
科学研究費助成事業　　研究成果報告書

様　式　Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９ （共通）

機関番号：

研究種目：

課題番号：

研究課題名（和文）

研究代表者

研究課題名（英文）

交付決定額（研究期間全体）：（直接経費）

１２６０１

基盤研究(B)（海外学術調査）

2016～2013

ブナ属植物を中心とした共生生態系の進化・系統地理学的研究

Evolutionary and phylogeographic studies of Fagus ecosystems

００１９３５２４研究者番号：

伊藤　元己（ITO, Motomi）

東京大学・大学院総合文化研究科・教授

研究期間：

２５３０４０１３

平成 年 月 日現在２９   ６   ６

円    13,800,000

研究成果の概要（和文）：　本研究では、北半球温帯地域に隔離分布するブナ属植物共生生態系を対象に、各生
物群の進化における生物間相互作用の影響を解析する事によって多様な共生生態系の進化史解明を目指した。
　アジア、ヨーロッパ、北米にて、ブナ属植物と共存しているチョウ目、コウチュウ目、カメムシ目の、３地域
間のCOI遺伝子塩基配列の比較を行ったが、３目ともに近縁な関係を表す種群は検出されなかった。この事はブ
ナ属植物に付随した昆虫の分化は見られないことを示唆している。
　真菌類のメタゲノム解析からは、アジア、ヨーロッパで真菌相に差異が大きいこと、また比較的近縁の同属異
種の植物間でも根に存在する菌相には明確な違いがあった。

研究成果の概要（英文）： In this study, we aimed to elucidate the evolutionary history of various 
symbiotic ecosystems by analyzing the influence of biological interactions in the evolution of each 
biological group, using beech associated ecosystems, which show isolated distribution in the 
Northern Hemisphere temperate region.
 In Asia, Europe and North America, we compared the nucleotide sequences of the COI genes among the 
three regions, for Lepidoptera, Coleooptera, Hemiptera coexisting with beech trees. However, no 
species group was detected in all of three insect orders. This suggests that there is no 
differentiation of insects associated with beech trees.
 From the metagenomic analysis of fungi, there were clear differences in the fungal flora in Asia 
and Europe, and also in the fungi present in the root between different species distributed in same 
region.

研究分野： 多様性生物学
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１．研究開始当初の背景 
ある生物種間において互いに影響を及ぼし

あうことを生物間相互作用といい、生物多様性
の創出と維持に非常に重要な役割を果たして
いる。近年、他者を介した間接作用とそのネッ
トワークの重要性が明らかになり、ある生物群
の進化を理解するためには、対象種間の相互
作用だけでなく、その背景にある総体としての
生物間相互作用ネットワークを考慮する必要
があると認識されるようになった。生物間相互
作用ネットワークは、生物の適応度に直接関
与するため、生物種の進化動態に大きな影響
を与えると考えられる（ここでは、ある種を中心
として捉えた生物間相互作用ネットワークを共
生生態系と呼ぶ）。特定の共生生態系におけ
る生物間相互作用を解析した生態学的研究
はこれまでに知られているが、生物の種分化
を伴う数万年から数千万年におよぶ長い進化
過程の中で、共生生態系が実際にどのように
各構成要素および共生生態系自体の進化に
影響を与えてきたかはほとんどわかっていない。
そこで、本研究では、今日見られる共生生態
系の成り立ちを進化的スケールで捉えるため、
陸上生態系の中でも特に重要な植物をめぐる
共生生態系を対象として、(1)各生物種および
共生生態系自体が植物の進化に伴いどのよう
に進化したのか、(2)共生生態系のある構成
要素と他の構成要素とが各々の進化にどのよ
うな影響を与え合ってきたのか、という問いに
答えることを目的とする。 
 植物地理学において、北半球温帯域に隔離
分布する植物群は、周北極地域に分布してい
た植物群が気候変化とともに隔離分布し、そ
れぞれ独自の進化を遂げたと考えられている
この様なシナリオは DNA などの分子マーカー
が使用できるようになって以来、さまざまな植
物群で検証されてきた。しかし、一方で申請者
らにより研究が行われたヒヨドリバナ属などで
はこのシナリオには合わず、ベーリング海峡成
立後の北米からアジアへの移動が推定され
（Ito et al., 2000a, b）、単純な気候変動による
地理的隔離のみで成立したのではなく、隔離
成立後に大陸間の生物種の移動もあったこと
がわかってきた。植物について研究が進んで
きた一方で、植食性昆虫相はそれぞれの地域
では比較的解明度が高いにもかかわらず、地
域間を比較した例はほとんどない。また、菌類
については、詳細な研究が各地域でまだ十分
に行われていないのが現状である。 
 我々がこれまでに行った文献調査や現地で
の予備調査により、北半球の温帯性植物は、
多様な生物と共生生態系を形成していること
が示唆されている。中でも重要と思われるのが、
植食性昆虫や菌類など、植物を寄主として利
用する生物群である。1 種の植物を、互いに近
縁な複数の生物種が利用している場合もあり、
全体として複雑な共生生態系を形成している
と推測される。したがって、東アジア、北米、ヨ
ーロッパに隔離分布しているブナ属植物に関

連を持つ生物相は、共生生態系の進化史を
解析する上で非常に興味深い対象と言える。 
 
２．研究の目的 
	 本研究では、北半球温帯地域に隔離分布
する共生生態系を対象に、(1)各地域で共生
生態系を構成する主要な生物群の系統・進化
の過程を明らかにした上で、(2)各生物群の進
化における生物間相互作用の影響を解析す
る事によって、(3)多様な共生生態系の進化
史解明を目指す。	
 
