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論 文 内 容 の 要 旨

制限酵素はDNA中の特定塩基配列を認識して切断するので,この種酵素の処理によって生ずる断片の

電気泳動像の違いからDNAの分子的違いの一部を検出できる｡ これを利用して,近縁分類群の系統関係

を解明する研究がここ10年来盛んになっている｡ イネ属には, 2つの栽培種,ory3m Sativaと 0.

glaberrimaがあり,これら両種の起原に関しこれまで多くの研究がなされてきた｡本論文は,両栽培種

とそれぞれの祖先種とされている 0.perennis及び 0.breviligulataの4種について,葉緑体,ミトコン

ドリア及び核のDNAを制限酵素を用いて分析し,DNA分子の変異からみた系統関係の確立を試みたも

のである｡ 得られた内容の主な点は次のとおりである｡

1)葉緑体ゲノムの分化 :まず,0.saliva33品種,0.glaberrima8品種,0.perennis21系統,0.

4種に9型 (1-9型)の葉緑体ゲノムの分化を認めたo0.sativaの生態種,JaponicaとJavanicaの

16品種はすべて1型の,Zndicaの多くの品種は3型,一部は1型または4型の葉緑体ゲノムを有してい

た｡0.perenniSには4型と5型を除くすべての型が見られたが,1型や3型の葉緑体ゲノムをもってい
たのはアジア産の系統のみ (アメリカ産の例外的な1系統を除く)であった｡0.glaberrimaと 0.bTle-

Viligulataはすべて5型の葉緑体ゲノムをもっていた｡つぎに,栽培種と野生種に共通にみられた主要な

4種の葉緑体ゲノム (1,3-5型)を延べ11種の制限酵素を用いて分析し,これらゲノム間に6個の突

然変異を同定し,相互の進化的関係を推定した｡最後に,0.sativaにおける品種分化を明らかにするた

め,東南アジア各地から集めた75品種の葉緑体DNAを6種制限酵素を用いて分析 し,ほとんどは

Japonica-Javanicaに特徴的な1型ゲノムか,Zndicaに普遍的な3型ゲノムを有しているが,若干の品

種は10-12型と命名した変異ゲノムをもつことを示した｡

2)ミトコンドリアゲノムの分化 :0.sativaの8品種,0.glaberrimaの2品種につき,単離したミ
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トコンドリアDNAを5種制限酵素で処理して泳動パターンを比較するとともに,aptAなど4遺伝子を

含むミトコンドリアDNA断片をプローブとするサザン分析を行い,Japonica(Javanicaを含む),

Zndica,0.glaberrimaの3著聞で明瞭なミトコンドリアゲノムの分化を認めた0

3)核ゲノムの分化 :0.5ativa8品種,0.glaberrima6品種,0.perennis13系統,0.breviligula-

ta3系統より仝DNAを抽出し,2種制限酵素で処理した後,0.sativaの12染色体に対応する連鎖群の

それぞれから1個ずつ選んだDNAクローンをプローブとするサザン分析を行い,そのバンド･パターン

の違いから品種 ･系統間の遺伝的距離を推定したところ,これらの核ゲノムは(1)Zndica4品種と 0.

perennisのアジア産 5系統,アフリカとアメリカ産各 1系統,(2)Japonica2品種とJavanica1品種,(3)

0.glaberrimaと0.breviligulataの全品種 ･系統及びtねvanica1品種,(4)アメリカ産の 0.perennis
2系統,(5)オセアニア産の0.perennis全系統,の5群に分けられた｡また,0.sativaのアジア産112品
種の全DNAを同様の方法でサザン分析したところ,典型的なIndica型 (葉緑体ゲノムは主に3型)と

Japonica型 (葉緑体ゲノムはすべて1型),及び中間型の3群に大別された｡

以上の結果から,0.glaberrimaと0.breviligulataは細胞質及び核の両ゲノムからみて変異が小さく,
0.glaberrimaは0.breviligulataの栽培型とみなせること,0.sativaの生態種JaponicaとJavanica
はいずれの点からみても同一に近いこと,Zndicaは比較的大きな変異を含むが,その大部分の品種は均

一な分類群 を形成 していること,0.perennisは極めて大 きな変異を含んでお り,その一部は

Japonica-Javanicaに,他の一部はZndicaに類似していること,従って,Japonica-JavanicaとZndica

はこれら0.perenniSから独立に起原したとみなされること,細胞質と核のゲノム構成からみて核遺伝子
の移入が 0.sativaの一部品種の成立に関与していること,などが結論された｡

論 文 審 査 の 結 果 の 要 旨

近縁分類群の系統関係の解明に,核及びオルガネラDNAの制限酵素分析法やサザン分析法が最近盛ん

に用いられている｡ 本論文は,これらの方法を用いて,イネ属の2倍種,Oryu saliva,0.glaberrima,

0.pe'mnis及び0.breviligulataの葉緑体,ミトコンドリア及び核ゲノムの変異を研究し,4種の系統
関係を解明したもので,評価すべき成果は次のとおりである｡

1)4種の多数の品種 ･系統について葉緑体DNAの制限酵素分析を行い,12型の葉緑体ゲノムの分化

を認めた｡0.sativaの2生態種JaponicaとJavanicaの全品種は1型ゲノムを,別の生態種 zndicaの多

くの品種は3型ゲノムをもっこと,0.perennisは多様な葉緑体ゲノムを有し,そのうち,アジアに分布

するものに1型及び3型ゲノムがみられること,及び 0.glabem'maと0.breviligulataは共通に5型
ゲノムをもつことを明らかにした｡

2)0.sativaと0.glaberrimaのミトコンドリアDNAのサザン分析を行い,これらのミトコンドリ
アゲノムに,Japonica(Javanicaを含む),Zndica,0.glaberrima3群の分化を認めた｡

3)4種の計30品種 ･系統から仝DNAを抽出し,12連鎖群を代表するDNA断片をプローブとしてサ

ザン分析を行い,これらの核ゲノムが,(1)Zndicaとアジア産 0.perennisなど,(2)JaponicaとJava-
nica,(3)0.glaberrimaと0.brem'ligulata,(4)アメリカ産0.perenniS,(5)オセアニア産 0.perennisの
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5群に分かれることを示した｡また,0,sativaのアジア産112品種の核DNAのサザン分析から,これら

は典型的なJaponica型とZndica型,及び中間型に3大別されることを明らかにした｡

4)以上の結果から,0.perennisが最も変異に富み,ついで,Zndicaの変異が大きく,Japonica-

Javanicaと 0.ghzberrima-0.breviligulataは変異に乏しいこと,Japonica-JavanicaとZndicaは二

元的に 0.peTlennisから,0.ghtberrimaは 0.bTleViligulataから起原したこと,などが結論された｡

以上のように,本論文はイネ属Aゲノム2倍種の系続関係について多くの新知見を加えたもので,棉

物遺伝学及び栽培植物起原学に寄与するところが大きい｡

よって,本論文は農学博士の学位論文として価値あるものと認める｡

なお,平成3年2月28日,論文並びにそれに関連した分野にわたり試問した結果,農学博士の学位を授

与される学力が十分あるものと認めた｡
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