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ヒメシロネとコシロネ（シソ科）の雑種形成について
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Hybridization between Lycopus cavaleriei and L. maakianus in Japan

Abstract
　　Putative hybrids between Lycopus cavaleriei and L. maakianus were found from several localities in 
Kinki district, Japan. To know genetic structure of these putative hybrids, we determined DNA se-
quences of both nuclear and chloroplast DNA loci in those plants together with all the four currently 
known species of Lycopus in Japan. Putative hybrids showed two kinds of nucleotides derived from 
putative parents at the three sites which nucleotide substitutions were found between L. cavaleriei 
and L. maakianus in nrDNA locus (ETS). They also shared synapomorphic characters of L. cavaleriei in 
the two cpDNA loci. These results suggested the existence of hybridization between L. cavaleriei and 
L. maakianus, it may be occurred repeatedly.

要旨
　葉形および花部の形態からヒメシロネとコシロネの雑種起源を疑われる同定困難な個体が，近畿地方
の複数の産地から知られている．本研究ではこの雑種と思しき個体と，日本に産するシロネ属全4種につ
いて，核遺伝子（ETS）と葉緑体遺伝子（psbA-trnH spacer, ycf1-rps15 spacer 領域）の塩基配列を決定
して比較検討を行った．結果，雑種と思しき個体は，ヒメシロネとコシロネの塩基置換が見られる核遺
伝子（ETS）の3つの座位で両種の塩基がみられ，雑種であることが明らかになった．雑種個体の葉緑体
の2遺伝子はどちらもコシロネの配列と一致したことから，種子親はコシロネであると推定される．本報
告は数少ないシロネ属の雑種報告の1例となる．

　シソ科シロネ属は湿地を好む多年草草本で，ヨーロッパ，アジア，北米，オーストラリ
アの温帯域に20種程が分布している（Plant List 2013 web）．日本にはエゾシロネ（Lycopus 

uniflorus Michhx.），シロネ（L.lucidus Turcz.），ヒメシロネ（L. maackianus (Maxim.) Makino），
コシロネ（L.cavaleriei H.Lév）の4種が知られる．エゾシロネは北米～極東ロシア，中国，韓
国，日本，シロネは北米～中国，日本，ヒメシロネは極東ロシア，中国，韓国，日本，コシ
ロネは中国大陸，朝鮮半島，日本に分布する．いずれの種も，7，8月～10月にかけて1cm 未
満の小さく白い花を多数つける．これら4分類群は，葉形と萼歯の形状により識別可能である

（村田 1981）．卵形～菱状長卵形で光沢のない葉をもつのがエゾシロネとコシロネ，狭長楕円
形～線状披針形で光沢があるのがヒメシロネとシロネである．また織田ほか（2016）は，多
数の生育地における生体観察から，シロネとヒメシロネの花冠下唇に赤紫色の斑紋があるの
に対し，コシロネとエゾシロネにはそのような斑紋がないことも明らかにした．
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　ところが最近，近畿各地からヒメシロネともコシロネともつかない個体が見つかっている
（織田ほか 2016，織田ほか 2017）．織田ほか（2016）は，葉表の気孔の有無，花部の形態や
唇弁の斑紋を調べ，それら帰属不明のシロネ属個体がエゾシロネやシロネとは明らかに異な
り，ヒメシロネともコシロネとも言えないことを示した．織田ほか（2017）はさらに，帰属
不明のシロネ属個体，ヒメシロネとコシロネの染色体数と花粉稔性を調べ，染色体数はすべ
て2n=22であること，ヒメシロネとコシロネの花粉稔性は90％以上と高いものの，帰属不明
のシロネ属個体の花粉稔性は65％と42％と低いことを示した．これらの結果をもって，織田
ほか（2017）は帰属不明のシロネ属植物は両種の雑種ないしは新分類群であるという結論に
至った．本研究では，織田ほか（2016，2017）が雑種由来とした帰属不明のシロネ属植物と
日本に産する既知種4種について，葉緑体と核遺伝子の塩基配列を決定し，比較を試みた．

