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研究成果の概要（和文）：浅海、深海に生息する様々な貝類を用いて、系統地理的解析を行った。その結果、多
くの種は何らかの地理的構造を持っていることが分かったが、地理的境界の位置は種によってかなり異なってい
ることが明らかになった。太平洋側と日本海側で集団が分かれる例もあれば、東北日本と南西日本で分かれるも
のもあり、種特異的な地理的分布のパターンを示すものも見られた。現在の分布域が類似している種間で比較し
た場合でも、集団の形成様式は一様ではないことが明らかになった。

研究成果の概要（英文）：Phylogeographical analysis was condutced for various mollusks inhabiting 
shallow water and deep sea in Japan and adjacent Asia. As a result, many species were found to have 
certain geographical structure, but the location of geographical boundaries is variable from species
 to species. Infraspecific populations of some species are divided on the Pacific and the Sea of 
Japan sides or between the Northeast and Southwest Japan, and other species exhibit species-specific
 geographical patterns. Our studies revealed that the formation pattern of populations is not 
uniform, even among species pairs with similar distribution areas.

研究分野： 動物分類学
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１．研究開始当初の背景 
 
 生物多様性を正しく理解し記述するため
には、種の境界とその進化史(種分化)を究明
する研究が必要である。そのためには種
内、種間の系統関係とともに地理的な時空
分布の解析が不可欠である。系統地理学
は、地理的な分布を系統進化の観点から理
解しようとする分野であり、1990 年代より
発展してきた。 
 海産貝類に関する過去の研究例から得ら
れた知見は、(1)浅海種では海流と発生様式が
最も重要な要因である、(2)しかし海流と発生
では説明できない分布パターンが存在して
いる、(3)黒潮や対馬暖流などの海流は表層を
流れており、深海では深層流を検討する必
要がある、(4)地形も重要であり、浅海種は過
去の海水準変動(更新世で 130m 程度の上下)
や海流の流路の変化に影響を受けていたこ
とが予想され、集団構造にその痕跡が見られ
ることがある、(5)深海性種では海水準変動は
直接の影響は少ないと考えられ、海溝や海山
の形成などさらに古い地史的なイベントを
考慮する必要がある。今後は、上記の知見
を広く一般化できるか検証することが課題
であり、そのためには多数の分類群間で比
較する事例研究が重要になる。本研究グルー
プは、それぞれが異なる分類群で同様のデ
ータを蓄積しており、系統地理学の研究を組
織的に進める好機にあると考えたことから
本研究計画の着想を得た。 
 
２．研究の目的 
 
 本研究の主目的は、海洋生物の種-集団レベ
ルの多様性の成立要因を明らかにすること
である。特に、日本を中心とするアジア北
西太平洋域に分布する貝類を材料として、下
記の 3 つの視点から研究を進める。(1)系統地
理学的解析:遺伝的、形態学的変異の地理的分
布を明らかにする。(2)地理的分化をもたらす
要因の推定:分断と分散の観点から地理的分
化の成因を考察する。(3)分類・生物多様性情
報の高度化:種レベルの分類を見直し、学名
を確定し、新種を記載し、生物多様性保全
のための基礎データを提供する。 
 
３．研究の方法 
 
 研究対象種は、上位系統、繁殖様式、生
息環境などの違いを比較できるような分類
群を選定し、各研究室が解析を分担した。
その際、既に何らかの分子データを取得し
ているグループを優先した。最初に、複数
種を含む属単位で系統解析を行い、種の単系
統性を検証した。この過程で、一部の系統が
側系統になったり、隠蔽種が発見された場
合は分類を再検討した。次にそれぞれの種
の中を、分布域を網羅するようにサンプル
を選び、集団遺伝解析、形態変異解析を行っ

た。 
 系統地理的解析に用いる遺伝子は、従来最
も普通に用いられてきた標準的なものを用
いた。mtDNAのCOI遺伝子はデータベース上の
配列登録数が最も多く、DNA バーコーディン
グにも利用できる。そのため、まずCOI遺伝
子の配列を多数個体、分布域を広くカバー
するように決定した。次に、COI 遺伝子の結果
から、興味深い海域を選び、他の遺伝子も加
えて詳細な解析を行った。mtDNA のどのマー
カが解析に適しているか、配列を決定して検
討する。核 DNA では、rRNA 遺伝子群のうち、
18S,ITS1 の配列を用いた。さらに、ウミニナ
類では種内の集団関係を詳しく調べるため
に次世代シーケンサを用いてマイクロサテ
ライトの解析を行った。 
 得られた遺伝子データから最尤法、近隣
結合法、ベイズ法により同一属内の種間系
統樹を作成した。個々の種の種内集団関係
はハプロタイプネットワークで示す。集団間
の遺伝的分化の程度を評価する方法は以下
のような手法を用いた。(1)ミスマッチ頻度
分布は、ペアワイズ比較による塩基の違い
の頻度分布を表すもので、もし頻度に複数
の山ができるようであれば、複数集団に分
化している可能性が高い。(2)遺伝的な分化
は地理的な距離が関係している可能性があ
り、多様度指数 Fst と距離の関係を検証す
る。遺伝的な分化の程度が大きくなる程 Fst
の値は大きくなり、距離と Fst の間に相関が
ある場合は、距離による隔離が集団構造に
強く影響していることを示す。
(3)Skylineplot 解析は過去の集団サイズの
変動をベイス法で推定するものである。陸
上生物では、氷河期における分布域の縮小
と集団サイズの減少を検証する手法として
よく用いられている。 
 形態形質では、貝殻等の硬組織の形質を計
測し、定量的に比較した。 
 
