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研究成果の概要（和文）：（１）ニホンジカには大陸＋台湾，北日本，南日本の３系統が，シ
カハジラミには台湾＋九州南部とそれ以外の２系統が認められた（２）シカーシラミのミトコ
ンドリア間に有意な共種分化関係はない．雄ジカによるシラミの伝播が要因として考えられた
（３）寄生者の集団構造解析は，宿主の隠れた集団構造を解明する上でも有用である（４）頭
部形態は系統関係を反映し，非機能的構造の変異が最も大きい．シラミの小進化では，中立的
変異の蓄積が主要因と考えられた．

研究成果の概要（英文）：(1) Genealogies of sika deer and sika deer lice were estimated using partial 
sequence of mitochondrial COI gene. Three lineages were identified for sika deer (Continental, Northern 
and Southern clades) whereas two lineages were identified for deer lice (Continent+southern Kyushu and 
others); (2) analyses of topological congruence revealed that there is no significant pattern of co-
divergence between deer and lice. The present analyses only used the maternally inherited gene marker so 
that male-deer mediated lice dispersal is considered  to be the main source of the incongruence; (3) long 
distance dispersal of lice apart from their host is quite unlikely. In such case, louse population genetic tree 
can be good indicators of hidden population structure in their host; (4) using morphometric analyses, 
microevolutionary changes in deer lice morphology is shown to accumulate along phylogenetic lines. The 
neutral characters appeared to comprise a larger fraction of the variation compared to those expected to be 
more functionally significant. This suggests that random drift of more neutral characters plays a major 
role in the microevolution of morphology of deer lice.
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１．研究開始当初の背景

　「種」は生物の基本的な単位として認めら
れることが多いものの，その一方で種の実体
とは何か（また種は実在するのか），という
点においては議論が絶えない．分類学の現場
では，種は形態的にまとまった集団として認
識，記載される場合がほとんどだが，一方で
そのような種を特徴づける形態の，種間での
違いや種内での安定性が，どのように生み出
され，維持され，またどのような機能的意味
を持つのかに関しては，ほとんどの場合明ら
かではない．
　シラミは，宿主体上でその全ての生活環を
完了させる特異的な昆虫で，宿主－寄生者の
共種分化研究のモデル生物の一つともなって
いる．特に哺乳類寄生性のシラミでは，宿主
－寄生者間に種分化パターンの極めて高い一
致が認められている．またシラミは，寄生生
活に特化した形態を示すことから，形態進化
の研究対象としても優れたモデル生物であ
る．
　申請者は，形態進化を研究する上でこのよ
うな好条件を備えたシラミ類の中でも，シカ
寄生性シラミ２種は，冒頭に示したような理
想的条件を備えた希有な系であることを見い
だし，研究の着想に至った．
　ある時間断面において，種に見られるよう
な形態上のまとまりをもたらす要因として，
集団が分化してからの時間の短さ，系統的制
約，安定化選択，そして有性生殖による遺伝
子流動等が考えられる．しかし，一般にこれ
らの要因を明確に区別して検出することはき
わめて困難である．本研究では，ニホンジカ
に外部寄生するシラミをモデル系として，形
態進化に関係するこれらの要因を個別に検出
し，比較・検討を行う．
　シラミ類は宿主を離れること無く生活環を
完了させるため，宿主体表を棲息環境の全て
としてとらえることができる．そのため，シ
ラミの形態進化に与える環境の要因（自然選
択，安定化選択）を容易に評価できる．特に
シカハジラミは単為生殖を行う．よって，形
態的まとまりをもたらす要因としての両性生
殖の役割を除外する事ができる．さらに，シ

カとシラミの分子系統解析も組み合わせるこ
とで，集団が分化してからの時間と系統的な
制約が，形態的まとまりに与える影響につい
ても検討できる．

２．研究の目的

（１）系統解析のための分子マーカーの開
発：分子系統解析を行う上で適切なマーカー
を選定するために，５集団程度を代表として
選び，ミトコンドリア全周の塩基配列を決定
する．

（２）系統解析および共種分化解析：上記解
析に基づき選定した COI 遺伝子領域の塩基
配列を，日本各地で採集したシカハジラミ，
シカジラミそれぞれで決定し，集団間の系統
解析を行う．各集団から複数個体を選び，集
団内における多型のチェックも行う．シラミ
採集の際に同時に得られるシカ毛サンプルを
用いて，サンプルを採集したシカの相同領域
の塩基配列も決定し，系統解析を行う．
　得られた系統樹に基づき，宿主－寄生者間
およびシカハジラミ－シカジラミ間の分化パ
ターンの比較を行う．

