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短報

連鎖地図を利用した染色体ごとの解析による‘染井吉野の起源推定の試み

鶴田燃海*• I• 王 成2 • 加藤珠理3 • 向井 譲l

染井吉野＇は日本で最も親しまれているサクラの品種で．エドヒガンとオオシマザクラとの雑種といわれている。本研究は

エドヒガン，オオシマザクラそれぞれ3集団で‘染井吉野の連鎖地図に座乗する SSRマーカー 27座の遺伝子型を決定し．こ

の野生種における対立遺伝子頻度を基に‘染井吉野’のそれぞれの対立遺伝子の起源を推定した。 54個の‘染井吉野’対立遺伝子

のうち.44.4%がエドヒガン由来， 33.3%がオオシマザクラ由来と推定された。残りの22.2%は．どちらの種でも頻繁にみ

られるまたは両種ともに稀な対立遺伝子のため．由来は不明とした。染色体ごとにみると．複数の染色体でエドヒガンとオオ

シマザクラに由来する領域とが混在していた。この結果は． ‘染井吉野＇の染色体が乗り換えを経て形成されたことを意味し．

染井吉野＇が 1回の種間交雑による雑種ではなく，より複雑な交雑に由来することが示唆された。
キーワード：アサイメントテスト．雑種起源．染色体．ソメイヨシノ,SSR 

Momi Tsuruta, *・1 Cheng Wang,2 Shuri Kato,3 Yuzuru Mukai1 (2017) Map Based Estimation of the Origin of Japanese Flower-

ing Cherry Cultivar, Cerasus x yedoensis'Somei-yoshino'Fujino with an Assignment for Each Chromosome. J Jpn For Soc 99: 

210-213 Cerasus X yedoensis'Somei-yoshino'Fujino, one of the most popular flowering cheny cultivars in Japan, is considered a hy-

brid of Cerasus spachiana and Cerasus speciosa. In the present study, 27 microsatellite marker loci on the genetic linkage map of 

'Somei-yoshino'were genotyped in the wild populations of C. spachiana and C. speciosa. Based on the allele frequencies in the wild 

population, two alleles of'Somei-yoshino'were assigned to each of them. Of the 54 alleles analyzed, 44. 4 and 33. 3 % were assigned to 

C. spachiana and C. speciosa, respectively. The remaining 22. 2 % were unidentified because of their equal frequencies or rare observa-

tions in both species. In addition, some chromosomes consisted of two regions derived from C. spachiana and C. speciosa, respectively. 

These results suggested that some'Somei-yoshino'chromosomes were formed by the crossing-over of hybrid ancestors. Thus, we con-

eluded that'Somei-yoshino'may not have originated from a simple hybrid such as a first filial generation, but from a more complicated 

crossing between C. spachiana and C. speciosa. 

Key words: assignment test, chromosome, hybrid origin, Somei-yoshino, SSR 

I. 緒言

染井吉野'(Cerasusx yedoensis'Somei-yoshino'Fujino) 

は， H本で最も親しまれているサクラ（バラ科サクラ属）

の園芸品種である。ほぼ日本全国に植栽され，侮年春には

私たちの目を楽しませてくれる。このため， ‘染井吉野の

起源は多くの人が関心をよせるテーマの一つとなってき

た。古くは Wilson(1916)が染井吉野＇はエドヒガン (c.

spachiana Laval. ex E. Otto) とオオシマザクラ [C.speciosa 

(Koidz.) H. Ohba] との雑種と記載したのをはじめ，人工

交配からも同様の考察がなされている (Takenaka1963 ; 

竹中 1965)。また遺伝解析からは，このうちのエドヒガン

が種子親であったと推察されている (Kanekoet al. 1986; 

