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研究成果の概要（和文）： 

 日本近海固有種のうち、コアマモにおいては、種内に２つの系統グループが存在し、それが

南北に棲み分けており、ヨーロッパ近海固有種はコアマモの一部が隔離分布しているもの、と

いう極めて重要な知見が得られた。一方、スゲアマモについては、遺伝子流動の特性が広域分

布種のアマモと類似していることが明らかになったものの、オオアマモとタチアマモともにそ

の遺伝的構造の環境や地理との関係性は明確にできなかったため、今後さらなる研究が必要と

考えられる。 

研究成果の概要（英文）： 

 Of the endemic Zostera species around Japanese archipelago, phylogenetic analysis  

revealed that Z. japonica include two phylogenetic groups, which separately inhabit 

Southern and Northern area and an European species Z. noltii is ingroup of Z. japonica. 

However, in Z. asiatica, Z. caespitosa and Z. caulescens, the genetic structure related with 

environmental and geographical factors were not detected. Future study will be needed. 
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１．研究開始当初の背景 

（１）海草は、沿岸生態系の重要な構成要
素である。しかし、その広域な生育面積に
対して種数は少ないため、個々の種が沿岸
生態系の中で果たす役割は大きく、それが
消失した時の影響も極めて大きい。 
（２）保全指針作成には、遺伝的多様性、

遺伝子流動、集団間遺伝的分化などの遺伝
的構造を把握する必要がある。 
（３）代表者らの先行研究により、広域種
のアマモでは、海流や地理的要因が遺伝子
流動に影響することがわかってきた。 
（４）日本近海固有種における遺伝的構造
はほとんど不明であった。 
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２．研究の目的 

生態系構成要素としての重要性は認識され
ていたにも関わらず、生育情報が少ないなど
の原因で研究が進まなかった日本近海固有
海草種について、最近得られた生育地情報を
駆使することで、種全体の遺伝的構造を分子
系統および集団遺伝学的解析によって解明
することを目的とした。 

 

３．研究の方法 

（１）コアマモのハプロタイプ解析 
 コアマモZostera japonica（アマモ科）は、
日本列島を中心にサハリンからベトナムま
での潮間帯〜潮下帯、沿岸の汽水域などに生
育する。海草の中では最も広い生育温度域を
持ち、葉などの形態変異も大きいため、種内
分類群や生態型が示されることもあった。そ
こで、分布域全体からの 60 集団について、
葉緑体 DNA（psbA-trnH、trnL-F）と核 DNA 
（phyB）の塩基配列を決定し、種内の遺伝的
構造を解析した。 
 
（２）コアマモのマイクロサテライト解析 
 コアマモの分布域全体から採集した 60 集
団 1157 個体についてマイクロサテライト 7

座（B3、H10、B8、E7、D6、B1、H8; 

Reusch2001）を検出し集団遺伝学的解析を
行った。 

 
（３）タチアマモ・オオアマモ・スゲアマモ
のハプロタイプ解析 
 タチアマモ Z. caulescens 19 地点、オオ
アマモ Z. asiatica 13 地点、スゲアマモ Z. 
caespitosa 22 地点のサンプルに関して、葉
緑体 DNA（psbA-trnH、trnL-F）と核 DNA （phyB）
のシーケンスを決定した。 
 
（４）三陸地方のスゲアマモのマイクロサテ
ライト解析 
 広域な分布域を持つアマモに対して、スゲ
アマモ Zostera caespitosa（アマモ科）は、
日本の北部、朝鮮半島、中国の北東部の沿岸
にのみ生育する。アマモ用に開発されたマイ
クロサテライト 12 座（Reusch et al.1999, 
Reusch 2000）について有効性を確認したと
ころ、そのうち４座（ZosmarCT-3、ZosmarGA-1、
ZosmarGA-2、ZosmarGA-6; Reusch ら 1999、
Reusch 2000）が使用できることがわかった。
北海道から岩手県にかけての 9地点 167 個体
について、マイクロサテライト 4座を検出し、
集団遺伝学的解析を行った。 
 
