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論文審査の結果の要旨

生物進化を考える上でどのように種が分化し形質の進化が起きてきたかを知るととは重要であるロ

このためには最近に分岐し形質が異なっている集団の歴史、つまり集団の分岐時点、過去のサイズ、

や移住率、を推定し、また形質変化の遺伝的機構を明らかにすることが必要となる。

針葉樹ヌマスギ（Taxodium distichum）には北米湿地に生育し形質や生育地が異なる 2変種baldc

ypresssとpondcypresssがあり、韓の分化が起こりつつある樹木種として種分化過程を明らかにする

ための格好の研究材料である。そこで本論文では、集団遺伝学的手法を使って北米ヌマスギ集団の

解析を行った。

まず、北米各地の 12集団で合計 96個体のヌマスギから針葉をサンプノレし、各個体の 47核遺

伝子座の塩基配列を、次世代シークエンサーを使って決定した。サンガーシークエンサーを使うて

決定した少数値体での塩基配列との比較により、扶世代シークエンサーから得られたデータが、適

切な処理を行った後は十分解析に使える精度を持つことを確かめた。得られたデータにBayesi'.去など

尤度を使う統計的手法を適用し、ヌマスギ集団の構造と歴史及び過去に働いた自然淘汰の推定を行

った。その結果、ヌマスギ集団はミシシッピ一川沿いのbaldcypress、ブロリダのbaldcypressとpon

dcypressの3グループに分かれ、この 3グノレープは数百万年前に分岐した後、比較的高いレベルの

遺伝子流動を保って進化してきたことが推定された。しかもミシシッピ一川のbaldcypressとプロリ

ダのpondcypressはフロ日ダ、のbaldcypressとの分岐時点で非常に小さな集団であったがその後拡大

したことが示唆され、 pondcypressやミッシピーのbaldcypressがフロリダのbaldcypressから生じた

集団であることが推測された。またフロリダのpondcypressとbaldcypressの遺伝的分化の指標で、あ

る凡rfi置は 7%程度だったが、この遺伝的分化には少数の遺伝子座のみが寄与しており、これらの遺

伝子座が形態や生態的な違いに関与していることが示唆された。

Ixにヌマスギの適応形質のーっとして皐魁耐性を選び、その遺伝的機構を知るために早曲が租き

たテキサス集団から 95個体のヌマスギをサンプノレし、各個体の枯損状況と 14 1核遺伝子座の塩

基配列を決定して関連解析を行った。枯損状況と有意な関連を持つ遺イ云子は見つからなかったが、

樹高と相聞を持つ 1遺伝子座が見つかった。樹高と枯損状況に相闘があるので、サンプ／レ数や遺伝

子座数を増やすことによって、今後この遺伝子の早蹴耐性への関与を明らかにする必要がある

以上の研究は、進化生物学と集団遺伝学についての重要な貢献である。よって、本論文は博士（理

学）の学位論文に値するものと認、める。


