
１．緒　　論

　ハマダイコンRaphanus sativus var. hortensis f. ra-
phanistroidesは日本，韓国など東アジアの海岸域に自生
するアブラナ科越年生草本である。ハマダイコンは栽培
型ダイコンと同種に分類され，交雑可能である。ハマダ
イコンと栽培ダイコンの関係については，ハマダイコン
は栽培ダイコンが逸出したものであるという説と，ハマ
ダイコンは純然たる野生植物であり栽培ダイコンと同時
にあるいは前後してヨーロッパないし西アジアから伝播
してきたとする説がある。ハマダイコンには栽培ダイコ
ン品種にはほとんど見られない雄性不稔細胞質ならびに
核ゲノムにコードされる稔性回復遺伝子が高頻度で観察
される（Yamagishi and Terachi 1996; Yamagishi 1998）
ことから，ハマダイコンは栽培ダイコンとは起源を異に
する変種であるという考え方が近年では優勢である（山
岸2006）。
　ハマダイコンの遺伝的多様性についてはこれまで形態
形質（Yamaguchi 1987），アロザイム（Huh and Ohnishi 
2001），AFLP（Huh and Ohnishi 2002），葉緑体DNAの

PCR-RFLP（Ohsako and Ohnishi 2007），マイクロサテラ
イト（Ohsako et al. 2010; Han et al. 2015），葉緑体ゲノ
ムならびに核ゲノム遺伝子塩基配列（Han et al. 2015; 
Han et al. 2022），ddRAD-Seq（Kobayashi et al. 2020），
SSR-Seq（Li et al. 2021）などの手法により明らかにされ
てきた。これらの研究から，ハマダイコン自然集団内に
遺伝的変異が維持されていること，集団間では一定程度
の遺伝子流動が生じながらも全体としては空間遺伝構造
が保持されていることが明らかとなってきた。
　近年のゲノムデータの解析からは，東アジアの栽培ダ
イコンはヨーロッパの栽培ダイコンよりハマダイコンと
遺伝的に近縁であり（Han et al. 2022），ハマダイコンと
東アジアの栽培ダイコンとの間で遺伝子流動が起こって
いたこと（Li et al. 2021）が示されており，ハマダイコ
ンが東アジアの栽培ダイコンの多様性に寄与した可能性
がある。さらに，細胞質雄性不稔ならびにその原因遺伝
子の解析から，小瀬菜ダイコンや佐波賀ダイコンといっ
た日本の在来品種がハマダイコン起源であることが示さ
れており（山岸2003；山岸2006），ハマダイコンと東アジ
アのダイコン品種群の間には密接な関係が認められる。
ハマダイコンからの栽培化は現代においても試みられて
おり，例えば出雲半島に自生するハマダイコンを基にし
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た選抜育種により新品種が作出されている（伴ら2009）。
　これまでに，日本国内のハマダイコン自生集団のDNA
マーカーに基づく遺伝的変異についての報告は，前出の引
用文献の他にも複数あるが（Yamagishi et al. 1998; Ya-
mane et al. 2005; Yamane et al. 2009; 瀬戸口2017），千葉
県内の自生集団を調査対象の主眼とした報告は見あたらな
い。千葉県は，三方を海に囲まれ長い海岸線を持つことから，
ハマダイコンの自生に適した環境が広域に広がっている地
域と言える。そこで本研究では，千葉県全域のハマダイコ
ン自生集団の遺伝的変異の調査の端緒として，千葉県富津
市の富津岬の自生地に焦点をあてて調査を行うこととした。
また本研究では，栽培ダイコンも供試することで，富津岬
に自生するハマダイコンと栽培ダイコンの間の遺伝的交流
の可能性についても考察することとした。

