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研究成果の概要（和文）：冷水性淡水魚類を対象に，分布データと気候・地形データから生息適
地マップを構築した．また，得られたマップを過去および未来の気候データに投影し，過去，現
在，未来の時間断面における生息適地マップを作成した．これらのマップから推定した空間的な
個体群構造は，実際の生息地間の遺伝子流動パターンや生息地の遺伝的多様性と良い対応があっ
た．さらに，未来の生息適地予測マップから，気候変動予測における冷水性淡水魚類の分布域の
変動の程度，絶滅のおそれがある種内系統，遺伝的多様性の変動などを推定した．

研究成果の概要（英文）：We generated ecological niche models (ENM) for several species
of coldwater-adapted fishes in Japan. In the stone loach, habitat connectivity estimated 
from ENM was correlated with gene flow, suggesting that the ENM would have potential for 
representing gene flow regime (genetic population structure). Effects of climate change 
on population structure and genetic diversity of coldwater-adapted fishes were evaluated 
by using molecular genetic, phylogeographic and ENM approaches.
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１．研究開始当初の背景
ユーラシア大陸の東端に位置する日本列

島は，南北に細長く亜寒帯から亜熱帯までの
気候を有する．また高山も発達しており，大
部分が温帯域に属していながら，北部を中心
に冷水性淡水魚類が多く分布している．氷河
に覆われなかった日本列島では氷河被覆域
の北米や欧州とは異なる冷水性淡水魚類の
分布域形成史が存在すると考えられる

これまでの日本産冷水性淡水魚類の系統
地理研究から，分布が類似する種間であって
も，更新世の気候変動に対する応答は大きく
異なっており，日本の冷水性淡水魚類群集の
形成史は単純ではないことがわかりつつあ
る．

一方で，これまでの研究は気候変動との関
連を論じながら，気候・地理データを効果的
に用いた論議がなされておらず，個別の(ad 
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hoc な)論議にとどまっていた．
また，冷水性魚類の多くは分布南限域であ

る本州中央部〜東北地方では保全対策が必
要であるが，保全単位を設定して終わりとい
う研究が多く，具体的な絶滅リスク評価には
至っていない．

２．研究の目的
本研究では，日本の冷水性淡水魚類各種に

ついて，系統地理解析と生息地予測モデルを
統合し，温帯域に生息する冷水性淡水魚類群
集の成立過程を明らかにすることを目的と
した．また，気候変動（温暖化）によって深
刻な影響を受けると予想される冷水性種の
保全単位ごとの絶滅リスク推定を行うこと
を試みた．

３．研究の方法
(1)系統地理解析：冷水性淡水魚類のフクド
ジョウ，ハナカジカについて網羅的に採集を
行い，ミトコンドリア DNA の塩基配列を決定
し，推定された遺伝子系統の地理的分布を推
定した．

(2)生息地予測モデリング：既知の文献およ
び採集データから対象種の生息情報を集約
し，対象種の生息地データを作成した．次に，
データベースから気候・植生データを入手す
るとともに，地形図から河川流量などの地形
データを作成した．作成した環境データ（22
個）と生息地データから，最大エントロピー
法により生息地予測モデルを構築した．

さらに，得られた生息地予測モデルを，過
去の復元された気候データ（最終間氷期最盛
期 LIM，最終氷期最盛期 LGM）に投影し，過
去の生息適地マップを推定した．

(3)生息地予測モデルに基づく個体群構造の
推定：得られた生息地予測モデルにおける各
グリッドの生息確率を伝導度とみなし，電子
回路理論(Circuit theory)に基づいて生息適
地間の景観上の結びつきの程度(habitat 
connectivity)を定量化した．この結びつきの
程度は個体群間の遺伝子流動パターンの良
い推定になっていると期待されるため，実際
の遺伝データ（個体群間の遺伝子流動量）に
よって評価した．

(4) 温暖化予測のもとでの生息適地マップ構
築と遺伝的集団構造の変動予測：シミュレー
ションによって予測された未来の気候データ
に生息地予測モデルを投影し，未来の分布適
地マップを推定した．現在の分布適地マップ
と比較し，面積の変動を求めた．また，将来
における分布適地の変動が冷水魚の遺伝的多
様性に与える影響を評価した．

４．研究成果
(1)冷水性淡水魚類の系統地理解析

大陸にも同種が分布する広域分布種のフ
クドジョウと日本列島固有種のハナカジカ
を主な対象とした．フクドジョウの結果を図
1 に示す．分布域全域から標本を得てミトコ
ンドリア DNAの塩基配列に基づいた系統地理
解析を行った．

日本列島（北海道）のフクドジョウには遺
伝子系統が 5つ有り，それらの組み合わせで
特徴づけられる，6 つの地域グループがある
ことがわかった．各地域グループは山脈，火
山などが境界になっており，遺伝子系統は異
所的に形成されたものと考えられた（図 1）．

