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論 文 の 内 容 の 要 旨

チャのカテキン合成に関与するphenylalanineammonia-1yase(PAL)の完全長cDNA

を単離し､PALをプローブに用いたRFLp解析の多型情報に基づいて､チャの遺伝資渡の

分類､評価技術の構築を行った｡

まず､チャ完全長叫cDNAを単離し､チャと他の植物間でPALの塩基配列の比較した

ところ､双子菓植物と相同性が高く､単子葉植物とは低く､裸子植物のマツとは最も低い

相同性を示し､植物種間のPAL配列の違いは､植物種の進化上の類縁関係を反映していた｡

チャのRALは単一遺伝子として存在し､日本の緑茶品種では3種類の複対立遺伝子マーカ

ー仏､B､D)が見出され､品種を5種類(AA､AB､AD､BD､DD)に分類することが

できた｡しかし､BB型に該当する品種はなかった｡

●海外や国内でも遠方のサンプリングでは､DNA抽出までに試料の室温での保存が強いら

れるが､適当な室温保存方法は検討されてない｡そこで実験試料の室温での保存法を検討

したところ､エタノール中に葉を一週間程度保存することにより､RFLP解析に使用可能な

レベルのDNAが抽出可能であることを明らかにした｡この保存方法を用いて､チャとツバ

キの嘩間雑種であるチャツバキのn札cDNAのRFI.P解析を行ったところ､緑茶品種`さ

やまかおり'とツバキ由来と推定された｡このことから､nlLは種間雑種の確認において

も有用であることが示された｡

チャの変種間変異を明らかにするため､アッサム変種(偽皿肋血錯由vanaぷ甜皿血)