２．材料と方法

2－1．供試サンプル
　供試したハマダイコンと栽培ダイコンを表１に示した。
ハマダイコンは，千葉県富津市の富津岬に自生する６集
団を用いた。2021年５月に各自生地で任意の５個体につ
いて種子を収集した。収集した種子は，個体ごとに鉢で
播種・栽培し，個体ごとに若葉からトータルDNAを抽
出した。栽培ダイコンは，農研機構遺伝資源研究セン
タージーンバンクのコレクションのうち10集団を用いた。
ハマダイコンと同様に，各集団５個体について若葉から
トータルDNAを抽出した。すなわち，ハマダイコンに
ついては合計６集団30個体，栽培ダイコンについては合
計10集団50個体をPCR-RFLPの調査対象とした。

2－2．PCR-RFLP
　PCR-RFLPは，Ohsako and Ohnishi（2007）を一部改
変して行った。具体的には以下のとおりである。
　各個体からのトータルDNAの抽出にはCTAB法を用い
た。PCRのプライマーには，Ohsako and Ohnishi（2007）
で報告されているもののうち，rps4-trnL，psaA-ycf3お
よびtrnL-ndhJの葉緑体DNAの３領域それぞれに対応し
たものを用いた。PCR反応液の組成は，総量50 μL，
DNA 100 ng，プライマー各500 nM，KOD-Multi & Epi
（東洋紡，日本）1 unit，dNTPs 1 mMとした。PCRサ
イクルは，94℃15秒，60℃15秒，72℃３分を28サイクル
とした。PCR産物の制限酵素処理には，rps4-trnLおよび
trnL-ndhJ領域のPCR産物ついてはMboI，psaA-ycf3領域
のPCR産物についてはDdeIを用いた。制限酵素反応液の
組成は，いずれの場合も総量20 μL，PCR産物16 μL，制
限酵素20 unitsとした。PCR-RFLP産物の電気泳動によ
る検出には，2.0％のAgarose21（ニッポンジーン，日本）
と1xTAEバッファーを用いた。検出用の蛍光試薬にはミ
ドリグリーンダイレクト（日本ジェネティックス，日本）
を用いた。100 Vで30分の電気泳動の後，波長500 nmの
LED照射下で検出を行った。

2－3．データ分析
　各PCR産物と制限酵素の組合せについて，アガロース
ゲル電気泳動で検出されたバンドパターンを目視で分類
した。検出されたそれぞれのバンドパターンを対立遺伝
子，３つの対立遺伝子の組合せをハプロタイプとして取
り扱った。各集団に存在する対立遺伝子およびハプロタ
イプの種類・頻度に基づき，集団内・集団間の遺伝的多
様性，集団の分化，ハマダイコンと栽培ダイコン間の遺
伝子流動の可能性について考察した。

集団
No.

アクセッション番号
またはJP番号＊＊

収集地点
品種和名 原産地

緯度 経度

ハマダイコン １ 20210529-1 35°18′52″N 139°48′11″E
２ 20210529-2 35°18′49″N 139°47′55″E
３ 20210529-4 35°18′49″N 139°47′42″E
４ 20210529-5 35°18′47″N 139°47′24″E
５ 20210529-6 35°18′45″N 139°47′14″E
６ 20210529-7 35°18′24″N 139°48′48″E

栽培ダイコン＊ １ 27094 松本地ダイコン 日本（長野）
２ 27150 三浦（三浦分場系） 日本（神奈川）
３ 27248 沖縄在来 日本（沖縄）
４ 27254 赤ダイコン 日本（熊本）
５ 43239 中生聖護院大根 日本（京都）
６ 76692 仙台地大根 日本（宮城）

