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	概要　(600字～800字程度にまとめてください。)

本研究では、植物が高山環境へと適応する際の遺伝的基盤を明らかにすることを目的とし、AFLP法を用いたゲノムレベルでの網羅的解析を行った。高山環境と低地環境に生育し、両環境の間で表現形質に差が見られるアブラナ科のイブキハタザオ（高山型）とハクサンハタザオ（低山型）の2種を用い、伊吹山における各タイプの植物のDNAをそれぞれ１４、１７個体ずつ抽出した。これらのサンプルに対し16組のAFLPプライマーから得られた、再現性のある２７３個の遺伝子座を用いて、その多型の生育地間での分化の程度をもとにゲノムレベルにおける自然選択の実態を解析した。その結果、全遺伝子座のおよそ４％において、高山型と低山型の間で自然選択による分化が見られることが明らかとなった。このことは、ハクサンハタザオ―イブキハタザオの間では、ゲノムのおよそ４％程度が低山―高山環境間で適応的に異なった役割を果たしていることを意味している。一方で、ハクサンハタザオ―イブキハタザオの間で、完全に分化している遺伝子座は見られなかった。このことは、高山環境への適応には、新たな変異を獲得することが必要なのではなく、既存の変異が異なる環境圧により選択されることで、適応形質を獲得することを意味している。このように本研究では、ゲノムのどの程度の割合が、またどういったタイプの変異が伊吹山における高山環境への適応に関連があるか、を明らかにした。今後はこういたった高山環境への適応に伴うゲノムレベルの分化が伊吹山以外の山でも見られることを検証するだけでなく、実際に適応的とされた遺伝子座がどのような機能と関連を持っているか、といったことを明らかにする必要がある。
※本研究に関する論文は現在準備中です。
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	欧文概要　
I aimed to elucidate genetic basis of adaptations for environments of high mountains in plants and conducted genomic scan based on AFLP. DNA were extracted from Arabidopsis gemmifera (lower habitats) and A. gemmifera var. alpicola (higher habitats) which grow lower and higher parts of mountains, respectively, and whose morphologies are distinguished between habitats. Using these DNA samples, I obtained 273 loci based on 16 pairs of AFLP primers, from which I analyzed natural selection for genome. As a result, 4% of total loci were significantly differentiated between lower and higher habitats by natural selection. This indicates that about 4% of genome would be influenced for adaptation between lower and higher habitats. In contrast, no loci showed the complete differentiation between habitats. This indicates that selection on pre-existing variations following different environments were more important for obtaining adaptive traits than new mutations in higher habitats. Consequently, this study elucidated the ratio and type of genetic changes following adaptation for high mountains. Further studies are necessary to determine the detailed functions on adapted loci.
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