材料と方法
　解析に用いた個体と産地，証拠標本を Table 1に示した．織田ほか（2016，2017）が帰属不
明とした奈良県宇陀郡曾爾村と京都府宮津市上司の個体を，解析に用いた．比較対象として
ヒメシロネ4個体，コシロネ3個体，シロネ1個体，エゾシロネ2個体を，異なる集団から1個体
ずつサンプリングし，合計12個体を解析に用いた．NCBI （National Center for Biotechnology 
Information）に登録されている上記シロネ属既知種の塩基配列も比較に用いた．
　解析を行った DNA 領域は，核 DNA の ETS（External Transcribed Spacer region）領
域，葉緑体 DNA の psbA-trnH, ycf1-rps15 遺伝子間領域の3つである．予備的な検討の結果，
核 DNA の ITS（Internal Transcribed Spacer region）領域については，ヒメシロネとコシ
ロネの間に塩基配列の違いがみられず，帰属不明の2個体も両種と同一の塩基配列を示した
ため解析から外した．

Table 1. Locality, voucher specimens of the materials in this study.
Taxon code Locality voucher ETS psbA-trnH ycf1-rps15

unknown 帰属不明の個体
Lycopus sp Okame-ike, Soni Village, Uda-gun, Nara Pref. J.Oda 8070 (KYO) LC203000 LC203004 LC203016
Lycopus Miyazu Joshi, Miyazu, Kyoto Pref. J.Oda 8560 (KYO) LC203001 LC203005 LC203017

Lycopus maackianus (Maxim.) Makino ヒメシロネ
okamehime Okame-ike, Soni Village, Uda-gun, Nara Pref. J.Oda 8071 (KYO) LC202998 LC203006 LC203018
hime4kaichi Yokkaichi, Mie Pref. J.Oda 8219 (KYO) LC202994 LC203007 LC203019
himegose Uchitani, Gose, Nara Pref. J.Oda & S.Onoue 8513 (KYO) LC202995 LC203008 LC203020
himeHYO Yayoigaoka, Sanda, Hyogo Pref. A.Takano 150828-1 (HYO) LC202996 LC203009 LC203021
L. maakianus Japan Japan Julita 661 (WIS) JQ669184 － JQ669247

L. cavaleriei H.Lév. コシロネ
koshironagahama Nishiasai, Nagahama, Shiga Pref. J.Oda & A.Muranaga 8564 (KYO) LC202997 LC203011 LC203022
ikekoshirone Ikenodaira, Misugi-cho, Tsu, Mie Pref. J.Oda & M.Ichikawa 8217 (KYO) LC202999 LC203012 LC203023
mukokoshirone Mukougahuchi, Muro, Haibara, Uda, Nara Pref. J.Oda 8240 (KYO) LC202992 LC203013 LC203024
L. cavaleriei China China SNJ Expedi.20110807071 (KUN) KM886695 KM886762 －

L. lucidus Turcz. シロネ
sironetakashima Otomega-ike, Katsuno, Takashima, Shiga Pref. J.Oda & A.Muranaga 8555 (KYO) LC203003 LC203010 LC203025
L. lucidus China China PS1698MT01(WIS) － FJ513120 －

L. uniflorus Michhx. エゾシロネ
ezoshiro Otomekougen, Makioka, Yamanashi, Yamanashi Pref. J.Oda 8452 (KYO) LC202993 LC203015 LC203026
ezoshiroKYO Dosenbo, Minamiyamashiro, Souraku-gun, Kyoto Pref. J.Oda 8562 (KYO) LC203002 LC203014 －
L. uniflorus USA USA J.B.Walker 2586 (WIS) JQ669185 － JF289040
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　生葉またはシリカゲル乾燥させた葉から CTAB 法（Doyle and Doyle 1987）を用いて DNA
抽出を行い，PCR 法により解析領域の増幅をおこなった．ETS 領域の増幅に用いたプライ
マーは ETS-bdf1（Drew and Sytsma 2011）と18SE（Baldwin and Markos 1998），ycf1-rps15