３．研究の方法 
材料のサンプリング 
 平成 25 年 7 月に太平山のタイワンブナ林に
て、タイワンブナの根、某、樹皮の試料採取を
行った。同時に、タイワンブナを餌とするチョウ
目、コウチュウ目、カメムシ目の昆虫の採集、
および、タイワンブナ周辺とタイワンブナの阿、
枝、幹に寄生する菌類の採集を行った。 
 平成 26 年度には、ヨーロッパブナを対象とし、
6 月にスイスのチューリッヒ郊外で行った。具
体的には、3 箇所のヨーロッパブナ林におい
て、ヨーロッパブナ成木の菓、枝、根について、
植物の解析と菌類のメタゲノム解析用のサン
プルを採集した。加えて、実生時の共生菌類
相を比較するため、実生のサンプリングも行っ
た。さらに、ヨーロッパブナの様々な器官、およ
び枯木に付いている菌類（主に子実体）のサ
ンプリングも行った。同時にヨーロッパブナを
餌とするチョウ目、コウチュウ目、カメムシ目の
昆虫の採集、ヨーロッパブナの葉、枝、幹に寄
生する菌類の採集を行った。 
 26 年度は北米のアメリカブナを対象に、8 月
に米国アパラチア山地で調査を行った。アメリ
カブナの根・葉・樹皮の試料採取を行った。同
時にアメリカブナを餌とするチョウ目、コウチュ
ウ目、カメムシ目の昆虫の採集、アメリカブナ
の葉、枝、幹に寄生する菌類の採集を行っ
た。 
 
昆虫類の系統解析 
 これらのサンプルは仮同定後に DNA の抽
出を行い、標準バーコード領域である COI の
塩基配列決定を行った。 
 
真菌類のメタゲノム解析 
	 日本のブナ Fagus crenata、イヌブナ
F.japonicaおよびスイスのヨーロッパブナ
F. sylvatica から根末端サンプルを採取した。 
6月から 10月にかけて日野（栃木県）、7
月、8月、9月にあずみ野（長野）、京都（京
都）、野沢（長野）、戸隠（長野）で採集
した。 6月から 10月まで日光（栃木県）で
採取した。 F. sylvaticaは、8月にスイスで
収集した（表１）。	
	
表１．真菌類のメタゲノム解析用サンプル	



	

	
	 全 DNAを根サンプルから抽出し、宿主植
物種は rbcL遺伝子により決定した。ブナ属
であることが確認された 64の根サンプル
を、Ion Torrent PGMシーケンサーを用いて
真菌 ITS領域の次世代配列決定に供した。
シーケンシングの結果は、Claident
（http://www.fifthdimension.jp/products/claide
nt/）を使用して同定を行った。 
	
４．研究成果	
	
昆虫類の大陸間比較	
	 アジア（日本、台湾）、ヨーロッパ（ス
イス）、北米（米国）にて、ブナ属植物と
共存しているチョウ目（蛾類）約 20 種、コウチ
ュウ目（ゾウムシ類、カミキリムシ類）40 種、カメ
ムシ目 30 種の、標準バーコード領域である
COI 遺伝子の塩基配列を決定した。	
	 各目で３地域間の塩基配列の比較を行っ
たが、３目ともに近縁な関係を表す種群は
検出されなかった。この事は被子植物と異
なり、ブナ属植物に付随した昆虫の分化は
見られないことを示唆している。もっとも、
今回の調査では、時間的な制約から網羅的
な昆虫相のサンプリンができていないため、
結論付けるのは時期尚早である。今後、１
年間に渡る網羅的なサンプルにて再検討す
る必要がある。	
	
真菌類のメタゲノム解析 
	 次世代シークエンサーによるリード回数
は、1サンプルあたり 3000〜110,000の範囲
であった（図１）。 1試料あたりの OTUは
7〜58の範囲であった（図２）。 3種全て
の宿主種からの試料は、同等の多様性指数
を有していた（図３） 

 

図１．次世代シークエンサーによるリード
数 

 

図２．各ホスト種あたりの OUT数 
 
	 種多様性の指標は、EstimateS
（http://viceroy.eeb.uconn.edu/EstimateS/）を
使用して計算し、表 2に要約を示した。 
 メタゲノム解析による真菌相の解析の結
果、ほぼ同所的に生育しているブナ及びイヌ
ブナでは、宿主植物の違いが根における菌相
の構成に統計的に有意な違いを生み出すこと
が分かった。しかしその違いは日本国内のブ
ナ属とヨーロッパブナほどではなく、ブナとイヌ
ブナは、ヨーロッパブナと比較してより多くの 
OTU を共有していた。さらに、ブナとイヌブナ
における年間を通じての季節変化を観察した
結果、同じ宿主植物においても、地理的変化
及び季節変化が菌類の構成に有意な違いを
及ぼすことが分かった。特に秋季から冬季に
かけて菌相の変化が大きいことが明らかにな
った。以上の結果から、比較的近縁の同属異
種の植物間でも根に存在する菌相には明確
な違いがあること、また地理的及び季節的な
差異が菌類の構成に有意な違いを与えること
が分かった。 

 



 

図３．各ホスト種における真菌相の種多様性 
	
表２．EstimateSによる種多様性の指標	

	

	

図４．ホスト種特異的およびホスト種間で
共有される OTU数 
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