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研究成果の概要：本研究では，純淡水魚類の種多様性が高い本州中部地域をモデルとして，多

数の魚種を用いたミトコンドリア DNA に基づく比較系統地理解析を行った．比較的単純だと
想定された鈴鹿山系による東西の分断に関連して，予測に一致する系統地理パターンと一致し

ないパターンが見いだされ，淡水魚類相形成の複雑性が明らかにされた．さらに将来的な発展

的活用を目指し，淡水魚の遺伝的多様性データベース（GEDIMAP）の構築・公開を行った． 
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１．研究開始当初の背景 
 
 系統地理学 phylogeography は，分布域形
成史の科学的解明のために急速に発展して
いる新しい分野であり，地域生物相の成立・
維持機構を明らかにすることに貢献してき
た．系統地理学は，分子マーカーを用いて，
種内・近縁種間の分子系統とその地理分布，
および遺伝的多様性のデータに基づき，分布
形成パターンや集団の人口学的歴史を明ら
かにすることを目指す．これまで系統地理学
は，各生物種の分布域形成史を鮮やかに解明
してきた．一方，1980 年代後半の系統地理学

の誕生時には，種間の地理的集団構造パター
ンの共通性が注目され，重点が置かれたもの
の，これまで多種を対象としたまとまった比
較系統地理的研究はほとんどなされてこな
かった． 
 日本列島は，中期中新世の列島形成時以来
の地質学的変遷や海水面の変動により，複雑
な生物相形成の歴史を経ている．淡水魚類は
分布域形成が陸水系の連絡に制限されるこ
とから，生物地理学の好材料の一つと認識さ
れている．しかし，その系統地理的知見は断
片的である．日本および東アジア地域の生物
多様性の歴史的理解を前進させるためには，
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共有可能なデータやアプローチに基づいた
将来にわたる蓄積型の調査研究プログラム
が必須であると考えられた． 
 
 
２．研究の目的 
 
 日本列島・東アジア地域の生物多様性の総
合的理解を将来的な目標として，本研究では，
(1) 淡水魚類を対象として，モデル地域にお
いて多数種を用いた比較系統地理の先導的
研究を行うこと，および (2) 将来にわたり
利用可能なデータベースシステムを構築し，
実際のデータ（今回および既存のデータ）を
用いて運用すること，の 2 点を目指した． 
 今回開発したデータベースは，国際的な
DNA データベース（DDBJ/EMBL/GenBank）や魚
類のミトコンドリア DNA データベース
（mitoFISH）などがカバーしていない集団内
の遺伝子頻度など，特に系統地理・集団遺伝
分析に必要なデータを含むものであり，淡水
魚のみならず遺伝的多様性情報を蓄積・利
用・追跡できるデータベースとしてユニーク
なものである． 
 
 
３．研究の方法 
 
(1) 対象地域 
 対象地域は次の 2 点に着目して設定した：
①種多様性が高い地域であること；②比較的
単純な歴史的背景と系統地理パターンを想
定できること． 
 検討の結果，淡水魚類が豊富な西日本にお
いて，特に種多様性の高い「琵琶湖-淀川流
域」と，その東部に位置し，鈴鹿山系（伊吹
-鈴鹿-布引-紀伊山地）を分水界として隔て
られた「伊勢湾流域」を対象地域として設定
した．より西部および東部の集団も一部比較
のために解析に加えた． 
 
(2) 対象種 
 対象種として，分子進化特性に大きなばら
つきがないと想定でき，また多数種が比較で
きるよう，最も多くの種を含むコイ科魚類を
選んだ． 
 分析対象としたのは次のコイ科14種群（計
21 種・亜種・隠蔽種）である：カワムツ，ヌ
マムツ，オイカワ，カワバタモロコ，タモロ
コ類，ムギツク，モツゴ類，ヒガイ類，カマ
ツカ類，ゼゼラ類，スゴモロコ類，デメモロ
コ，イトモロコ，ズナガニゴイ． 
 これらの計約 180 集団，1800 個体を系統地
理解析に用いた． 
 
(3) 方法 
 遺伝標識としては，汎用性と比較可能性，

蓄積性に基づいて，ミトコンドリア DNA
（mtDNA）の塩基配列を用いた．既存文献と
予備実験から，十分な変異性をもつと判断さ
れたシトクロム bの後半約 600bp を標準的な
遺伝標識として用いた． 
 塩基配列決定は定法に従い，自動 DNA シー
ケンサーを用いて行った． 
 一部の対象種については，より詳細な系統
地理特性の解明のために，マイクロサテライ
ト DNA のプライマーを開発し，適用した． 
 