遺伝子間領域を増幅するのに用いたプライマーは，5711f および rps15R（どちらも Drew and 
Sytsma 2011），psbA-trnH の増幅には psbAF と trnHR（Sang et al. 1997）を用いた．アガロー
スゲル電気泳動によって PCR 産物の増幅を確認したのち，Microspin Column S-300（GE ヘ
ルスケアジャパン社）を用いて精製し，シークエンス反応の鋳型とした．シークエンス反応
およびシークエンス反応産物の精製は Applied Biosystems 社のプロトコルに従い，シークエ
ンスは ABI Prism® genetic analyzer 310（Applied Biosystems 社製）を用いて行った．得
られた配列は Bioedit（Hall 1999）を用いて手動でアラインメントを行った．

結果
　アラインメント後の塩基長は，ETS が380塩基対，psbA-trnH が350塩基対，ycf1-rps15 遺伝
子間領域が534塩基対だった．いずれの領域においても，帰属不明の2個体およびコシロネと
ヒメシロネは，シロネとエゾシロネに比較して互いに似た塩基配列を示し，近縁であること
が明らかになった．Table 2に，コシロネとヒメシロネの間で塩基配列が異なる座位を抽出し

Table 2. Sequence data matrix of Japanese Lycopus consisting of potentially informative sites.

ETS psbA-trnH ycf1-rps15
Taxon code 109 183 226 54 194 321 171 235-238 292 300 458

unknown 帰属不明の個体
Lycopus sp R Y K A G A A － A T T
Lycopus Miyazu R Y K A G A A － A T T

L. maackianus ヒメシロネ
okamehime G C G G A C G ATCT C C C
hime4kaichi G C G G A C G ATCT C C C
himegose G C G G A C G ATCT C C C
himeHYO G C G G A C G ATCT C C C
L. maakianus Japan G C G ? ? ? G ATCT C C C

L. cavaleriei コシロネ
koshironagahama A T T A G A A － A T T
ikekoshirone A T T A G A A － A T T
mukokoshirone A T T A G A A － A T T
L. cavaleriei China A T G A G A ? ? ? ? ?

L. lucidus シロネ
sironetakashima G T G A A A A ATCT C T C
L. lucidus China ? ? ? A A A ? ? ? ? ?

L. uniflorus エゾシロネ
ezoshiro G T T A A A G ATCT C C C
ezoshiroKYO G T T A A A ? ? ? ? ?
L. uniflorus USA R T T ? ? ? G ATCT C C C
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てまとめた．帰属不明の2個体は，ヒメシロネとコシロネの間に塩基置換がみられる ETS 領
域の109番目，183番目，226番目の3つの座位で両種の塩基を共有していた（Fig. 1）．そのう
ち183番目の座位はヒメシロネのみにみられる，同種を特徴づける共有派生形質と考えられ
た．葉緑体遺伝子の psbA-trnH 領域では，帰属不明の2個体は3つの座位（54，194，321番目）
でコシロネと塩基配列を共有しており，うち194番目の座位は，コシロネの共有派生形質と思
われる部位であった．同じく葉緑体 ycf1-rps15 遺伝子間領域では，帰属不明の2個体は，4つ
の座位（171，292，300，458番目）と1か所の挿入／欠失（235-238番目）部位でコシロネと
共通の塩基，また挿入／欠失を共有し，そのうち2つの座位（292，458番目）は，コシロネに
のみ見られる共有派生形質であった．