Innan et al. 1995; Ohta et al. 2006)。

ただし， ‘染井吉野の起源がエドヒガンとオオシマザク

ラとの交雑による雑種第一代 (F1)ではなく，より複雑で

ある可能性がいくつかの研究により示されている。荻沼

(1977) は核型の研究により， ‘染井吉野＇が両種の戻し交

雑などを受けた F1以降の憔代だろうと推定している。

Tsuruta and Mukai (2015) も， ‘染井吉野にエドヒガンを

掛け合わせた交雑家系においてみられた雑種不和合性の遺

伝様式が， ‘染井吉野’を単純な両種のEとすると説明が

＊連絡先著者 (Correspondingauthor) E-mail: m.tsuruta.lfme@gmail.com 

つかないと報告している。また，最近のマイクロサテライ

ト (simple sequence repeat : SSR) マーカーを用いたクラ

スタリング解析からは， ‘染井吉野’の遺伝子組成がオオシ

マザクラとエドヒガンの他に，ヤマザクラ [C.jamasakura 

(Sieb. ex Koidz.) H. Ohba] とも 10%ほど一致することが

報告されている (Katoet al. 2014)。起源を正確に決めか

ねる原因としては，これまでの分析では例えば侃性遺伝す

る葉緑体マーカーなど，解析する遺伝子座がごく限られた

ことが挙げられる。また，フィンガープリント法による

Innan et al. (1995)や， SSRマーカー 26座を用いた Katoet 

al. (2014)のように多くの遺伝子座を解析した例もあるが，

どちらもゲノムのどの領域のマーカーを用いているかは不

明で．ゲノムワイドな解析と呼べるかは疑問が残る。

近年，ようやく Tsurutaand Mukai (2015) により‘染井

吉野の連鎖地図が構築され，マーカーの連鎖地図上の位

置情報が利用可能となった。そこで本研究は，この連鎖地

図からゲノム全体をカバーするよう遺伝マーカーを選び，

その遺伝子座の対立遺伝子がオオシマザクラおよびエドヒ

ガンの野生個体群にどれほど保持されているのかを調べ

た。これにより．ゲノム全体にわたり‘染井吉野の起源の

推定を行った。また連鎖地図の作成からは，遺伝子座ごと

に各対立遺伝子が両親のどちらの染色体に座乗していたの

l岐阜大学応用生物科学部 〒501-1193 岐阜県岐阜市柳戸 1-1(Faculty of Applied Biological Sciences, Gifu University, 1-1 Yanagido, Gifu 
501-1193, Japan) 
2岐阜大学大学院連合農学研究科 〒501-1193 岐阜県岐阜市柳戸1-1(The United Graduate School of Agricultural Science, Gifu University, 1-
1 Yanagido, Gifu 501-1193, Japan) 
3国立研究開発法人森林研究・ 整備機構森林総合研究所多摩森林科学園 〒193-0843 東京都八王子市廿里町1833-81(Tama Forest Science 
Garden, Forestry and Forest Products Research Institute, 1833-18 Todori, Hachioji, Tokyo 193-0843, Japan) 
(2017年2月17日受付， 2017年8月5日受理）
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かを決めることができる (JSTAGE電子付録付図ー1)。こ