図 1 フクドジョウの遺伝子系統の地理的分布

ハナカジカについても同様に異所的に分
布する遺伝子系統が存在した．2 種ともに地
理的に対応し遺伝的に分化した種内系統に
よって構成される系統地理パターンを示し
た．この 2種の地域集団は，主に地理的障壁
によって隔離が長期間維持されることによ
って形成されていると考えられた．一方，対
象種の系統地理パターンは類似していたが，
種内系統の分岐年代は大きく異なっており，
その地理的隔離の年代や地理的起源に違い
があるものと考えられた．このことから現在
の分布が類似する種間でもその分布域形成
の歴史には固有の特徴があることが改めて
示された．

(2)生息的予測モデリング
冷水性魚類群集を構成する魚類（フクドジ

ョウ，ハナカジカ，カワヤツメ）を対象に

図 2 フクドジョウ（左）とハナカジカ（右）の生息適

地マップ

Barbatula toni Cottus nozawae



生息地予測モデルを構築した(図 2)．種によ
ってモデルで選択される変数は異なってお
り，フクドジョウの生息地予測モデルでは，
気候と地形データが，ハナカジカでは気候デ
ータが選択されたことから，対象種間の生態
的な差異を反映した種固有のモデルが構築
できたものと考えられた．

得られた生息地予測モデルを復元された
LIMとLGMの古気候データに投影することで，
過去の生息適地マップを作成した（図3上）．
さらに，それら 3つの時間断面の生息適地マ
ップを合成し，過去から現在までの分布域を
示す生息適地マップを作成した（図 3下）

図 3 現在と過去（LIM,LGM）のフクドジョウの生息適地

マップ（上）．過去と現在のマップを合成した生息適地

マップ（下）．

(3) 生息地予測モデルに基づく個体群構造
の推定

フクドジョウの生息適地マップから生息地

間の結びつきの強さ（habitat connectivity）
を求めた．また，現在のモデルだけではなく

，合成した生息適地マップからもhabitat 
connectivityを求めた（図4）．

推定されたhabitat connectivityと遺伝デ

ータから求めた実際の遺伝子流動量の間には

有意な正の相関が見られた．また，habitat 
connectivityはこれまでよく用いられてきた

地点間の（直線）距離よりも地点間の遺伝子

流動パターンによりよい対応があることから

生息適地マップに基づく集団構造モデルは，

実際の分布および遺伝的集団構造についての

良い予測を与えるものと考えられた．

図4 生息適地マップから求めたフクドジョウのhabitat 

connectivity

とくに，フクドジョウにおいては，3 つの
時間断面（LIM,LGM,現在）の結果を合成した
生息適地マップに基づく集団構造モデルは，
現在の生息地予測のみから求めたものに比
べ，実際の遺伝子流動とよりよい相関が見ら
れた．これは，過去から現在までの生物の分
布の歴史を推定する系統地理解析において，
合成した生息地予測モデルが有効であるこ
とを示している．

(4) 温暖化予測のもとでの生息適地マップ
の構築と遺伝的集団構造の変動予測

現在の生息地予測モデルをシミュレーシ
ョンで予測された未来の気候データに投影
し，フクドジョウについて未来の生息適地マ
ップを構築することができた（図 5）．

図 5 将来のフクドジョウの生息適地マップ

（suitability>0.5）

現在と未来（温暖化予測）おける生息適地
面積の変動を定量化したところ，冷水性淡水
魚フクドジョウの未来の生息適地は著しく
減少すると予測された（図 5）．さらに減少の
度合いには地域的な偏りがあり，北海道西部
～北部の固有の 2系統の分布域はとくに減少
が著しいことが予測された（図 5）．このこと
から，温暖化予測のもとでは，広域に分布す
るフクドジョウにおいても生息地域の消失
と固有系統の絶滅が危惧されることが示唆
された．

フクドジョウの河川水系ごとの生息適地
面積は，遺伝的多様度との間に正の相関がみ
られた（図 6）．好適生息地の面積が大きい

図 6 フクドジョウにおける生息適地面積と遺伝的多様

度の関係
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地域では収容力が大きく，遺伝的多様性が高
く保たれていることを反映していると考え
られた．将来の気候変動においていくつかの
河川水系の生息適地面積は大きく減少する
ことが推定される（図 5）ことから，遺伝的
多様性の喪失が危惧されることが明らかに
なった．

以上の研究から，遺伝マーカーを用いた解
析と生息地予測モデリングを組み合わるこ
とで，より多角的に系統地理解析を行えるこ
と，また保全生物学的なアウトプットも具体
的に得られることが明らかになった．
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