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研究成果の概要（和文）：近年、日本の森林では、急激にシカの個体数が増加している。それに伴い、シカ嗜好
性植物は減少し、一方で、シカ不嗜好性植物の個体数は増加し、これが生態系全体に影響している。そこで本研
究では、センリョウ科のシカ不嗜好性植物2種を対象に、遺伝的な集団構造解析を実施した。日本各地の複数の
集団から解析個体を採取し、次世代シーケンサーを用いて全ゲノムシーケンスと集団ゲノム解析を実施した。そ
の結果、同所的なヒトリシズカとフタリシズカであっても遺伝的な距離が大きく離れており、少なくとも大規模
な遺伝子流動は生じていないことがわかった。また、各種の遺伝的構造は、距離による隔離がはたらいていた。

研究成果の概要（英文）：In recent years, the population of deer has been rapidly increasing in 
Japanese forests. In response, the number of deer-preferring plants has decreased, while the number 
of deer-unpreferring plants has increased, which has affected the ecosystem. In this study, we 
conducted a genetic population structure analysis of two species of deer non-preferring plants in 
Chloranthaceae. Analyzed individuals were collected from several populations across Japan, and whole
 genome sequencing and population genome analyses were conducted using next-generation sequencers. 
The results showed that the sympatric Chloranthus quadrifolius and C. serratus have a large genetic 
distance from each other, indicating that at least large-scale gene flow has not occurred. In 
addition, the genetic structure of each species was isolated by distance.

研究分野： 進化生態学

キーワード： シカ不嗜好性植物　集団ゲノム解析

  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
シカの個体数増加は森林内に生育する植物の種構成に影響を及ぼし、観光や産業にも負の波及効果をもたらして
いる。特に、シカ不嗜好性植物は森林内で過度に増加するため、適切な個体群管理が必要となる。本研究課題で
対象としたシカ不嗜好性植物の近縁2種は、花の形態的特徴に違いが見られるが、その一方で遺伝的な集団構造
には際立った違いは見られなかった。このことは、森林内で増加するヒトリシズカとフタリシズカの個体群管理
を実施する際には、同じような手法を適用できる可能性があることを示唆している。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属します。
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１．研究開始当初の背景 
 日本におけるシカの増加に伴う生態系の変化は、この数十年で深刻さを増し、特に森林科学的
な観点から数多くの研究がなされてきた。また世界的には、環境変化に対する生物側の生態的・
進化的な変化の把握が重要な研究課題となっている。近年では、生態系内での急速な進化的変化
と、その変化に伴う生態的変化へのフィードバックに関する新たな概念も提唱されている。しか
しながら、わずか数年単位で顕著に環境が変化する自然生態系は限られており、加えてゲノムワ
イドな遺伝解析もほとんど行われておらず、生態的変化の解明に対して、進化的変化の解明は相
対的に遅れていた。 
 そこで本研究課題では、野外調査に加えて集団ゲノム解析を用いることで、応用科学的な観点
からは「シカの増加が林床植物に与える影響の把握」を、基礎科学的な観点からは「生態進化ダ
イナミクスの実証」を目指すことを試みた。これらの研究成果は、シカの増加によって影響をう
ける森林生態系のみならず、より広範な生物種・生態系を対象とした生態系モニタリングへと繋
がっていくことが期待される。 
 
２．研究の目的 
 生物を取り巻く環境の変化は、森林伐採のように局所的なものから地球温暖化のように大域
的なものまで様々であり、それに対して生物もまた常に変化し続けている。しかしながら、多く
の場合、環境変化は緩やかに起こるため、生物側の変化を短期間で解析するのは非常に困難であ
る。一方、数年という短い時間で環境が激変している自然生態系を対象にすれば、限られた時間
の中でその変化を詳細に解析することができる。そのような急激な環境変化を解析できるのが
森林生態系である。日本の森林においては、1970 年頃より野生のシカが急激に増加をはじめ、
それに伴って生態系が大きく変化し、その変化は産業や観光などにも負の波及的効果をもたら
している。 
 そこで本研究課題では、森林生態系内に生育する複数のシカ不嗜好性植物を対象に、野外調査
と集団ゲノム解析によって、急激な環境変化が野生植物の生態的および進化的な変化に与える
影響について明らかにすることを目的とした。また研究対象には、日本全国に広く分布するセン
リョウ科チャラン属のシカ不嗜好性植物であるヒトリシズカとフタリシズカを選定した。近縁
な 2 種を対象とすることで、ゲノム解読やデータ解析を効率的に行うことができ、また、形態的
な違いが遺伝的な集団構造の違いに与える影響を明らかにできると考えた。なお、ゲノム解読済
みのシカ不嗜好性植物が見つからなかったため、日本の広域分布種である上記 2 種を研究対象
とした。 
 
３．研究の方法 
（1）研究対象とサンプリング 
 センリョウ科チャラン属ヒトリシズカ
（Chloranthus quadrifolius、右図 A）とフタ
リシズカ（Chloranthus serratus、右図 B）を
対象に、関東を中心としつつ日本各地の複数
の集団から解析個体の採取を行った。複数年
に渡ってサンプリングを実施し、2 種合わせ
て 269 個体を採取した。加えて、同一集団に
おける異なる年の生育個体についても採取し
た。 
 
（2）ゲノム解析と分布調査 
 それぞれの種において、採取した個体の中から 1個体ずつを用いて、複数の次世代シーケンサ
ーによる全ゲノム解析を実施した。加えて、葉組織において RNA を抽出し、トランスクリプトー
ム解析を実施した。取得した発現遺伝子の配列を用いて、ゲノムアッセブリの効率化を試みた。
ゲノムデータとトランスクリプトームデータを利用しつつ、2 種合わせて 96 個体を対象に縮約
的手法による集団ゲノム解析を実施し、ヒトリシズカとフタリシズカにおける集団構造の違い
を解析した。さらにシカの個体群密度が異なる関東 5箇所の森林を対象に、複数回の植物分布調
査を実施し、シカの個体群密度とシカ不嗜好性植物の在不在や開花期間などとの関連性につい
て分析した。 
 
