には，コナラ，ミズナラ，カシワが分布する。これらのナラ類では中間的な形質を持つ個体や集団が⾒られ，種間
で遺伝⼦交流が⾼頻度に⽣じていると考えられている。したがって，コナラ属の遺伝資源保全のために，種内及び種間の遼伝的変異の
実態を明らかにすることが重要である。特に，北海道内ではコナラの分布域が狭く，道央部で分布北限に達することなどから，この種
では集団の分断・孤⽴化が⽣じやすいと予想される（図１）。このような集団の分断・孤⽴化は遺伝的浮動と近親交配を伴い，分布限
界付近では分布域中⼼部よりも集団内の遺伝的多様性が低くなる⼀⽅，集団間の遺伝的分化の度合いが⾼くなると予想される。このこ
とを検討するため，アロザイムと葉形質を⽤いて北海道内のコナラ10集団の遺伝的変異を推定した。

 

図１. 北海道におけるコナラの分布域と調査地

●︓⼤集団，■︓隔離集団

成 果

 北海道内のコナラ10集団のアロザイム８遺伝⼦座（AAP-1，AAP-2，FE-1，FE-2，GDH，GOT，MNR，PGI）を分析した結果，
１遺伝⼦座あたりの対⽴遺伝⼦数と遺伝⼦多様度は，それぞれ2.00〜2.66，0.18〜0.30であり，遺伝的多様性に地理的変化に対応し
た⼀定の変化は認められなかった。また，多型遺伝⼦座の割合と１遺伝⼦座あたりの平均対⽴遺伝⼦数については，道央地域の⼤集団
の値は隔離・半隔離集団の値よりも低かった（表１）。⼀⽅，近親交配の度合いを⽰す固定指数に関しては，コナラ10集団の推定値
が０に近い値となり，近親交配の程度はかなり低いものと推定された。これらの結果は，隔離された⼩集団で遺伝的多様性が減少する
という予想に反している。これらのコナラ10集団で集団レベルの葉形質の分散分析を⾏った結果，葉柄率と葉脈密度以外の９形質
（葉幅・葉⻑・形状⽐・葉柄⻑・葉脈数・葉脈⾓・鋸⻭⾓・鋸⻭幅・鋸⻭深）に関しては，道央地域の⼤集団と他地域の隔離・半隔離
集団との間に有意な差が認められた。⼀⽅，コナラ10集団のこれらの葉形質の値は，すべて道央・道南のカシワ２集団（⽩⽼・⽯
狩）・ミズナラ３集団（⼤沼・広尾・札幌）の値と有意に異なっていた。

表１. コナラ10集団のアロザイムにおける多型的遺伝⼦座の割合（P1）遺伝⼦座あたりの平均対⽴遺伝⼦数（Na）および遺伝⼦多様
度（Hs）

１集団あたり54〜60個体で分析した結果を⽰す。

表２. 北海道コナラ属３種の葉形質における主成分の累積寄与率と固定ベク
トル

第１主成分＝PC1，第２主成分＝PC2

 以上のコナラ10集団・ミズナラ３集団・カシワ２集団で葉の８形質（葉⻑・葉幅・葉柄⻑・葉脈数・葉脈⾓・鋸⻭⾓・鋸⻭幅・鋸
⻭深）の集団平均値を⽤いて主成分分析を⾏った結果，コナラ⼤集団・コナラ隔離⼀半隔離集団・ミズナラ３集団・カシワ２集団の４
グループが２つの主成分で識別できた（表２，図２）。また，コナラ10集団の中でコナラの隔離⼀半隔離集団は，カシワあるいはミ
ズナラ集団に近い位置にあった。この結果は，これらコナラ隔離集団では，コナラと他２種との雑種形成が⽣じやすく，その結果とし
て⼤集団と異なる葉形質を持ちやすいことを⽰唆している。

 

図２. コナラ属３種の葉形質の主成分得点

主成分の固有ベクトルは表２に⽰す。○⼤集団 ●隔離集団 △ミズナラ □カシワ
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