(4) 検証内容 
 琵琶湖-淀川流域と伊勢湾流域における多
数種の系統地理解析により，主に以下の 3つ
の仮説検証を行った． 
①両地域にわたる系統地理パターンが種間
で一致するか．予測：鈴鹿山系によって２つ
に分断された集団構造を示す． 
②鈴鹿山系によって分断されている場合，そ
の遺伝的分化の大きさは種間で一致するか．
予測：鈴鹿山系の隆起時期（150-100 万年前）
に対応する遺伝的分化が共通してみられる． 
③比較的閉鎖的な伊勢湾流域において集団
構造は種間で一致するか．予測：種の生態・
生息環境に対応した分散能力を反映して一
致しない． 
 
(5) データベース構築 
 既存データ，そして今回および将来にわた
って取得される遺伝的多様性データを効率
的に蓄積し，利用可能とすることを目標とし
て，データベースGEDIMAP（Genetic Diversity 
and Distribution Map）を設計・構築した． 
 GEDIMAP では，汎用性，比較可能性，蓄積
性に基づき，mtDNA の塩基配列データを基本
的対象とした．ミトコンドリア・ハプロタイ
プの塩基配列とその集団内の頻度を基本情
報として，地理的情報，分類体系，文献情報
を含めたリレーショナルデータベースとし
て設計し，外部データベースとのリンク，お
よび簡易解析機能を実装させることとした． 
 
 
４．研究成果 
 
(1) 比較系統地理 
①両地域にわたる系統地理パターン 
 分析されたコイ科の多くのグループで，琵
琶湖-淀川流域と伊勢湾流域の間で，いわゆ
るダンベル型の分子系統樹が得られ，両地域
の集団が鈴鹿山系で分断・隔離された歴史を
共有することが支持された（図 1）． 
 しかし，2地域の境界を越えて一方の遺伝
子グループが分布を拡げているケースもあ
り（タモロコ類），地理的分化後，独自の分
散の歴史を反映している可能性が高い． 
 



図 1．琵琶湖-淀川流域と伊勢湾流域に生息す
る魚種の遺伝的集団構造（一部）．典型的に
は 2 地域の集団が，DA(純塩基置換率)=1-2％
のダンベル型のハプロタイプ樹に対応した
集団構造を示すが（上 3 種），遺伝的分化が
大きいもの（ヒガイ類，タモロコ類），2 地域
の境界を超えて一方の遺伝子グループが分
布を拡げているもの（タモロコ類），分化の
程度が小さいもの（スゴモロコ類など）があ
った． 
 
 
②鈴鹿山系による遺伝的分化 
 両地域間の遺伝的分化は，典型的には，純

塩基置換率で 1-2%の種が約半数を占めた（オ
イカワ，カワバタモロコ，カマツカ種群の 2
種など；図 1）．mtDNA シトクロム bの分子進
化速度はコイ科において約 1.5%/百万年（ペ
ア間距離），また魚類の多くで 1-3%/百万年と
いう推定がなされていることから，1-2%の分
化は 100 万年前後と推定され，鈴鹿山系の隆
起時期に対応するものと考えられる． 
 一方，より大きな遺伝分化を示す種（約
3-6%）や分化がより小さい種（1%未満）も存
在した．これらの理由を明らかにするために
は，分子進化速度の検討やより広い地域にお
ける系統地理解析が必要であると考えられ
る．分化の不明瞭なスゴモロコ類では，マイ
クロサテライトを用いた分析により，この種
が伊勢湾流域に比較的新しい時代に侵入し，
分布を拡大したことが示唆された． 
 
③伊勢湾流域における集団構造 
 伊勢湾流域に広く分布する種にのうち，広
範な生息環境に分布するオイカワ，カワムツ
などでは明瞭な集団構造が見られなかった．
一方，ウシモツゴやカワバタモロコのように
平野・山間部の溜め池や水路に生息する種に
おいては，共通して，南部地域の伊勢湾対岸
で遺伝的な類縁関係が見られ（trans-bay 構
造），海退期に伊勢湾流域に存在した古水系
の中・下流域における遺伝子交流が示唆され
た． 
 