うして決定した染色体ごとの遺伝子型（グラフ遺伝子型）

は．交雑家系や雑種集団において．それぞれの染色体領域

がどちらの交雑親または種に由来するのかの同定に用いら

れてきた(Youngand Tanksley 1989; Rieseberg et al. 1995)。

本研究ではこの手法を応用し，各染色体の領域ごとにオオ

シマザクラおよびエドヒガンのどちらの種に由来するのか

を推定することで， ‘染井吉野’がどのような交雑に由来す

るかを考察した (JSTAGE電子付録付図一1)。この染色体

ごとの起源の推定は． より確からしい‘染井吉野’の起源を

明らかにすると同時に，将来的に‘染井吉野’の興味のある

形質がどの種に由来するのかを明らかにするなど．育種に

も貢献する重要な情報となることが期待される。

II. 材料と方法

l. 交雑家系および‘染井吉野’の染色体に座乗する対立

遺伝子の決定

染井吉野を含むサクラ属は 2倍体で， 16本の染色体

を持つ (2n= 2x = 16; Oginuma and Tanaka 1976)。これと

一致する 8連鎖群からなる‘染井吉野＇の連鎖地図が． ‘染

井吉野とエドヒガンとの交雑による実生の分離を基に (F1

法：鵜飼2000)構築された (Tsurutaand Mukai 2015)。こ

のF1における‘染井吉野’由来の対立遺伝子の分離データ

から対立遺伝子間の連鎖関係を調べ， ‘染井吉野’の持つニ

つの対立遺伝子がどちらの染色体（仮に Chr-a,Chr-bと

する）に座乗するのかを連鎖地図に座乗する SSR59座で

決定した。なお，連鎖解析には MapMaker/exp ver 3. 0 (Lin-

coin et al. 1992) を用いた (LOD, 3. 0 ; Rec, 40)。

2. エドヒガンおよびオオシマザクラ野生種個体群の

SSR遺伝子型の決定

エドヒガン (IJR,23個体； KWZ, 16個体； SGM, 22 

個体）およびオオシマザクラ (NII,20個体； OHS, 20個

体； PEN, 20個体）それぞれ三つの野生個体群の DNAを

実験に用いた (JSTAGE電子付録付表ー1)。‘染井吉野の

連鎖地図から．連鎖群ごとに平均マーカー間距離が20cM

程度となるよう SSRマーカーを選び．野生個体群の遺伝

子型を決定した。 SSRの増幅は基本的には Tsurutaand 

Mukai (2015) に従って行い，一部， Blacketet al. (2012) 