７ 80938
RED RADISH 
ELONGATED

ロシア

８ 80941 桜島大根 日本（桜島）
９ 86225 PAK-10431 パキスタン
10 103519 秋艶 中国

＊農研機構遺伝資源研究センタージーンバンクのコレクション
＊＊ハマダイコンについてはアクセッション番号，栽培ダイコンについてはJP番号

表１．供試集団
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３．結　　果

　アガロースゲル電気泳動像の例を図１～３に示した。
　rps4-trnL領域のPCR産物をMboIで処理した産物につ
いて，各集団の個体№１についての電気泳動像が図１で
ある。この領域・制限酵素の組合せで検出された対立遺
伝子は３種類であった。具体的には，図１中のハマダイ
コン集団№１，２，３，６を対立遺伝子Ａ，ハマダイコン集
団№４，５と栽培ダイコン集団№３，５，６，９を対立遺伝
子Ｂ，栽培ダイコン集団№１，２，４，７，８，10を対立遺
伝子Ｃとした。
　psaA-ycf3領域のPCR産物をDdeIで処理した産物につ
いて，各集団の個体№１についての電気泳動像が図２で

ある。この領域・制限酵素の組合せで検出された対立遺
伝子は２種類であった。具体的には，図２中のハマダイ
コン集団№１，２，３，４，５，６と栽培ダイコン集団№３，
５，６，９を対立遺伝子Ｄ，栽培ダイコン集団№１，２，４，
７，８，10を対立遺伝子Ｅとした。
　trnL-ndhJ領域のPCR産物をMboIで処理した産物につ
いて，各集団の個体№１についての電気泳動像が図３で
ある。この領域・制限酵素の組合せで検出された対立遺
伝子は２種類であった。具体的には，図３中のハマダイ
コン集団№１，２，３，６と栽培ダイコン集団№１，２，４，
７，８，10を対立遺伝子Ｆ，ハマダイコン集団№４，５と
栽培ダイコン集団№３，５，６，９を対立遺伝子Ｇとした。
　検出された各個体の対立遺伝子の組合せ，すなわちハ

図１．PCR-RFLPの電気泳動像の例（rps4-trnL/MboIについて）
各集団の個体番号№１についての電気泳動像。
各レーンの番号は表１の集団No.と対応。
各レーンのアルファベットは，バンドパターンに基づく対立遺伝子のタイプ。

図２．PCR-RFLPの電気泳動像の例（psaA-ycf3/DdeIについて）
各集団の個体番号№１についての電気泳動像。
各レーンの番号は表１の集団No.と対応。
各レーンのアルファベットは，バンドパターンに基づく対立遺伝子のタイプ。
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プロタイプを表２に示した。まずハマダイコンの集団内変
異に着目すると，５集団は単型，１集団は多型であった。
そして単型５集団のハプロタイプに着目すると，集団№１，
２，３，６はADF，集団№５はBDGであった。また多型１
集団すなわち集団№４は，集団№５と同じハプロタイプ
BDGと，いずれの単型ハマダイコン集団にも存在しない
ハプロタイプCEFの２種類で構成されていた。次に栽培
ダイコンの集団内変異に着目すると，９集団は単型，１集
団は多型であった。そして単型９集団のハプロタイプに
着目すると，集団№１，２，７，８，10はCEF，集団３，５，６，
９はBDGであった。また多型１集団すなわち集団№４は，
各単型集団のハプロタイプCEFとBDGの２種類で構成さ
れていた。

４．考　　察

4－1�．富津岬におけるハマダイコン集団のハプロタイ
プの構成と地理的分布

　ハマダイコン各集団のハプロタイプの構成を地図上に
プロットした（図４）。集団内の多型が検出されたのは
集団№４のみで，集団№１，２，３，５，６は単型であった。
各集団の所在地とハプロタイプに着目すると，岬の付け
根に近い地域の単型集団№１，２，３，６のハプロタイプ
はADF，岬の先端付近の地域の単型集団№５のハプロ
タイプはBDGであった。そして，地理的にこれら２つ
のグループの中間に位置する多型集団№４のハプロタイ
プは，集団№５と共通のBDGといずれの単型ハマダイ
コン集団にも存在しないCEFの２種類で構成されてい
た。すなわち，⑴富津岬のハマダイコン集団には３つの
ハプロタイプが存在すること，⑵それら３つのハプロタ
イプは地理的な位置と関係して分化していること，⑶集
団№４と集団№５の間には遺伝的交流の可能性があるこ
となどが明らかとなった。