４．研究成果 
（１）コアマモのハプロタイプ解析 
 ハプロタイプ解析では、葉緑体と核のいず
れにおいても、本州中部地域から主に北に分

布するハプロタイプ群と南に分布するハプ
ロタイプ群が存在し、系統的に起源の異なる
２つの系統群にあたることが明らかになっ
た（図 1,2）。系統的に姉妹種にあたりヨーロ
ッパに分布する Zostera noltii は、コアマ
モの内群となることがわかり、遺伝的な変異
も非常に小さいことがわかった。これにより、
Z.noltii は系統的にも遺伝的多様性の面で
もコアマモの一部が長距離分散によってヨ
ーロッパに定着したものである可能性が高
いことが明らかになった。アジアのコアマモ
は、本州中部地域から北方に分布する系統群
と南方に分布する系統群に分かれ、お互いの
隔離は完全ではないが遺伝子流動は制限さ

れていることがわかった。 

 
 
図 1 コアマモで検出された DNA ハプロタイ
プ間のネットワーク 
 

 
図 2 コアマモの DNA ハプロタイプの分布 

 

（２）コアマモのマイクロサテライト解析 
 Z.japonica-北と Z.japonica-南それぞ
れのクラスター内で、いくつかの地理的な
まとまりが見られた（図 3）。しかし、アマ
モで見られたような地理的要因と遺伝的構
造の明確な関係性は検出されなかった。種子
が花茎と共に海流散布されるアマモに対し
て、コアマモでは干潟に生息する水鳥による
種子散布が海域のまとまりを崩している可
能性が考えられた。 
 北アメリカ西岸に分布するコアマモは、宮
城県の集団から移入したことが強く示され
た。これは輸出されたカキとともに移入した
とする文献に基づく推測を、分子データが支
持するものとなった。 



 

図 3 コアマモのマイクロサテライト７座
(Reusch 2001, Coyer et al, 2004)から算出し
た FSTに基づく近隣結合樹. 

 
（３）タチアマモ・オオアマモ・スゲアマモ
のハプロタイプ解析 
 各種について 4〜7種類のハプロタイプが
検出されたが、コアマモのような地域特性
は検出できなかった。このことから、より
変異速度の速い領域を用いての解析が必要
であると考えられた。 
 
（４）三陸地方のスゲアマモのマイクロサテ
ライト解析 
 各集団の遺伝的多様性には、集団間および
湾間において、大きな差異は検出されなかっ
た（表１）。また、FSTに基づく近隣結合樹（図
4）において、9地点は湾ごとにクラスターを
形成した。その一方で、大槌湾と山田湾内の
地点間には、ＩＢＤ（距離による隔離）は検
出されなかった。これらから、地域による遺
伝的隔離は起きているが、湾内のような半閉
鎖空間では強い遺伝子流動が起きているこ
とが明らかになった。この点においてはアマ
モと同様な傾向を持つと考えられる。 
 

表 1 スゲアマモ集団の遺伝的多様性 
 
 
 
図 4 スゲアマモのマイクロサテライト 4 座
から算出した FSTに基づく近隣結合樹. 

 
 
（５）総合考察 
 日本近海固有種のうち、スゲアマモについ
ては、遺伝子流動の特性が広域分布種のアマ
モと類似していることが明らかになったも
のの、その遺伝的構造の環境や地理との関係
性については明確にできなかった。オオアマ
モとタチアマモについても同様であった。一
方で、コアマモにおいては、種内に２つの系
統が存在し、それが南北に棲み分けている、
という極めて重要な知見が得られた。 
 これは、アマモで報告されている海域ごと
の遺伝的グループが形成される状況と異な
り、その系統的起源が強く影響しているとい
う結果であった。これは、保全に際してはそ
れぞれを明確な分類群として認識した上で、
さらに生理的性質を明らかにした上で対応
していく必要があることを示している。 
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