４．研究成果 
 
 以下のような分類群ごとに、地理的分布の
パターンを検討した。近縁種群間であっても、
地域集団の地理的境界は種ごとに異なって
おり、それぞれ異なる要因が種分化のプロ
セスと現在の地理的分布に影響を与えてい
るものと推定される。 
 (1)コガモガイ種群 Lottia kogamogai 
group (Lottiidaeユキノカサガイ科)：コガモ
ガイ類の分子系統解析の結果、コモレビコ
ガモガイ、オボロヅキコガモガイ、コガモ
ガサの単系統性は支持された。一方、従来コ
ガモガイとして同定されてきた種はミトコ
ンドリア COI遺伝子では 2つのクレードに分
かれる。形態でも南方集団と北方集団で歯
舌の成長様式に差があることを報告してい
たが、それらに対応する分類群であるため L. 
kogamogai, L. goshimaiの 2種に区別し、新
種記載した。 



 (2)カモガイ Lottia dorsuosa (Lottiidae
ユキノカサガイ科)：カモガイの日本国内の
36 集団のデータに東アジアの他地域の集団
のデータを加えて解析した結果、対馬暖流型、
黒潮型、奄美型、中国台湾型の 4つの地理的
集団に区別できることが判明した。黒潮型と
他の集団の間には COI 遺伝子に 58塩基以上
の違いが見られた。 
 (3)アオガイ属 Nipponacmea (Lottiidae ユ
キノカサガイ科)：アオガイ属について系統
解析を行った結果、日本産 9種がそれぞれ単
系統であること、従来の形態の定義形質が
適切であることが実証された。特にアオガ
イ属の場合は、生息環境の差が地理的構造
に影響していると推定される結果が得られ
た。 
 (4)ワタゾコシロアミガサモドキ属
Bathyacmaea (Pectinodontidaeワタゾコシロ
アミガサ科)：沖縄トラフの熱水噴出域に生
息するワタゾコシロアミガサモドキ類、お
よび相模湾初島沖のメタン湧水域から採集
されたワタゾコシロアミガサモドキの集団
遺伝解析を行った。その結果、貝殻、歯舌は
著しく変異が大きく、過去に記載された種は
種分類に改訂が必要があることが分かった。 
 (5)スガイ Lunella coreensis (Turbinidae
サザエ科)：日本と韓国のスガイのCOI遺伝子
の遺伝的多様性を調べた結果、少なくとも 4
つのハプログループに分かれ、それらは地
理的な分布域にも違いが見られた。 
 (6)イシダタミ種群 Monodonta labo group 
（Trochidae ニシキウズガイ科）：中国のイシ
ダタミが 5 つのハプログループに細分され、
それらは2つの大きなグループに分かれるが
形態からも2つのグループに識別できる。上
記の研究例から、東アジアに広く分布する
本種群は、多数の種に細分されることが示唆
される。 
 (7)フネカサガイ属 Lepetodrilus 
(Lepetodrilidae フネカサガイ科)：フネカサ
ガイ科は沖縄トラフの熱水噴域に広く分布
しているが、北部では遺伝的多様性が大き
く、南部では小さい。Lepetodrilus nuxは雌
雄異体、体内受精で、通年繁殖しており、
不連続に存在する化学合成系の間を広範囲
に分散できる能力があると考えられる。 
地理的構造の形成には幼生の分散様式が重
要であると考えられるが、深海性種の場合、
実際に幼生の分布を観察することが容易で
はない。人為的に設置した着底基盤を回収
する方法で得られたサンプルの遺伝的多様
性を調べることにより、幼生分散が重要で
あることが示された。 
 (8)ハイカブリニナ属 Provanna 
(Provannidae ハイカブリニナ科)：北西太平
洋各地の深海に生息しているハイカブリニ
ナ類を検討した結果、沖縄トラフの 4新種に
加えて、さらに複数の新種の存在が明らか
になった。沖縄トラフでは、分布の広い種と
限定的な種が見られた。そのため種間で分

散能力が異なるものと推定される。 
 (9)ウミニナ属 Batillaria 
（Batillariidae ウミニナ科）：ウミニナ科で
は、リュウキュウウミニナのマイクロサテ
ライト解析系を開発し、本種がウミニナと
生殖的隔離された有効種である事を確認
し、姉妹種のウミニナと異なり直達発生種
である事を示した。ホソウミニナはミトコン
ドリア DNA の解析からは 2つ、核 DNA の解析
からは 3つの地理的グループが存在してい
る。しかし、水産資源の種苗に伴って、局
所的に人為的な移動が起きている例が報告
された。 
 (10)ミジンウキマイマイ Limacina 
helicina（Limacinidae ミジンウキマイマイ
科）北太平洋広域におけるミジンウキマイマ
イの遺伝的多様性が明らかになった。従来は、
L. helicinahelicina, acuta, pacifica, 
ochotensisという異なる form が提唱されて
いたが、形態的可塑性によるものか遺伝的
分化によるものか不明であった。COI 遺伝子
のデータからは、海域ごとに遺伝的分化が
あることが支持された。 
 上記以外のグループでは、イソニナ類、ム
ラサキインコの系統地理的解析を行ってい
る。集団構造は種によって異なっており、
イソニナでは日本海側と太平洋側の集団、
ムラサキインコでは南の集団と北の集団に
分かれるという結果が得られた。 
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