4－2．栽培ダイコン集団のハプロタイプの構成
　栽培ダイコンのうち集団内の多型が検出されたのは集
団№４のみで，その他の集団№１，２，３，５，６，７，８，９，
10は単型であった。単型であった９集団のハプロタイプ
に着目すると，集団№１，２，７，８，10はCEF，集団№３，５，
６，９はBDGであった。一方多型集団№４のハプロタイプ
は，集団№１，２，７，８，10と共通のCEF，集団№３，５，６，
９と共通のBDGの２種類で構成されていた。すなわち，
⑴供試した栽培ダイコン集団には２種類のハプロタイプ
が存在すること，⑵多くの集団は単型でどちらか一方の
ハプロタイプで構成されていること，⑶中には多型で両
方のハプロタイプで構成されている集団もあることなど
が明らかとなった。

4－3．ハマダイコンと栽培ダイコン間の遺伝的交流
　富津岬のハマダイコン集団で検出されたハプロタイプ
は，ADF，BDG，CEFの３種類であった。一方，供試
した栽培ダイコン集団で検出されたハプロタイプは
BDG，CEFの２種類であった。すなわち，栽培ダイコ
ン集団で検出されたハプロタイプBDG，CEFは富津岬
のハマダイコン集団にも存在することが明らかとなった
（図５）。この結果は，富津岬のハマダイコン集団と栽
培ダイコンの間には遺伝的交流があり得ることを示すも
のと考察する。

4－4．保全の重要性
　本研究により，富津岬に自生するハマダイコンは遺伝
的多様性を含むとともに，栽培ダイコンとの間での遺伝
的交流をうかがわせる興味深い集団であることが明らか
となった。貴重な自生集団として，その保全の重要性を
提言したい。

図３．PCR-RFLPの電気泳動像の例（trnL-ndhJ/MboIについて）
各集団の個体番号№１についての電気泳動像。
各レーンの番号は表１の集団No.と対応。
各レーンのアルファベットは，バンドパターンに基づく対立遺伝子のタイプ。

－352－

千葉大学教育学部研究紀要　第72巻　Ⅲ．自然科学系



５．謝　　辞

　本研究に供試した栽培ダイコン10集団は，農研機構遺伝
資源研究センターから農業生物資源ジーンバンク事業によ
り配布いただきました（配布通知書「３遺伝第0302001号」）。
感謝申し上げます。

６．引用文献

伴琢也，小林伸雄，本谷宏志，門脇正行，松本真悟（2009）
ハマダイコンの栽培化と利用について．園学研８，F 
413-417.

Han Q., Higashi H., Mitsui Y., Setoguchi H. （2015） 
Distinct phylogeographic structures of wild radish 
（Raphanus sativus L. var. raphanistroides Makino） 
in Japan. PLoSONE 10, e0135132.

集団No.
個体No.

1 2 3 4 5

ハマダイコン １ ADF ADF ADF ADF ADF
２ ADF ADF ADF ADF ADF
３ ADF ADF ADF ADF ADF
４ BDG CEF CEF BDG BDG
５ BDG BDG BDG BDG BDG
６ ADF ADF ADF ADF ADF

栽培ダイコン １ CEF CEF CEF CEF CEF
２ CEF CEF CEF CEF CEF
３ BDG BDG BDG BDG BDG
４ CEF BDG CEF BDG CEF
５ BDG BDG BDG BDG BDG
６ BDG BDG BDG BDG BDG
７ CEF CEF CEF CEF CEF
８ CEF CEF CEF CEF CEF
９ BDG BDG BDG BDG BDG
10 CEF CEF CEF CEF CEF

表２．各個体の葉緑体DNA３領域についてのハプロタイプ
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