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研究成果の概要（和文）：日本列島が豊富なアジアの鳥類種の供給地となってきた可能性について、主にmtDNAバーコ
ード領域の分子系統樹によって検討をおこなった。まず、184種831個体の日本繁殖種のバーコード配列を読み、BOLDデ
ータベースのプロジェクトBJNSMに登録した。11の鳥類プロジェクトの234種1,367個体の日本繁殖種を含む699種4,636
個体のデータを統合して、NJ法による系統樹を作成したところ、合計30種の鳥類で、日本列島の集団が最も遺伝的多様
性が高く、かつ、系統樹の基部に位置することがわかった。これは少なからぬ鳥類種が日本列島起源であることを示唆
する。生物系統地理学的な正確な分析が今後望まれる。

研究成果の概要（英文）：The possibility of Japanese origin of Asian bird species were examined mainly by m
olecular phylogenetic trees of mtDNA barcoding region. First, 184 Japanese breeding species consisting of 
831 individuals were registered in a project BJNSM(Birds of Japan, NSMT) of BOLD database systems. We comb
ined 11 bird projects and analyzed 699 species (4,636 individuals) containing of 234 Japanese breeding spe
cies (1,367 individuals). Phylogenetic trees of the all samples by NJ method showed that Japanese populati
ons for 30 species has the highest genetic diversity in the species and placed the base of the species phy
logenetic tree. This suggests that not a few Asian or Palearctic bird species were originated in Japan. Im
provement of phylogeographic methods and analyses are required as the next step. 
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１．研究開始当初の背景 
 東アジアの種多様性が高い理由として、東
アジアでは氷河の発達が弱かったこと、海洋
や乾燥域によって森林が分断されず連続し
ていることによって南方への避難が可能と
なり氷期の絶滅が少なかったことが挙げら
れている（Qian & Ricklefs 2000, Nature, 
407,180-182）。 
申請者は日本列島の鳥類の DNA バーコー

ディングをおこない、また韓国や台湾などの
研究者と共同して東アジアの鳥類の集団構
造を研究してきた。その結果、mtDNA の分
子系統からはユーラシアに広く分布するカ
ケスが、日本を起源にして分布を拡大した可
能性が示された（図 1）。また集団の歴史を分
子系統樹よりもさらに詳しく推定する手法
NCPA (Neated Clade Phylogeographi cal 
Analysis, Templeton 1998; Mol. Ecol. 
7,381-397) を用いてウチヤマセンニュウを
調べ、紀伊半島周辺の祖先集団から九州や韓
国南部に分布を広げたことが示唆された（西
海 2009）。これらの結果から日本が東アジア
の鳥類の種多様性の起源地となった可能性
について着想を得た。 

   
図 1. カケスの分子系統とそれから推定され
る分散の方向 
 
２．研究の目的 
 北半球の温帯域の中で最も種多様性が高
いのは東アジアであることが知られている。
東アジアはヨーロッパや北米と比べて氷河
の発達が弱かったことなどから、氷期の絶滅
が少なかったことがその主な要因と考えら
れている。申請者は南北に長い日本列島の存
在が東アジアの鳥類の種多様性を生み出し
たという仮説を立てた（西海 2009，日本生
態学会関東地区会会報，(58): 53-55）。つまり、
多くの鳥類で、日本列島での種分化とその後
の大陸への分布拡大が起こったと考えてい

る。この仮説を DNA バーコードデータを利
用した系統学的分析と生物系統地理学的な
分析によって検証することが本研究の目的
である。これは E. Mayr の周縁的種分化が鳥
類の種分化において重要であることを示し、
東アジアやユーラシアの生物多様性を高め
ることへの日本列島の寄与を見直すことに
つながる。 
 
３．研究の方法 
国立科学博物館の鳥類 DNA コレクション

のサンプルと申請者が研究協力者ほかと共
に既に収集した日本と大陸（韓国、中国、極
東ロシア、モンゴル）のサンプルを主に用い
つつ、韓国での野外調査によってサンプルを
補って次の分析をおこなう。 
まずは、大陸との同種あるいは姉妹種につ

いて mtDNA 分子系統を調べて、日本の集団
が系統樹の根元に位置するか先端に位置す
るかをつぎのように調べる。DNA バーコー
ディングで使われている COI 領域について
鳥類のユニバーサル PCR プライマーセット
（BirdF1, BirdF2）を用いてターゲット領域
を含む 749bp の COI 領域を増幅し、Applied 
Biosystems3500xL を用いて両側からシーク
エンスして解析する。その結果得られた塩基
配列をバウチャー標本の情報とあわせて
DNA バーコーディングサイト BOLD 
systems に登録する。既に登録されている旧
北区東部の鳥類と韓国の鳥類など他のプロ
ジェクトで登録されている DNA バーコード
と比較分析する。BOLD systems 上で NJ 法
による系統樹を作成し、日本の集団が系統樹
の基部に位置する場合や日本の集団が大陸
の集団に対して側系統群となる場合を見つ
け出す。このことにより東アジアに分布する
鳥類のうち日本起源の可能性が高い種を特
定する。 
具体的には次の11の鳥類DNAバーコーデ

ィングプロジェクトのデータを統合して分
析した。 
BJNSM: Birds of Japan, NSMT   
YIO: Birds of Japan, YIO   
BPA: Barcoding of Philippine Accipitrids   
BPB: Barcoding of Philippine Birds   
SIBHI: Birds of Hawaii, USNM   
SIBIQ: Birds of Iraq and Afghanistan, 
USNM 
NORBI: Norwegian birds   
BEPAL: Birds of the eastern Palearctic   
KBBI: DNA Barcoding Korean Birds   
CMCPB: Philippine Birds   
SWEBI: Swedish birds   
また、より進んだ研究事例として、東アジ