(2) 淡水魚遺伝的多様性データベース 
 GEDIMAP は，日本および周辺域の淡水魚類
の mtDNA 塩基配列とその集団内頻度，および
地理情報や文献を包括的に含むウェブデー
タベースとして，2008 年 1 月にβ版が公開さ
れ，その後 2009 年 6 月に正式版が公開され
た（http://gedimap.zool.kyoto-u.ac.jp/）． 
 GEDIMAP は，個体群（集団），ハプロタイプ，
および文献を主なサブデータベースとし，地
理・水系情報や分類体系とともにリレーショ
ナルデータベースとして構成されている．外
部データベースとして，国際 DNA データベー
ス（DDBJ），生物バーコード（BOLD），魚類デ
ータベース（FishBase），デジタルオブジェ
クト識別システム（DOI）等に動的にリンク
する． 
 GEDIMAP の機能は，登録，検索，解析に分
けられる．データの登録は管理者および登録
提供者がウェブブラウザーから既存・新規デ
ータを登録する．正規版公開時時点で，153
種・亜種，986 個体群，1440 ハプロタイプ，
355 文献が登録されている． 
 検索機能としては，分類体系，地域，解析
領域，その他キーワードから，関連する個体
群，ハプロタイプ，文献を検索できる．また
手元の塩基配列について，GEDIMAP 内，およ
び国際 DNA データベースに対して Blastn に



よるホモロジー検索が可能であり，前者に対
しては，個体群レベルの検索が可能である． 
 簡易解析機能として，他の遺伝集団解析ソ
フトの形式のデータファイルの出力や，集団
間の遺伝距離やそれに基づく樹状図の算出，
アライメント等が可能である． 
 
(3) 到達点と今後の発展 
 今回 14 種群 20 余種にわたる比較系統地理
理分析をモデル地域で大規模に実施するこ
とにより，基本的には予測されたパターンが
見いだされた一方，より複雑な分類群ごとの
差異も見いだされた．これらの複雑な系統地
理パターンを統合的に理解するためには，種
の形成史を分布域全域に拡げて解明する必
要がある． 
 本研究で開発し，運用を開始したデータベ
ース GEDIMAP を基盤に，今後，データの蓄積
や集約を促進することにより，各研究投資が
有効に累積され，遺伝的多様性をベースにし
た生物多様性の歴史的理解につながるもの
と期待される． 
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of Fishes (National Museum of Nature and 
Science, Tokyo). 

⑩ 柿岡諒・渡辺勝敏・森誠一．2007（10/7-8）．
コイ科スゴモロコ類とデメモロコの形態

変異と遺伝的集団構造．第 40 回日本魚類
学会年会（北海道大学，札幌）． 

⑪ 中川光・渡辺勝敏・石川孝典・関伸吾．
2007（10/7-8）．ミトコンドリア DNA 塩基
配列分析に基づくアカザ Liobagrus reini
の遺伝的集団構造．第 40 回日本魚類学会
年会（北海道大学，札幌）． 

⑫ 小宮竹史・渡辺勝敏．2007（10/7-8）．コ
イ科ヒガイ属にみる琵琶湖固有魚類の種
形成メカニズム．第 40 回日本魚類学会年
会（北海道大学，札幌）． 

⑬ 渡辺勝敏・鹿野雄一・高橋洋・柿岡諒．
2007（10/7）．GEDIMAP：日本産淡水魚類の
遺伝的多様性データベース．第 40 回日本
魚類学会年会（北海道大学，札幌）． 

⑭ 渡辺勝敏・富永浩史・柿岡諒・森誠一．
2007（10/7）．本州中部のカマツカにおけ
る大きく分化した mtDNA の集団内多型．第
40 回日本魚類学会年会（北海道大学，札
幌）． 

⑮ 渡辺勝敏・柿岡諒・森誠一．2006（10/9）．
伊勢湾‐琵琶湖・淀川流域における淡水魚
類の比較系統地理．第 39 回日本魚類学会
年会（グランシップ，静岡） 

 
〔図書〕（計 1件） 
① 渡辺勝敏・前川光司．2008．日本列島の
形成と淡水魚類相の成立過程̶陸域の長周
期変動．沢田健・綿貫豊・西弘嗣・栃内新・
馬渡俊輔編，pp. 117‒150．地球の変動と
生物進化，新・自然史科学 II．北海道大
学出版会，札幌． 

 
〔産業財産権〕 
○出願状況（計０件） 
 
○取得状況（計０件） 
 
〔その他〕 
公開データベース 
「淡 水魚遺伝的多様性データベース
GEDIMAP」 
http://gedimap.zool.kyoto-u.ac.jp/ 
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