によるユニバーサル蛍光プライマーを用いた。電気泳動に

はDNAAnalyzer 4200S-lG (LI-COR) を用いた。

得られた遺伝子型から，遺伝子座ごとにエドヒガンとオ

オシマザクラの種間の遺伝子同一度 (I,Nei 1973) を，

LX認 iiとして算出した。ここで， XikおよびXiiは，ある遺伝

子座における対立遺伝子 iのエドヒガンおよびオオシマザ

クラにおける頻度を表す。また両種間の遺伝子多様度を，

HedrickのG'sT(2005)で示した。

3. '染井吉野の対立遺伝子の起源の推定

複数の遺伝子座の遺伝子型と個体群の対立遺伝子頻度か

らPaetkauet al. (1995, 2004)は．ある個体がどの個体群

に所属するのかを推定している（アサイメントテスト）。

このアイデイアを対立遺伝子ごとに適用することで． ‘染

井吉野の対立遺伝子の由来を以下のように求めた。ある

遺伝子座について，エドヒガンおよびオオシマザクラ個体

群における‘染井吉野の持つ対立遺伝子 (Chr-a,bそれぞ

れに座乗する対立遺伝子 aiおよびaz)の頻度を，それぞ

れXalk" Xallまたは Xa2k" Xa21とする。‘染井吉野の対立遺伝

子が任意の種を起源とする確率 (La)は，この対立遺伝子

頻度と一致する。このとき尤度は一Iog(L』で与えられ，

-log(ム）が低い方の種を‘染井吉野’の対立遺伝子の由来

種と決定した。なお野生種個体群において対象の対立遺伝

子がみつからない場合仮に 0.001の頻度を割り振り，尤

度を計算した。

なお，この手法は一対立遺伝子のみで推定を行うため，

Paetkau et al. (2004)のような由来決定の信頼性を統計学

的に評価することができない。そこで本研究では対立遺伝

子ごとに両種への尤度をプロットするとともに (JSTAGE

電子付録付図ー2)' 暫定的に次の二つの方法で基準を下

回った場合，その対立遺伝子の由来は不明と判断した。

1)両種の尤度の比（エドヒガン／オオシマザクラ）の常

用対数を LOD値とし，両種の尤度の差が2倍以上あるこ

と (ILODI >O. 301)。2)任意の対立遺伝子がそれぞれの

種から得られる確率に差があること (P< 0. 05, Fisherの
正確確率検定）。

最終的に， ＇染井吉野’のそれぞれの染色体を，エドヒガ

ンとオオシマザクラ由来の領域に塗り分けた（グラフ遺伝

子型）。なお，領域の境界は隣の遺伝子座との中点とした。

III. 結 果

1. 解析に用いた SSR遺伝子座

連鎖解析によりそれぞれの遺伝子座における対立遺伝子

を， ‘染井吉野の 2組の染色体にそれぞれに割り振ること

ができた (JSTAGE電子付録付表ー2)。ゲノム全体をカバー

するよう，合計27のSSR遺伝子座を八つの連鎖群から選

抜した（表ー1)。ただし，増幅の不安定さから，第7連鎖

群は 1座しか解析できなかった。

これら 27座について，エドヒガンおよびオオシマザク

ラにおける遺伝子型を決定したところ，多くの遺伝子座に

おいて両種の保有する対立遺伝子の組成には違いがみられ

た。このため種間の遺伝子同一度Iは5座 (CPPCT023,

0. 237; CPPCT027, 0. 105 ; EMPA004, 0. 104 ; EMPaS13, 

0. 108 ; UDP96-001, 0. 433) を除き， 0.1を下回り，また

G'sTも平均0.852と，今回用いた遺伝子座は両種間で十分

に分化していることが示された（表—1) 。

2. 野生種個体群における‘染井吉野’の対立遺伝子の頻度

染井吉野の持つ 2つの対立遺伝子の多くは，エドヒガ

ンまたはオオシマザクラの野生個体群において保持されて

いた。ほとんどの対立遺伝子は，片方の種で多く， もう一

方の種では少ないといった，頻度に違いがみられた（表—

1)。一方，対立遺伝子頻度を基にした尤度からは 11の対

立遺伝子が (ILODI<O. 301), 正確確率検定からは 9の

対立遺伝子が (P>O. 05), どちらの種に由来するかを判

断できなかった（表—1) 。これらの対立遺伝子は，エドヒ

ガンおよびオオシマザクラどちらの種においても同程度の

頻度，または両種において出現頻度が低い（もしくは全く
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表ー1. 解析した追伝子座のエドヒガンとオオシマザクラ種間の追伝的多様性および‘染井吉野’対立辿伝子 (a1, az)の頻度を基にし

た対立辿伝子の由来の椎定

lnter-spec,fic gene d1vers1ty of analyzed 1rncrosatell1te loci and esurnauon of the ong111 of 0Sorne1-yosh1no'alleles (a1, 02) based on allele 

frequencies in Cerasus spacluana and C. spectosa. 

対立追伝子 a,の頻度 尤殺一Jog(Lail 対立遺伝子 a,の栢1虻 尤股―log(La,) 
染色休 Fishers Fisher＇ s 
（述l/i群）迅伝子座 RcP 1¥々/ I G'ヽ1

エドヒカ・ン オオシマ エドヒガン オオシマ
LOD 
exact test エドヒガン オオシマ エドヒガン オオ シマ

LOD 
i:xact test 

ザクラ ザクラ ザクラ ザクラ

Chr-1 CPPCT016 3) 21 0 028 0 809 

゜
0 182 6叩8 I 705 -0 608 0 135 0 009 2 005 4 700 0 370 

CPPCT027 3) 15 0 105 0. 582 0 267 0 054 I 322 2 927 0 345 0 l 0. 509 2 303 0 675 -0 533 
UDP96-005 7) 6 0 027 0. 983 I 0 027 

゜
3 620 h,j. 

゜
0 464 6 908 0 767 -0 954 

CPPCT026 3) 3 0 Oi9 0 9•16 0. 981 0 OiO 0 019 2 65i 2 14,1 0 019 0 553 3 9i0 0 593 -0 826 
BPPCT028 2) 14 0 01 I O 969 0 509 

゜
0 676 6 908 I 009 0 25 

゜
I 386 6 908 0 697 

Chr-2 EMPA007 4) 15 0 03i O 803 0 183 0. 03i I 696 3 296 0 288 0 050 0 222 2 996 I 504 -0 299 
BPPCT002 2) I 0 I 0 888 

