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【第 1回森林遺伝育種学会奨励賞受賞研究】 

DNAマーカーを用いた日本のサクラの遺伝的特性の解明 

加 藤  珠 理*, 1 

 
 

はじめに	 

 
	 サクラは日本を象徴する樹木といっても過言ではなく、

古くから多くの人々に愛され、親しまれてきた。私はこ

れまでに野生のサクラから伝統的なサクラの栽培品種ま

で、広くサクラの遺伝的変異に関する研究を行ってきた。

代表的な成果としては、野生種のオオシマザクラを中心

に行った研究がある。私はオオシマザクラを材料として、

サクラを含む多くの林木に見られる自家不和合性に着目

して、その制御に関与する S 遺伝子座の解析を行い、野
生集団における S 遺伝子の対立遺伝子の頻度などを明ら
かにした（Kato and Mukai 2004；Kato et al. 2007）。また、
S 遺伝子座と進化的に中立なマイクロサテライト（SSR）
遺伝子座との比較解析により、集団遺伝構造や遺伝子流

動における頻度依存選択の効果について明らかにした

（Kato et al. 2012a）。この他、葉緑体DNA、AFLP、核SSR
マーカーを用いて、伊豆半島と伊豆諸島に分布するオオ

シマザクラの野生集団について集団遺伝構造の解析を行

い、各集団の成り立ちや集団間の関係についても解明し

た（Kato et al. 2011）。更に、オオシマザクラを対象とした
DNA解析の研究成果をベースにして、これまで曖昧であ
ったサクラの栽培品種について正確な識別とその由来の

解明を、DNAマーカーを用いて高い精度で行った（Kato 
et al. 2012b；Kato et al. 2014）。本稿では、私がサクラを対
象として行ってきた研究について紹介する。 
 
 

自家不和合性を制御する遺伝子の特性	 

 
	 私の博士論文の研究テーマでもあった「自家不和合性

（self-incompatibility, SI）」は自殖を回避する仕組みの一つ
で、多くの植物における遺伝的多様性の維持に貢献して

いる。自家不和合性には異型花型タイプもあるが、同型

花型タイプ（配偶体型SI及び、胞子体型SI）に関しては、

S遺伝子と呼ばれる遺伝子座によって制御され、個体は S
遺伝子座上の変異に由来する固有の S遺伝子型（通常、
S1, S2, …Snと表現される）を示すことになる。 
	 この研究で対象としたオオシマザクラはバラ科に属し、

バラ科植物の多くは自家不和合性を示すことが知られて

いる。そして、オウトウやナシ、リンゴなどのバラ科の

果樹を対象とした詳細な研究では、自家不和合性の自他

認識機構に関与する雌蕊側の因子がRNase活性を持った
糖タンパク（S-RNase）であることが解明されている。私
はこの点に着目して、S-RNaseをコードする遺伝子の多型
分析を行うことで、オオシマザクラのS遺伝子座の解析
を可能にした。 
	 オオシマザクラのような自家不和合性植物では S遺伝
子型が一致する場合、他家受粉であっても不和合となる

が、突然変異や移入によって、集団内に新しく加わった S
対立遺伝子はそれまでに存在していたどの S対立遺伝子
とも和合となるため、次世代の頻度が増加すると考えら

れる。このように、出現頻度の低い S対立遺伝子ほど適
応度が高くなる効果は頻度依存選択として知られており、

集団遺伝学の分野では古くから研究されてきた。この研

究では、オオシマザクラの S遺伝子座における集団遺伝
構造や遺伝子流動のパターンが、中立遺伝子座（SSR）と
は大きく異なることを明らかにして、頻度依存選択の効

果を示すことができた。 
 
 

オオシマザクラの集団遺伝構造	 

 
	 自家不和合性の研究をきっかけとして、私は本格的に

サクラの研究を進めるようになり、伊豆半島と伊豆諸島

に生育するオオシマザクラについて、詳細な集団遺伝構

造を調べることにした。核 DNA の解析は AFLP 分析と
SSR分析により行い、葉緑体DNAについては塩基配列を
直接、解読することにより、葉緑体ハプロタイプを決定
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した。その結果、遺伝的多様性の指標であるヘテロ接合

