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研究成果の概要（和文）：近年憂慮されている地球温暖化は，生物間の相互作用にも強い影響を与えている可能
性がある．そこで，植物の利用者と植物の相互作用が，環境変動によりどのような影響を受けているかを解明す
るための第一歩として，メタバーコーディング技術を利用して，未知の植物利用者を明らかにすることを目指し
た．また，過去の気候変動が植物とその利用者の相互作用にどのような影響を与えたかを明らかにするために，
イヌビワとこの種と共生関係にある複数の昆虫種の比較系統地理学的解析を行った．イヌビワと絶対共生関係に
あるイヌビワコバチの分布変遷は，最終氷期前後のイヌビワの分布変遷と対応していることが推測された．

研究成果の概要（英文）：Global warming could significantly impact interactions between plant species
 and their users. To begin understanding how environmental changes influence these interactions, we 
employed metabarcoding techniques to identify unknown plant users. Additionally, we carried out 
comparative phylogeographic analyses of several insect species involved in symbiotic relationships 
with figs to ascertain the effects of past climate changes on these interactions. Our findings 
suggest that the distribution changes of the fig wasp, which is in an absolute symbiotic 
relationship with figs, mirrored the distribution changes of figs during the last glacial period and
 in post glacial era.

研究分野：多様性植物学

キーワード： 生物間相互作用

  ２版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
近年急速に進行している地球温暖化は，さまざまな様相で地球環境を変化させている．当然のことながら，生物
多様性への影響も大きいと考えられる．特定の種の分布は，温暖化に伴い，極方向へ移動していくと考えられる
が，その際の移動スピードは生物種によってかなり異なる可能性がある．そうすると，これまで長期間にわたっ
て維持されてきた生物間相互作用にミスマッチが生じる可能性がある．その結果として，生物多様性にますます
重大な影響が生じるかもしれない．本研究では，そのような観点から研究を行った．

※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。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９（共通） 
 
 
１．研究開始当初の背景 
 
近年憂慮されている地球温暖化は，野生生物の生存についても大きな影響を与えると考えられ
ている．これまでの地球の歴史では，気候変動は周期的に起きており，生物は気温の変化に適応
することと分布を拡大・縮小することで，生きながらえてきた．しかし近年の急速な温暖化は，
生物による対応のスピードを上回っており，生物多様性の減少につながることが指摘されてい
る． 
 特に本来の分布が温帯域にある生物では，その分布の南端域（南半球では北端域，ここでは両
方あわせて「後退域」と呼ぶ）にある集団は大きな影響を受けると考えられる．植物は動物と比
較して移動能力に乏しいため，気温の上昇に即応して分布を移動させることが困難である．一方，
植物と共生関係にある多くの動物は，気温の上昇に対して，分布を迅速に北上させることが可能
である．したがって，地球温暖化は本来,共生関係にある植物と動物の分布にミスマッチを生じ
させることによって，生物間相互作用を破綻させ，植物集団の存続を危うくする可能性がある． 
特にその傾向は，後退域において顕著になると予想される．今後，より進行すると考えられる地
球温暖化が植物とその利用者の関係に及ぼす影響を明らかにするために，さまざまな観点から
の研究が必要である． 
 
２．研究の目的 
 
本研究では，気候変動の中において，温帯生植物の分布変遷と植物の利用者の分布変遷に対応が
見られるかを明らかにすることを目標に，以下の 2点について，解析を行った． 
 
(1) 植物の利用者は，多くの場合，さまざまな動物種が含まれているが，それらを網羅的に明
らかにすることは容易ではない．比較的観察が容易である動物種以外にも，実態がよく分かって
いない利用者が存在する可能性があり，それらと植物との相互作用が見過ごされている可能性
がある．そこで，メタバーコーディングの技術を援用することによって，植物の利用者を網羅的
に探索する試みを行う． 
 
(2) 気候の変動は過去にも周期的に起きていて，生物間相互作用はその影響を受けている可能
性が高い．特に最終氷期の分布変遷については，DNA 塩基配列の集団間変異を明らかにすること
によって解析するという分子系統地理学的研究が多くの生物種で行われている．この研究手法
を，植物とその利用者に用いることによって，両者の分布変遷を比較することが可能となる．植
物とその利用者の地理的遺伝変異間に，有意な相関が見られるかどうかを気候変動の観点から
検証する． 
 
３．研究の方法 
 
(1) メタバーコーディングを利用した植物利用者の網羅的探索 
研究対象としては，イヌビワ（クワ科）を用いた．イヌビワが材料として優れている点は，花嚢
（果嚢）を形成し，繁殖器官が閉鎖状態にあるために，通常の開放状態にある植物と比べて，本
当の利用者ではない，偶発的な訪花者は存在しない点である．イヌビワの花嚢（果嚢）利用者を
メタバーコーディングによって探索するために，花嚢（果嚢）そのもの全体をすりつぶすことに
よって DNA を抽出し，節足動物のミトコンドリア DNA を特異的に増幅するプライマーを用いて，
PCR による DNA 増幅を行って，配列をオートシーケンサーで解析した．得られた配列について，
データベースに登録されている配列を参照して，動物種の同定を行った． 
 