゜
0 ll9 6 908 I 76•1 

゜
0 966 6 908 0 035 -2 299 

BPPCT03,J 2) 8 0 001 0 999 0 848 

゜
0 165 G 908 I 623 

゜
0 377 6 908 0 975 -0 850 

pchgmsl 6) 23 0 015 0 908 0 083 0 063 2 <185 2 773 0 048 /IS 

゜
0 420 6 908 0 868 -0 901 

Chr-3 EMPaSl2 5) 15 0 006 0 975 0 339 

゜
I 082 6 908 0 805 

゜
0 0-13 6 908 3 157 -0 340 ． 

EMPaS05 5) 17 0 028 0 874 0 259 

゜
I 351 6 908 0 709 

゜
0 272 6 908 I 302 -0 725 

Chr-ヽI BPPCTOIO 2) 11 0 058 0 845 0 22i 0 167 I ,132 I 792 0 083 "' ゜
0 009 6 908 4 682 -Q ]69 II S 

EMPaSl3 5) 12 0 108 0 524 0 222 

゜
I 50•1 6 908 0 662 ... 0 056 

゜
2 890 6 908 0 378 ． 

BPPCT005 2) 1'I O 010 0 982 0 063 0 028 2 773 3 565 0 109 ,,., 

゜ ゜
6 908 6 908 

゜
n.s 

BPPCT040 2) 14 0 015 0 969 0 636 0 018 0 452 <I 025 0 950 拿＊＊

゜
0 482 6 908 0 730 -0 9i 6 • • ・

EMPnSIO 5) 18 0 025 0 890 0 163 

゜
I 81 I 6 908 0 581 

゜
0 172 6 908 I 758 -0 594 

Chr-5 BPPCT026 2) 17 0 015 0 972 0 Oi5 0 018 2 584 4 OOi 0 191 II s 0 009 0 809 -1 663 0 212 -1 343 
BPPCT037 2) 22 0 039 0 88-1 0 429 

゜
0 3.17 6 908 0 911 ... 

゜
0 -164 6 908 0 767 -0. 954 

BPPCT038 2) 18 0 009 0 953 0 295 0 019 I 222 3 989 0 SJ.I 0 009 0 019 4 718 3 989 -Q. 073 II S 
BPPCTOl-1 2) 18 0 I 0 "21 

゜
0 865 6 908 0 902 

゜
0 027 6 908 3 602 -Q 283 II S 

Chr-6 UDP96-001 7) 5 0 433 0 346 0 279 

゜
I 2ii 6 908 0 733 0 481 0 886 0. 732 0 121 -0 782 

EM PAOO~ 4) 24 0 10-1 0 48i 0 208 0 088 l 569 2 434 0 191 

゜
0 061 6 908 2 790 -0 394 .. 

CPPCT023 3) 4 0237 0782 l 0 23i 

゜
I 440 h,j. 

゜
0 ,174 6 908 0 747 -0 966 

UDP98-021 7) 18 0 0•13 0 926 0 114 0 009 2 Iii 4 736 0 339 ．． 0 316 0 018 1 153 4 043 0 545 

Chr-7 CPPCT017 3) 26 0 036 0 677 0 086 

゜
2 451 6 908 0 450 拿•

゜
0 036 6 908 3 314 -0 319 "・' 

Chr-8 CPPCT006 3) II O 0•11 0 92•1 0 769 0 048 0 262 3 035 I 063 

゜
0 096 6 908 2 342 -0 470 .. 

AM287842 I) 10 0 I 0 112 

゜
2 189 6 908 0 ,199 

゜
0 939 6 908 0 063 -2 037 

仰 対立追伝子数 ／ 逍伝子同一1虻 (I一種1111の逍伝子多様度）• G',,-. 種間の逍伝子分化係数 (Hcdnck2005)。'References I) Tsuda er al 2009, 2) Drr¥cwanger er al 2002、 3) A ranzana et al 
2002, 4) Cbrkc and Tobuu 2003, 5) Vauglwn and Russell 2004. 6) Sosinski cl al. 2000. 7) Testolin c1 al. 2000 種11¥Jの対立迅伝子りii度の必のイ［む性は ，'s (有慈性なし）.'(5%). "(¥"o) 
'"(>O 1%)で表した (Fishersexact test)。

みられない）ことで，由来が不明と判断された。最終的に

エドヒガン由来と判断された対立辿伝子は24個(44.4%).

