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研究成果の概要（和文）：地球温暖化による気温の上昇とともに多くの種が分布北限を北上させていることが報告され
ているが、北上せず停滞していたり、逆に縮小している種も多く存在する。本研究では東北地方に分布北限があるチョ
ウのうち、この数十年分布を大きく北上させている4種と、分布が停滞している3種を用い、遺伝的集団構造をゲノムワ
イドなSNPを用いて解明した。その結果、停滞している3種は地域集団間での分化を伴う遺伝的集団構造がみられたが、
拡大している4種ではみられなかった。分布域の拡大が停滞している種は温度以外の要因に局所適応しているために、
北上させることが困難であると示唆された。

研究成果の概要（英文）：Ranges of many species tend to move northward owing to recent global warming, but 
those of some species have not changed or reduced. In this study, we examined genetic population 
structures of 4 species in which the range boundaries recently moved to northward (north-moving species) 
and 3 species in which they have not changed (stationary species) over recent decades using genome-wide 
SNP markers. The results show that clear genetic divergence among local populations could be found in 
stationary species, but not in north-moving species. This indicated that the stationary species could not 
move to northward owing to local adaptation to factors other than temperature.

研究分野： 進化生態学
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１．研究開始当初の背景 
 なぜ、ある生物種は、分布を拡大している
のに、他の種は、停滞しているのか。分布拡
大の進化を制限する要因の解明は生物多様
性研究･保全に不可欠な課題である。分布拡
大･制限に関わる進化的要因は物理的障害や
他種との競争などで分布を拡大出来ないと
いう要因とは別に、分布拡大の適応進化を制
限する仮説として、移住荷重説と遺伝的変異
欠如説がある。分布拡大や停滞に伴う進化的
反応を調べるためには、適応進化に関わる性
質の遺伝的変異を調べることが必須である。
特に、高緯度への分布拡大や分布の停滞には、
生息分布内の緯度勾配にそった場所で、異な
る適応をしている性質の変異に関わる遺伝
子を調べることが重要になる。 
 また、生物の分布は一定ではなく、環境要
因の変化やそれに対する適応などによって
変化している。近年の地球温暖化においても、
気温の上昇とともに多くの種が分布北限を
北上させていることが報告されている。しか
し、同様の環境に生息していながら分布限界
は北上せず停滞していたり、逆に縮小してい
る種も多く存在する。分布を拡大あるいは停
滞させる進化的･遺伝的要因を明らかにする
ことは、生物多様性の保全対策においても重
要な課題である。 
 
２．研究の目的 
 本研究では東北地方に分布北限があるチ
ョウのうち、この数十年分布を大きく北上さ
せているヤマトシジミ(Pseudozizzeeria maha)、
キタキチョウ(Eurema mandarina、ウラギンシ
ジミ (Curetis acuta)、ツマグロヒョウモン
(Argyreus hyperbius)の 4 種と、それらに比べて
分布域の変化がなく停滞しているヒカゲチ
ョ ウ (Lethe sicelis) 、 キ タ テ ハ (Polrgonia 
c-aureum)、コジャノメ(Mycalesis francisca)の
3 種を用い、ゲノムワイドな遺伝子マーカを
検出する。それにより、それぞれの種の遺伝
的構造、遺伝子流動、分布境界ヘ沿っての遺
伝的変異量の変化を比較し、分布停滞と分布
拡大の要因を明らかにすることを目的とす
る。 
 
３．研究の方法 
 
 (1)対象種とサンプル地点 
 サンプリングは、各種の分布境界付近から
分布中央にわたって採集した。期間は
2007~2009 年の 6 月から 10 月と 2013~2014
年の 6 月から 10 月に行った。 
捕獲する際には42cm及び36cmの捕虫網を用
いて行い、DNA 抽出を行うまで-20℃で冷凍
保存した。 各種の分布図、サンプリング地
点、サンプルサイズを図１に示す。 
 