(2) イヌビワとその利用者に関する比較系統地理学的解析 
本解析にあたっては，イヌビワとその利用者のイヌビワシギゾウムシ（ゾウムシ科）およびイヌ
ビワコバチ（イチジクコバチ科）を対象に研究を行った．イヌビワシギゾウムシは，イヌビワの
果嚢に産卵し，幼虫は果嚢を食して，成長する．イヌビワの特異的寄生者である．一方，イヌビ
ワコバチは絶対送粉共生者であり，イヌビワはイヌビワコバチが存在しないと繁殖することが
できない．その点で，イヌビワシギゾウムシとイヌビワの関係よりも，イヌビワコバチとイヌビ
ワの関係の方が密接であると考えられる． 
イヌビワの地理的遺伝変異の検出には核マクロサテライト DNA 変異を用い，イヌビワシギゾウ
ムシおよびイヌビワコバチについては，ミトコンドリア DNA の COI 領域の塩基配列変異を決定
すること寄って，地理的遺伝変異を検出した．両者の集団間系統が一致するかどうかは，プロク
ラステス分析を行うことによって検証した． 
 
 



４．研究成果 
 
(1) メタバーコーディングを利用した植物利用者の網羅的探索 
節足動物のミトコンドリア DNA を特異的に増幅する複数のプライマーを用いて，PCR による DNA
増幅を試みた．そのうち，増幅が確認できたプライマーによる増幅断片について，塩基配列を決
定したところ，いくつかの昆虫種の配列が検出された．その一つは，DNA データベースに登録さ
れているイチジクコバチ科の配列と高い相同性を示した．したがって，増幅された DNA 断片は，
イヌビワコバチの配列であると考えられる．イヌビワとイヌビワコバチの密接な関係を考えれ
ば，当然の結果であるといえる． 
 それ以外に高い頻度で検出されたのは，オウトウショウジョウバエと 100%の相同性を持つ配
列である．オウトウショウジョウバエは，成熟しはじめの果実を利用することが知られており，
イヌビワにおいても，熟しはじめの果嚢を利用している可能性高い．短時間の観察では，ショウ
ジョウバエが訪れていることは確認できなかったが，この手法によって，オウトウショウジョウ
バエがイヌビワの果嚢を利用していることが確認できた． 
 さらに，コクロヒメテントウと高い相同性を示す配列も得られた．コクロヒメテントウは，ア
ブラムシを捕食しており，直接，イヌビワを利用しているわけではない．今回，イヌビワの果嚢
からは検出できなかったが，イヌビワにアブラムシが寄生していて，それを捕食するためにイヌ
ビワを訪れているものと考えられる． 
 この手法により，短時間の観察では見出すことのできない植物利用者を明らかにすることが
できることが示唆された．しかしながら，特定の配列が数的に圧倒的に多く検出されることとな
った．これは，イヌビワの果嚢を形成するという特性のために，利用者が限られるのか，あるい
は実験技術的な問題で，利用者の DNA 配列を網羅的に検出できていないのか，不明である．さら
に，本解析では主として節足動物を検出するプライマーを利用したが，イヌビワ属の他の種では
センチュウが共生することなども知られており，利用者の網羅的検出のためには，さらなる実験
的技術の工夫が必要であると考えられる． 
 
(2) イヌビワとその利用者に関する比較系統地理学的解析 
マイクロサテライト DNA の対立遺伝子頻度に基づく集団遺伝学的解析の結果，イヌビワは，近畿
地方周辺を境界に東西に分かれる集団遺伝構造を示した．イヌビワシギゾウムシのミトコンド
リア DNA 変異に基づく集団遺伝構造は，イヌビワよりも複雑であったが，イヌビワ同様に近畿以
東の集団はまとまりが見られた．イヌビワシギゾウムシついて，ミスマッチ解析を行ったところ，
急速な分布拡大が起きていた可能性が示唆された．また，プロクラステス解析を行ったところ，
2種の集団の系統関係は大まかに一致し，イヌビワシギゾウムシの分布変遷にイヌビワの分布が
大きく影響していたと考えられた． 
 イヌビワコバチにおいては，ミトコンドリア DNA の塩基配列変異に基づく集団遺伝学的解析
の結果，イヌビワシギゾウムシよりも東西での遺伝的分化が明瞭であって，イヌビワの集団遺伝
構造とイヌビワコバチの集団遺伝構造はよく一致した．プロクラステス解析の結果も，イヌビワ
の集団系統とイヌビワコバチの集団系統はよく一致し，イヌビワの分布変遷とイヌビワコバチ
の分布変遷は同調的であったことが示唆された． 
 イヌビワとその利用者である 2 つの昆虫種，イヌビワシギゾウムシとイヌビワコバチの集団
構造が大まかに対応していることは，植物とその利用者が気候変動の中で協調して分布を拡大・
縮小させていることを示唆している．現在，これらの種の遺伝的構造が東西で分断されているの
は，現在よりも日本列島が寒冷環境にあった最終氷期に，イヌビワが東西に分断されて残存し，
その際に利用者も東西に分断されて残った可能性がある．その後の気候温暖化でイヌビワは分
布を拡大することとなり，それに対応して，イヌビワの利用者も分布拡大をしたものと考えられ
る． 
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