（３）形態測定学的解析：幾何学的形態測定
の手法を用いて，頭部形態を定量的に解析す
る．得られた値に基づきクラスター解析を行
い，これを系統樹およびシカの形態（体サイ
ズによる亜種分類）と比較する． 寄生性と
強く関連している形質（頭部の溝）とそうで
ない形質それぞれに働く進化的要因を明らか
にする．

３．研究の方法

　日本各地からシカハジラミ，シカジラミの
広範なサンプリングを行った．サンプリング
にあたっては，各地の自治体や狩猟組合等と
連絡を取り，調査，駆除への同行という方法
をとった．シラミのサンプリングを含め，本
研究の遂行にあたっては，大学院生（当時）
水越敦氏の協力を得た．台湾産のサンプル
は，アメリカの研究者の協力を得て採集し
た．
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　サンプルは99%エタノールに保存し，DNA 
解析と形態解析に用いた．外骨格を変形・破
壊させること無く，ほぼ完全な状態で保った
まま，微小な昆虫から DNA を抽出する方法
を開発・確立しており，本研究においては，
分子情報と形態情報を完全に一対一で対応さ
せた解析が可能となった．抽出後得られた外
骨格は，ユーパラルを用いてスライド標本と
し，透過型顕微鏡に設置したデジタルカメラ
で撮影し，その輪郭を解析した．
　本研究では，宿主－寄生者の共種分化解析
も行った．ハジラミでは，双翅目シラミバエ
への便乗によるホストスイッチが幅広く知ら
れており，これが大規模に生じていた場合，
共種分化パターンは見られない．今回の研究
系においても，シカにはシカシラミバエが寄
生するため，この可能性を考慮する必要があ
るが，シカシラミバエは，寄生後速やかに翅
の切断を行うことから，シカの個体群を横断
するような長距離の分散が起こる可能性は極
めて低い．しかし，シラミバエによるホスト
スイッチの可能性が完全には否定できないた
め，シラミの採集にあたっては，同時に採集
されるシラミバエも採集し，便乗の可能性を
評価した．

４．研究成果

（１）ミトコンドリア COI 遺伝子の部分配
列を用い，ニホンジカとシカハジラミの種内
系統関係を推定した．その結果，シカは大
陸，北日本，南日本の３系統に分かれるのに
対し，シラミは大陸＋九州南部とそれ以外の
２系統に分かれる事が分かった．

（２）両系統樹を比較した結果，シカとシラ
ミの間には有意な共種分化関係は認められな
かった．この原因の一つとして，シラミバエ
による伝播が考えられるが，便乗するシラミ
は確認されず，この可能性は低いと考えられ
た．むしろ両系統の不一致の要因として，ミ
トコンドリアでは追跡出来ない，雄ジカを介
した伝播の可能性が最も高いと考えられた．
またシラミの解析からは，日本産のシカが，
シカの遺伝子解析から想定されるより近い時
代に，大陸産のシカと遺伝子交流があった可

能性が示された．

（３）宿主—寄生者が密接な関係にある系に
おいては，寄生者の集団構造解析は，遺伝子
解析のみでは見いだす事の出来ない宿主の隠
れた集団構造を考察する上でも有用であると
考えられた．

（４）頭部形態の形態測定学的解析の結果，
頭部の輪郭形態は系統関係を強く反映する事
が示された．また最も変異の大きい部分は，
ほとんど機能的意味を持たないと考えられる
事から，シラミ形態の小進化では，中立的な
変異が蓄積されていると考えられた．

（５）シカとシラミのミトコンドリアの塩基
置換速度には５倍（補正無し）から７倍（最
尤モデルに基づく補正あり）の差がある事が
示された．これは過去に示されたシラミと宿
主の間に見られるさよりも大きい．その理由
として，シカハジラミが単為生殖を行ってい
ることが考えられた．

（６）本研究課題と関連するテーマ（分子系
統，形態進化，シラミ）として，アライメン
トの方法論の検討，挿入欠損の系統データと
しての利用，シラミの分子進化，他の昆虫群
の形態進化と相同性の研究，シラミの高次系
統解析なども行った．

（７）シカハジラミは北米に移入種として侵
入しており，現地のシカに深刻な影響を及ぼ
している．本研究は，それらのシラミがどの
ような経路で北米に侵入したかや，なぜシカ
ハジラミが急速に分布を拡大したかを考察す
る上での基礎データを提供する．今後 USDA 
の研究者とこの問題を共同研究として行って
行く予定である．

５．主な発表論文等
（研究代表者、研究分担者及び連携研究者に
は下線）
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