(2)対象種とサンプル地点 
 ゲノムワイドな SNP を検出するために､
Suyama and Matsuki (submitted)によって開発

された手法である MIG-seq（Multiplexed ISSR 
Genotyping by Sequencing）を用いた。SSR 配
列を含むプライマーを複数用いた PCR によ
って ISSR（Inter-Simple Sequence Repeat）領
域を増幅し、これを次世代シーケンサーで読
むことによってゲノムワイドな SNP を得る
方法である。えられた配列は STACKS を用い
て、SNP を検出した。共通でえられた SNP
数は 438(ヤマトシジミ) 、124(ツマグロヒョ
ウモン) 、221(ウラギンシジミ）、299(キタキ
チョウ）、161(コジャノメ）、371（ヒカゲチョ
ウ),971｛キタテハ）であった。 
 
 
４．研究成果 

図１．各種の現在の分布、採集地点、サンプルサ
イズ.緑で示したところが、現在の分布. 

 
図 2. 北上傾向種の集団の遺伝構造. 横軸数字
は集団の番号.集団１は北限集団.STUCTURE に
よるアサイメントテストの結果.K はクラスタ
数を示す. 



 
 図 2 と 3 に、アサイメントテストにより、
それぞれ北上傾向 4 種と停滞傾向 3 種の集団
の遺伝的構造をしめした。その結果、停滞し
ている 3 種は地域集団間での分化を伴う遺伝
的集団構造がみられたが、拡大している 4 種
では明確な遺伝的集団構造がみられなかっ
た。遺伝的距離に基づく系統樹においても、
北上傾向種は、地理的にまとまらなかったが、
停滞傾向種は、地理的なまとまりが見られた
(図 4). 

 
 
 また、北上傾向種では、ヘテロ接合頻度は
緯度が高くなるほど、つまり分布の北限に向
かって減少傾向がみられたが、停滞傾向種で
は、その傾向はみられなかった(図 5)。同様に
対立遺伝子の多様度から推定した平均遺伝
子多様度も、北上傾向種では、分布境界に向
かって減少傾向がみられたが、停滞傾向種で
は、その傾向はみられなかった(図 6)。 
 
 

  これらの結果をまとめると、北上傾向種は、
集団間の遺伝的分化の程度が少なく、広範囲
にわたって遺伝子流動が生じているものと
思われるのに対し、停滞傾向種では、集団間
で遺伝的分化が生じており、遺伝子流動は、
制限されていると考えられる。また、これま
での多くの生物の研究では、遺伝的多様性は
分布の境界に向かって、あるいは緯度の上昇
に伴って減少することが知られている(Guo, 
2012)。その原因の一つは、最も適応している
分布の中心部からの遺伝子が境界に向かっ
て流動しているためだと思われる。分布停滞
傾向種で、減少傾向がみられなかったのは、
分布周辺部でも局所適応し、遺伝子流動が制
限されているためと考えられる。 
 北上傾向種は、主に温度あるいは温度にそ
って変化する要因が分布の制限要因となっ

 
図 3. 停滞傾向種の集団の遺伝構造. 横軸数字
は集団の番号.集団１は北限集団.STUCTURE に
よるアサイメントテストの結果.K はクラスタ
数を示す. 

図 4. 北上傾向種と停滞傾向種の遺伝的距離に
基づく無根系統樹. 

 

図 5.緯度にそった集団のヘテロ接合頻度の変化. 

 
図 6.緯度にそった平均遺伝子多様度の変化. 



ており、分散能力に応じて分布を北上させて
いるのに対し、停滞傾向種では、遺伝的分化
が起こり、それぞれ複数の集団で局地適応し
ているものと思われる。そのため、温度上昇
が起こっても、温度以外の要因で局地適応し
ているために、分布を拡大できないものと考
えられる。今後、分布停滞傾向種がどのよう
な要因で局地適応しているのを調べる必要
があるとおもわれる。 
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