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研究成果の概要（和文）： mtDNAとncDNAの多様性は，理論上，mtDNAの方が著しく低くなると予想されている。
これを実証するために，哺乳類，鳥類個体群の観察と個体群構造の分析を行った。その結果，予測とは異なり，
多くの個体群でmtDNAの多様性がncDNAよりも高かった。これは，突然変異率がmtDNAでより高いという性質で説
明できたが，データの大きなばらつきは個体数変動の結果であると考えられた。哺乳類，鳥類間の違い（哺乳類
でmtDNAの多様性がより高い）は，分散行動の性差の違いで説明できた。これらの結果は，遺伝的多様性の維持
機構において個体群構造が重要な機能を持つという報告者の仮説を支持するものである。

研究成果の概要（英文）： The relationship between mtDNA and ncDNA diversity was analyzed in order to
 test a theoretical prediction that mtDNA diversity should be much lower than ncDNA diversity. In 
contrast to this prediction, mtDNA diversity was higher than ncDNA diversity in many mammalian and 
avian populations. This was attributed to higher mutation rate in mtDNA, while high variation of the
 diversities was interpreted as a result of population fluctuation. The relationship between mtDNA 
and ncDNA diversity differed between mammalian and avian populations: mtDNA diversity was higher in 
mammals than in birds. This difference could be explained by different dispersal tendency. 
Male-biased dispersal prevails in mammals, where female-biased dispersal is common in birds. These 
results supported my hypothesis that sub-population structure plays an important role in maintaining
 genetic diversity.

研究分野：動物生態学
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１．研究開始当初の背景 
野生生物の遺伝的多様性に関して，核 DNA
（ncDNA）とミトコンドリア DNA（mtDNA）を
用いた多くの研究があり，両者の多様性に相
関関係があるといわれている。しかし，多く
の動物において，ncDNA は倍数性で両性を通
じて遺伝する一方，mtDNA は半数性で母親を
通してのみ受け継がれる。つまり，同じ個体
群内であっても，遺伝に関わる個体数は両者
で異なり，mtDNAのそれは有効集団サイズ（Ne）
の半分（0.5Ne），ncDNA では有効集団サイズ
の 2倍（2Ne）で，両者には４倍の違いがある。
突然変異と自然選択がなく，任意交配をして
いる孤立個体群において，ncDNA の多様性は，
遺伝的浮動によって 2Neに反比例して減少す
ることが理論的に導かれている。一方，mtDNA
のハプロタイプ多様度は，0.5Neに反比例して
減少するため，一般にmtDNAの多様性はncDNA
のそれよりも低いと期待され，高いか同等で
ある場合は，遺伝的浮動による減少を補う何
らかの機構が働いていなければならない。 

 
２．研究の目的 
 報告者は，前課題で分析したエゾヤチネズ
ミ個体群において，北海道の属島である小さ
な島では mtDNA の多様性は低いが，北海道本
島の個体群では mtDNA と ncDNA 両方の多様性
はともに高いというパターンを見いだした。
本研究の目的は，このパターンの一般性を他
の地域の個体群を分析することによって確
かめ，さらに文献調査によって哺乳類の他種

と鳥類において，このパターンの一般性を実
証することである。また，「背景」で説明し
た集団遺伝学理論と実証データとの整合性
を個体群の内部構造に着目して説明するこ
とも目的とした。 
 
３．研究の方法 
 パターンの一般性について：mtDNA と 
ncDNA 両方の多様性を同一個体群で観察した
哺乳類と鳥類の研究を網羅し，遺伝的多様性
の指標であるハプロタイプ多様度とヘテロ
接合体率を比較した。 
 個体群の内部構造：異なる個体数変動パタ
ーンを示す北海道本島の複数の個体群とス
ウェーデンのヤチネズミ個体群を対象に個
体群間の遺伝的距離と地理的距離を分析し
た。 
 仮説の検証：観察された mtDNA と ncDNA の
多様性の関係を説明するために，個体群構造
を組み入れたシミュレーション分析を行っ
た。 
 
４．研究成果 
mtDNA と ncDNA の多様性の関係 
 本研究の目的に沿う先行研究から，哺乳類
21 種 132 個体群，鳥類 23 種 113 個体群の遺
伝的多様性に関するデータを得た。 
その結果，図 1のようにほとんどの個体群で
理論値よりも mtDNA の多様性が高かった。 
 
個体群の内部構造 
ヤチネズミ個体群において，mtDNA に基づ
く個体群構造とncDNAに基づく分集団構造を
比較した。その結果，mtDNA 分集団が ncDNA
分集団よりも小さいことが明らかになった。
これは，メスは出生地に留まるが，オスは分
散するという分散行動の性差の結果である
と考えられた。 
 また，個体群間の遺伝的距離と地理的距離
の関係は，ヤチネズミ個体群は地理的距離が
数 km までは遺伝的な類似性を保持するもの
の，10 km を越えると遺伝的にはほぼ無関係
となることが明らかになった。 
 メスは出生地に留まるが，オスは分散する
という分散行動の性差は多くの哺乳類で確
認されており，ヤチネズミ個体群でも観察さ
れている。mtDNA と ncDNA で観察された分集
団の違いは，分散行動の性差が原因であり，
哺乳類では一般的であると考えられた。 
一方，鳥類においては，メスのほうがより
分散的であることが知られており，分集団構
造は mtDNA と ncDNA 間で違いはないと考えら
れた。 
 
仮説の検証 
観察されたmtDNAと ncDNAの多様性の関係
を説明するために，個体群構造を組み入れた
シミュレーション分析を行った。その結果，
ほとんどの個体群において，理論値よりも
mtDNA の多様性が高くなり，実証データとよ

 
図１．mtDNA（横軸）と ncDNA（縦軸）の
多様性の関係。上が哺乳類，下が鳥類の
結果。曲線は理論値，直線は両軸の同値
を示す。 



く一致した。哺乳類においては，mtDNA の多
様性がより高い傾向にあるのだが，「mtDNA 分
集団が ncDNA 分集団よりも小さい」という条
件を組み入れたシミュレーション分析はこ
の傾向をよく説明しており，遺伝的多様性の
維持機構における個体群構造の重要性を支
持する結果となった。 
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