４．研究成果 
（1）ゲノムアッセンブリ 
 ヒトリシズカとフタリシズカを対象に、それぞれ 1個体からゲノム DNA を抽出し、次世代シー
ケンサーDNBSEQ を用いた 150bp のペアエンドシーケンス解析を行った。トリミング後に得られ
た総 DNA 配列は、ヒトリシズカについては約 119Gbp（約 8億リード）、フタリシズカについては



約 100Gbp（約 6.5 億リード）となった。ショートリードシーケンサーでの解析と共に、オック
スフォードナノポア社の MinION を用いたローグリードシーケンス解析も実施した。ヒトリシズ
カでは約 4Gbp（約 31 万リード）、フタリシズカでは約 2Gbp（約 17 万リード）のロングリードを
取得した。 
 これらのデータをそれぞれの種ごとに統合してハイブリッドアセンブリを行ったところ、両
種ともに同精度のコンティグを作成することに成功した。また、ヒトリシズカとフタリシズカは
同じチャラン属の非常に近縁な 2種であるが、ゲノム配列には違いが見られ、トランスクリプト
ームデータを用いた異種間マッピングを行うと、そのマッピング率に違いが見られることも分
かった。 
 
（2）集団ゲノム解析 
 関東を中心に日本各地から採取したフタリシズカとフタリシズカを対象に、DNBSEQ シーケン
サーを用いた縮約的手法による集団ゲノム解析を行った。この解析に用いた個体は同じ場所に
おける異なる年に採取したものも含まれており、遺伝的構造の時間的変化を追跡できるサンプ
ルセットとなっている。シーケンスにより、ヒトリシズカについては 1個体あたり約 310Mbp（約
154 万リード）、フタリシズカについては 1個体あたり約 250Mbp（約 127 万リード）の配列を取
得した。各個体について、アダプターなどをトリミングしてマッピング等を行い、クラスター解
析や系統解析などを行った。 
 2 種を合わせて解析したところ、ヒトリシズカとフタリシズカでは遺伝的に異なるクラスター
を形成し、同所的に生育する場合でも少なくとも大規模な遺伝子流動は生じていないことがわ
かった。ただし、部分的には遺伝子流動が生じている可能性があり、全ゲノムによる詳細な解析
も検討する必要があるかもしれない。加えて、ヒトリシズカとフタリシズカには複数の新種が含
まれている可能性も指摘されており（矢原ほか 2024 新種候補植物図鑑速報版 1）、より広範囲
かつより大量サンプルでの解析も必要になると考えられる。 
 それぞれの種ごとの遺伝的構造を解析したところ、集団ごとに異なるクラスターが形成され
ることがわかった。つまり、たとえ近隣の同種集団であっても、大まかに遺伝的クラスターを区
別することができ、局所的なスケールでも距離による隔離がはたらいていた。またヒトリシズカ
とフタリシズカは、花の形態的な特徴に違いが見られるため、送粉者相の違いを通じて遺伝的構
造に違いが見られることも予想されたが、実際には遺伝的構造に際立った違いは見られなかっ
た。これらの結果は、シカ不嗜好性植物であるが故に森林内で増加するヒトリシズカとフタリシ
ズカにおいて、その個体群管理を実施する際には、同じような手法を適用できる可能性があるこ
とを示唆している。 
 また異なる年に採取した同じ調査地由来の個体を利用した解析においても、遺伝的構造に際
立った違いは見られなかった。ヒトリシズカやフタリシズカのように急激に個体数が増加する
場合でも、ごく数年であれば大きな違いは見られないことが確認できた。今後は、より長期的な
個体群動態の調査と遺伝的構造の解析が望まれる。 
 今回の解析では、全ゲノムでの解析ではなく、縮約的手法による遺伝マーカーとしての遺伝解
析を実施した。一方で、もし全ゲノムでの集団ゲノム解析を実施できれば、個体群の拡大縮小あ
るいは移動に伴う、適応に関わる遺伝子座における対立遺伝子頻度の変動を追跡することも可
能になると考えられる。 
 
（3）分布調査 
 シカの個体群密度が異なる関東 5 箇所の森林において、シカ不嗜好性植物を中心とした分布
調査を実施した。10m x 1m のトランセクトを各調査地あたり 3〜5 本を設定し、調査日に開花し
ている植物種を同定した。また、調査地ごとのシンプソンの多様度指数や調査地間の類似度など
を計算し、クラスター分析や主成分分析も実施した。なお、シカの個体群密度については、環境
省の公開データを用いた。 
 野外調査の結果、シカの個体群密度に比例して、開花植物の種数は減少し、多様度指数も減少
することがわかった。また類似度に対しては、地理的な近さよりもシカの個体群密度の方が、よ
り大きな影響を与えることがわかった。また、同一調査地における季節的な変化を調査したとこ
ろ、シカの個体群密度が高い場所では、シカ不嗜好性植物の開花期間が短くなる傾向が見られた。
この開花期間の短縮が、遺伝要因によるのか、環境要因によるのか、さらなる解析が必要と考え
られる。 
 今回の解析では被子植物を対象に調査を行った。一方で、シダ植物やコケ植物などを含めるこ
とで、より詳細な考察を行えると考えられる。また、開花していない植物については同定が困難
な部分もあったため、DNA バーコーディングや環境 DNA を用いることで、高い精度での種同定が
可能になると考えられる。 
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