と中国変種(曲戯曲点血戯曲■Ⅴ弧血班長逼を供試し､PALRFLP解析を行った｡PAL

cDNAの5'側プローブによって検出されるC断片を中国変種に比較すると､アッサム変

種では強く検出される傾向があるなど､多型パターンに違いがみられた｡さらに､中国変

種内であっても日本の品種･在来種と韓国在来種､導入中国種との間には､検出されるPAも



複対立遺伝子マーカーの種類と頻度が異なった｡韓国の6箇所の古寺から採集したチャの

後代では､日本で検出される3種類を含んで少なくても7個(Ⅹ1～E7)､合計10個の複対

立遺伝子マーカーが推定され､日本の在来種とは遺伝的に異なる背景をもつことが示唆さ

れた｡また中国(一部インド)の中国変種(C血e乃β血Ⅴ弧血e刀威力 の解析においては､

韓国のチャで推定された6個のマーカー他に､未同定のマーカーが複数推定されるなど遺

伝的な多様性が極めて大きかった｡

日本の一部の里山には､ヤマチャと呼ばれるチャが見られる｡ヤマテヤの来歴についセ

は形態学的な研究から在来種との関係を明らかにする試みがなされてきたが､その起渡に

関する明確な結論は得うれていない｡そこで､日本各地の在来種とヤマチャの2つの集団

について‡仏⊥の遺伝的多様性を調べ､･集団間の関連を調べた｡検出されたマーカーの種類

はいずれもA､B､Dと一部の韓国型であり､その主なマ｢カーの出現頻度はAが0.66､B

が0.07､Dが0.28で､集団間でほぼ同様であった｡ヤマチャが在来種と同じ遺伝子頻度を

示し.､これまでの形態学的な特徴からヤマチャ特有の形態は見出せていないことを考える

と､ヤマチャは在来種からのエスケープであるとことが強く示唆された｡

鮎⊥の遺伝的な多様性から､チャの品種分化の過程を次の通り推定した｡まず､中由か

ら導入され日本に定着した祖型のチャは､中国のチャの遺伝変異を十分に受け継いでいな

かった｡次に栽培化によって在来種が形成されたが､一部エスケープし野生化したものが

ヤマチャとなった｡育種が進むにつれて優良形質をもつ個体が在来種の中から選抜され､

品種登録された｡約半数の在来種のPAL複対立遺伝子マーカーがAA型であったため､在

来種から選抜された品種の主要なタイプはAA型となり､Bの遺伝子頻度は極端に低かった

ため､BB型に該当する品種は生まれなからた｡主要品種の`やぶきた'は唯一BD型であ

り､その後`やぶきた'を母本に用いた交雑育種が進むと`やぶきた'･のマーカーを引く

品種群が出現し､AA型が激減した｡一方､特徴的な形質を有する`べにつくば'､`やまと

みどり'､`おくみどり'は､日本の在来種には検出されないマーカーを有することから､■

海外のチャとの交雑後代の可能性が極めて強かった｡

以上のことから､本論文はRALdDNAをマーカーとして用いる手法により､日本のチャ

が中国から導入され､在来種を通じて品種化された過程を明らかにし､本手法がチャ遺伝

資源の新たな分類､評価に有効であることを示した｡さらに海外のチャとの交雑により遺

伝変異が大きく拡大可能であることを示唆した｡

審 査 結 果 の 要 旨

本学位論文は､チャのカテキン合成系に関与するphenylalanineammonia･1yase(PAL)

のRFLP解析によって得られた多型情報に基づいて､日本のチャ品種の分化の過程を明ら

かにしたものである｡本研究で得られた知見は以下のとおりである｡

チャの完全長RALcDNAを単離し､他の植物間でPALの塩基配列を比較したところ､

植物種間のnlLの配列の違いは､植物種の進化上の類縁関係を反映していた｡チャの払L

は単一遺伝子として存在し､日本の緑茶品種では3種類の複対立遺伝子マーカー(A､B､

D)が見出され､品種を5種類(AA､AB､AD､BD､DD)に分類することができた｡BB

型に該当する品種はなかった｡
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次に､DNA解析を目的とした実験試料の室温での保存法を検討したところ､エタノール

中に葉を一週間程度保存することにより､RFLP解析に使用可能なレベルのDNAが抽出可

能であった｡

払LcDNAを用いたRFLP解析により､チャとツバキの種間雑種であるチャツバキ1～

9号が､子房親である緑茶品種`さやまかおり'由来の断片とツバキ由来と推定される多

型を有していることを明らかにした｡このことは､m⊥が種間雑種の確認においても有用

なDNAマーカーであることを示す｡

韓国の6箇所の古寺から採集したチャの後代では､日本で検出される3種類の他少なく

ても7個､合計10個の複対立遺伝子マーカーが推定された｡一方で､韓国の一つの茶園か

ら採集した個体はすぺて日本型のPAL複対立遺伝子マーカーを示した｡これらの結果から､

韓国には古い時代に中国から導入されたチャと近代になって日本から導入されたチャの写

つの集団が存在することが明らかにならた｡また中国(一部インド)の中国変種(C血eか由

var.血eかぶ適の解析では､韓国のチャの解析で推定されたマーカーの他に未同定のマーカ

ーが複数推定されるなど､遺伝的な多様性が極めて大きかった｡

さらに､日本の在来種は､中国や韓国の在来種と比較すると､PAL複対立遺伝子マーカ

ーが`3もしくは4種類のみであり､特にマーカー頻度を考慮に入れるとA型とD型に突出

した､遺伝的変異に乏しい集団であった｡品種の分化では､在来種から選抜された品種群

におけるマーカー型の分布は､在来種の遺伝子頻度から推定されたものと同様の傾向を示

した｡その後､主要品種であるBD型の`やぶきた'を母本に用いた交雑育種が進むと`や

ぶきた'のマーカーを引く品種群が出現し､頻度が増加した｡また､日本在来種から選抜

された品種の一部にlま､日本の在来種には検出されないマーカーを有するものが認められ

たことから､海外のチャとの交雑後代であると推定された｡

以上のように､本論文では､PA上のDNAマーカーを用いて､日本のチャと中国や韓国

などのチャとを比較することにより､日本のチャが中国の限られた地域のチャから分化し､

在来種が形成され､その後在来種からの選抜育種を経て､主要品種である`やぶきた'を

母本にした交雑育種によって育成されたという品種分化の過程を明らかにした｡

以上について､審査委員全員一致で本論文が岐阜大学大学院連合農学研究科の学位論文

として十分価値あるものと認めた｡
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