オオシマザクラ由 来 は 18個 (33.3%), 不明は 12個

(22. 2%) となった （表ー1)。この尤度を基にした染色1本ご

との染井吉野の由来を図一lに示した。

IV. 考 察

本研究では，ゲノム全体をカバーするよう選ばれたマー

カーを用い， ‘染井吉野の起源の椎定を行った。多くの辿
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かった。一方で，対立追伝子が両種の野生種からみつから

た （例えば C血 4bの BPPCT005や BPPCT010, Chr-5bの

BPPCT038など）。これらの結果は，‘染井吉野＇がエドヒ
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染井吉野の片親となったオオシマザクラが，房総半島の
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図一1. '染井吉野 の染色体ごとの由来のグラフ追伝子型

Graphical genotyping of origin of Cerasus x yedoensis'Some1-

yoshino'on each chromosome. 

LOO値を基に．それぞれの染色体をエド ヒガン由来の領域 （マゼンダ）と

オオシマザクラ由来の領域 （シアン）とに樅り分けた。なお領域の様界は

隣接するマーカーとの中点とし 地図距離には Tsurulaand Mukai (2015) 

の値を用いた。斜線および白色の領域はそれぞれ未解析およ ぴ由来の不

明な領域を示す。
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の地域の個体は用いていないことには留意する必要がある。

また本研究では， ‘染井吉野のそれぞれの染色体の遺伝

子型（ハプロタイプ）を決定することで，染色体ごとに起

源を推定することが可能となった。これまでの両種の雑種

であるとの説を支持するよう，多くの染色体では片方の染

色体がエドヒガン由来， もう一方がオオシマザクラ由来と

推定された（図一lにおける Chr-2, 3, 5, 7, 8)。一方，

第 1染色体 (Chr-la, lb), 第4染色体 (Chr-4b) および

第6染色体 (Chr-6b)にみられたモザイク状の由来（図ー1)

は，さらに興味深い示唆に富む。例えば， Chr-laの上端は

オオシマザクラ由来と推定されたが，以降は全てエドヒガ

ン由来と判断された。もう一方の染色体Chr-lbはさらに

複雑で，染色体の両端ではエドヒガン由来，中央ではオオ

シマザクラ由来と判断された。これらの遺伝子座はいずれ

も種間の分化が大きく，たまたま頻度が逆転したとは考え

難い (I,0. 011-0. 043: G'sT, 0. 926-0. 969: 表—1, JSTAGE 

電子付録付図ー2)。由来の推定が正しいとするなら，両種

に由来する領域の混在は，雑種の親から組み換え型の染色

体を引き継いだとしなければ説明がつかない（付図ー1)。

なお， Chr-lbでは少なくとも 2回の乗り換えが予想され

る。このことは染井吉野がエドヒガンとオオシマザク

ラの一度の交雑による雑種ではなく，より交雑が進んだ世

代であることを強く示唆する。さらに，第 1染色体はどち

らも乗り換えが推定され（図一1), 両親がともに雑種であ

る可能性もある。ただし， ‘染井吉野は自家不和合性を示

すので（鶴田ら 2012), 恥などの自殖系統とは考えにく

い。

本研究は，連鎖地図を利用することで，染色体ごとの由

来および染色体の過去の乗り換えの存在を推定することが

できた。染色体に着目したこの発想は，これまでの起源推

定にはない新たな手法である。これにより， 1). 染井吉野'

の染色体の一部の起源がエドヒガンおよびオオシマザクラ

以外の種にある可能性，また 2). 染井吉野＇は単純な凡で

はなく， 染井吉野の両親それぞれも雑種である可能性を

示すことができた。今後，この手法に高密度な解析および

ヤマザクラなど他の野生種を加えることで，より正確な

染井吉野の起源を示すことが期待される。
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