度やAllelic richnessは、本州から離れた島の集団ほど低下
する傾向がみられた。また、核DNAの多型データに基づ
いたSTRUCTURE解析の結果や葉緑体ハプロタイプの分
布状況から、オオシマザクラは大きく 3 つのグループに
分けられた。1つ目は伊豆半島，大島，新島，神津島の集
団、2つ目は三宅島，御蔵島の集団、3つ目は八丈島の集
団であった。ただし、伊豆半島では雑種と思われる個体

が存在するので，伊豆諸島の集団とは区別した方がよい

かもしれない。オオシマザクラのように島嶼という特殊

な隔離環境に生育する植物では分布域は限られていても、

このように複雑な遺伝構造が形成されてきたものと考え

られる。 
 
 

サクラの栽培品種の識別と系統推定	 

 
	 野生のサクラであるオオシマザクラの研究がきっかけ

となって、サクラの栽培品種について研究する機会にも

恵まれた。サクラの栽培品種には、枝垂れや八重咲きな

ど野生のサクラには見られない特徴をもつものがたくさ

んあり、その分類は 20世紀初頭から本格的に進められて
きた。しかし、分類上の名称の取扱いについては、現在

も疑問の残る点がいくつかある。見かけは同じ栽培品種

であるのに別々の名前で区別されているものや、同じ栽

培品種であっても形態に違いが見られるものがあり、サ

クラの栽培品種の区分は整然としていない。こうした問

題は花の形態を観察するだけでは解決が困難であり、サ

クラの栽培品種の分類体系は混沌としたままである。ま

た、サクラの栽培品種の起源には複数の野生種が関与し、

複雑な組み合わせの交配により成立したと思われるもの

が多い。サクラの栽培品種の成立にどのような親種（野

生種）が関与したのかを推定することも、今後、その分

類体系を整理していく上で重要である。この研究では、

DNA解析を取り入れることにより、サクラの栽培品種に
おける品種間の違いや野生種との関係について詳細な解

析を行った。 
	 まず、主要なサクラの栽培品種（215品種 222クローン）
について、クローン性のパターンを整理した。多くの場

合、‘染井吉野’のように一つの栽培品種が単一クローン

から成るタイプであると判定された。おそらく、このタ

イプの栽培品種は起源となった一本の親木から、接ぎ木

などによるクローン増殖のみで継代保存されてきたもの

と考えられる。これに対して、‘枝垂桜’のように一つの

栽培品種のなかに複数のクローンが含まれるものもあっ

た。このタイプの栽培品種では、接ぎ木増殖だけでなく、

実生増殖したものが混じっているものと考えられる。ま

た、異なる栽培品種として区別されていたものが、DNA
解析では同じと見なされてしまう事例もあった。‘太白’、

‘車駐’、‘駒繋’の 3 つの栽培品種が良い例であり、こ
れらは外部形態に違いが見られないことから独立性が疑

われていた。一つの栽培品種が異なる名称で呼ばれてき

たものと考えられ、DNA解析もその可能性を支持してい
た。‘御衣黄’と‘鬱金’も、DNA 解析では違いが検出
されなかったが、これらはそれぞれ黄緑色と淡黄色の花

を咲かせることから形態的に区別できる。‘御衣黄’の枝

の中には、‘鬱金’によく似た花を持つ枝が見つかること

があり、この２つは互いに枝変わりの関係にあることが

推測される。こうした枝代わりについては、SSR のよう
な DNA マーカーを数十座用いる程度では違いを識別で
きないことが予想される。 
	 更に、サクラの栽培品種（215 品種）と野生種（13 分
類群：ヤマザクラ、オオシマザクラ、カスミザクラ、オ

オヤマザクラ、マメザクラ、キンキマメザクラ、チョウ

ジザクラ、オクチョウジザクラ、タカネザクラ、エドヒ

ガン、ミヤマザクラ、カンヒザクラ、シナミザクラ）の

遺伝子型情報を比較して、栽培品種の成立に関わった親

種（野生種）の推定を試みた。具体的には、野生種の遺

伝子型情報を参照データとすることでSTRUCTURE解析
を行い、サクラの栽培品種のDNA組成を評価した。その
結果、個々の栽培品種の成立過程にどのような野生種が

どれくらいの割合で関与してきたのかを示すことができ

た。 
 

おわりに	 

 
	 サクラを対象として私が行ってきた研究は続きのある

ものばかりであるが、これまでの研究成果はサクラの遺

伝資源の利用・管理のために広く活用されることが期待

される。今後もサクラに関する遺伝学的研究を基礎から

応用まで広く詳細に行うことで、森林科学の発展に深く

貢献していきたいと考えている。 
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