Fig. 1.  Raw sequence data of nuclear DNA (ETS) in L. cavaleriei, L. maackianus, and Lycopus sp. Three 
sites (=ETS-109, -183, -226. enclosed with open square) where nucleotide substitutions were 
occurred between L. cavaleriei and L. maackianus were extracted. Lycopus sp. shows both two 
nucleotides found in the two species. Asterisk indicates sequence data was obtained using 
reverse primer (18SE). 
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考察
　今回解析したコシロネとヒメシロネの雑種とされる帰属不明の2個体は，遺伝解析により
核 DNA（ETS）はコシロネとヒメシロネの間に塩基置換が見られた3つの座位で両種の塩基
を共有していたことから，織田ほか（2016，2017）が唱えたヒメシロネとコシロネの雑種説
を支持する結果になった．これら雑種の2個体は葉緑体 DNA（psbA-trnH，ycf1-rps15 遺伝子
間領域）でコシロネとほぼ同じ配列を持ち，2遺伝子座の3つのコシロネの共有派生形質と考
えられる座位で同じ塩基を共有していたことから，種子親はコシロネであると推定される．
シソ科では分子系統解析の結果，葉緑体と核 DNA の間で有意に異なる系統樹が得られるこ
とが多く，それらはクロロプラスト・キャプチャー（chloroplast capture）や，交雑の結果
であると論じられることが多い（ex. Moon et al. 2010，Drew and Sytsma 2013，Deng et al. 
2015）．シソ科の種分化，多様化の過程には，頻繁な雑種形成が大きく関わっていることが予
測される．しかしながら，シロネ属植物について DNA データバンクに登録されている既知
種の配列を用いた分子系統解析を予備的に行ったところ，葉緑体と核の系統樹のトポロジー
はどちらもほぼ同じだった（高野未発表）．シロネ属の雑種はドイツとアメリカからそれぞれ
1種づつ報告があるが，アジアからの報告はない（織田ほか 2017）．シロネ属の種分化に限っ
ては，雑種形成は主要な役割を果たしていないのかもしれない．
　一方でシロネ属植物は池の縁や湿原など水気の多い環境を好み，夏から秋にかけて花を咲
かせる．ハビタートや開花時期が重なれば，雑種形成の可能性は高まる．湿地とひとくくり
にいっても，エゾシロネは山間部の半日陰になった林床や林縁部の湿地を好み，シロネは大
きな河川や湖沼の河畔など開けた場所に多いため，両種が交雑する可能性は低い．ヒメシロ
ネとコシロネは，同じ池の縁などに混生することが時々ある．今回解析した，帰属不明の個
体が採られた奈良県曾爾村のお亀池からはヒメシロネとコシロネが採取されているし（織田
ほか 2016），もう一つの産地である宮津市上司のため池にも帰属不明の個体の他にヒメシロ
ネが生育しているという（赤松私信）．日本のシロネ属植物の調査例は見当たらないが，同
属の Lycopus europaeus L. は虫媒花であり，ハナバチやアブ等の訪花が報告されている（van 
der Kooi et al. 2015）．ハビタートや花期の重複，そして訪花昆虫を共有することで交雑が可
能になっているのかもしれない．
　今回，京都府宮津市と奈良県宇陀郡曾爾村という，直線距離にして140キロ以上離れた2ヶ
所で雑種が確認されたことは，同様の事象が他所でも起こっていることを示唆している．織
田ほか（2016）の標本調査によれば，ヒメシロネとコシロネの中間的な形態を持つ標本は，
京都府綾部市君尾山からも見つかっている．今後他の場所から同様の雑種由来の個体が見つ
かる可能性も少なくない．今回明らかになった雑種の分類学的とり扱いについては，もう少
し分布がはっきりした段階で考えることにしたい．

　赤松富子氏には，宮津市のサンプルおよび生育地についての情報を頂いた．査読者の方に
は色々と有益なコメントを賜った．本研究の一部は科研費（基盤研究 C 26440227）の助成で
行った．ここに記して感謝したい．
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