アに分布し、9 亜種からなる多型種ヤマガラ
について COI 領域を分析し NCPA を用いて
集団の起源を推定するとともに形態を調査
して、ヤマガラの起源地を推定すし、さらに
亜種分類の検討も行う。 
 



４．研究成果 
184 種 831 個体の日本繁殖種のバーコーデ

ィング配列を読み、BOLD systems データベ
ースに登録した。他機関の登録を含めて、
1,367 個体 234 種の日本繁殖種を含む 4,636
個体 699 種のデータを BOLD systems 上で
NJ 法による系統樹を作成し分析した。その
結果、合計 30 種の鳥類で、日本列島の集団
が最も遺伝的多様性が高く、かつ、系統樹の
基部に位置するか側系統群となっているこ
とがわかった。 
典型例の一つはヤマシギであった（図２）。

奄美諸島などに分布するアマミヤマシギが
Kimura 2 Parameter モデルで 5.2%の遺伝的
距離をもつ最近縁種であったが、ヤマシギの
北海道産の 1 個体が 4.9％の遺伝距離でアマ
ミヤマシギに配列が最も近く、次いで本州産
の 1個体が近く、これらはヤマシギの種内系
統樹の基部に位置した。また、北海道の他の
個体や関東などの個体は韓国やロシア、さら
にはノルウェーの個体とも共通するハプロ
タイプを有して、系統樹内で比較的末端部に
位置していた。これらの分析結果は、旧北区
に広く分布するヤマシギが日本列島を起源
としていることを示唆するものである。 
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図 2. ヤマシギの系統樹 
 
 このアマミヤマシギとヤマシギのように、
姉妹種の一方が日本列島の固有種（あるいは

日本とその周辺にしかいない準固有種）で、
もう一方の姉妹種が大陸に広く分布し、日本
列島の集団が種内系統樹の基部に位置する
ペアは、オオトラツグミとトラツグミ、セグ
ロセキレイとハクセキレイ、ノグチゲラとオ
オアカゲラ、ウミウとカワウが該当すること
がわかった。また、伊豆諸島でのみ繁殖する
渡り鳥のイイジマムシクイと極東域に繁殖
分布するセンダイムシクイも同じ関係がみ
られた。つまり、研究の背景でも述べたルリ
カケスとカケスを合わせて、7 ペアが同様の
関係にあり、これらの 7種が日本起源である
ことが示唆された。 
 また、姉妹種が日本固有種でなくとも、日
本列島の集団が最も遺伝的多様性が高く、か
つ、系統樹の基部に位置するか側系統群とな
っている種が多数見つかった。チョウゲンボ
ウはハヤブサ目の中で近縁種と呼べるもの
が今のところ見つかっておらず、ハヤブサ目
の系統樹の根元に位置する種である。ユーラ
シアからアフリカに広く分布するが、アフリ
カの集団はまだ登録されていない。そこで登
録されているユーラシア大陸の集団の系統
樹を作成すると図 3のようになった。全体的
に遺伝的多形に乏しいが、樹形の基部には東
北地方と本州の個体が位置し、韓国、ノルウ
ェー、ロシア、カザフスタン、スウェーデン
の集団は末端部に位置する。また、日本の集
団は現在知られるところではすべてのハプ
ロタイプを有していることがわかった。この
系統樹は日本列島を起源にしてチョウゲン
ボウがユーラシアに拡大したことを示唆す
る。 
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図 3. チョウゲンボウの系統樹 
 
 このチョウゲンボウのように全てのハプ
ロタイプを日本の集団が有している例は稀
なものの、系統樹の基部に日本の集団が位置
する例は多数見つかった。つまり前述の 7 種
と違って姉妹種が日本の固有種ではない例
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になるが、オオヨシキリ、コヨシキリ、エナ
ガ、エゾムシクイ、ムクドリ、ヒヨドリ、キ
ビタキ、コマドリ、ルリビタキ、ノビタキ、
コガラ、ホオジロ、カワラヒワ、イスカ、コ
ジュリン、スズメ、モズ、カワセミ、コゲラ、
ツミ、フクロウ、コアホウドリを加えた 23
種がそれに該当することがわかった。 
 
生物地理学的解析としてヤマガラについ

て NCPA 解析をおこなった。結論的には台湾
または八重山諸島を起源として、日本列島の
ほぼ全域と朝鮮半島（おそらく中国東北部ま
でを含む）へ分布を拡大したことが示唆され
た。また、韓国の集団は奄美諸島と同じバー
コード領域の配列を有しており、九州以北の
日本列島の集団から派生したのではなく、奄
美以南と共通する古い系統からの直接の派
生が示唆された。 
 

図 4. ヤマガラのハプロタイプのネステッド
クレード分布 
 
韓国東部の鬱陵島の集団は亜種シマヤマ

ガラとして記載されたことがあるが、現在は
日本本土と朝鮮半島に分布する亜種ヤマガ
ラのジュニアシノニムとして扱われている。
ミトコンドリアのハプロタイプでも韓国本
土のヤマガラと同じであることが判明した。
しかし、伊豆諸島のオーストンヤマガラが本
州本土と同じハプロタイプをもつが、はっき
りと形態的に区別される亜種に形態分化し
ていることから、鬱陵島の集団の形態につい
ても再調査した。その結果、計測値からもシ
マヤマガラが大柄で特有のプロポーション
を有することが主成分分析から示唆された
（図 5）。 
以上のように、ヤマガラにおいて計画に従

って NCPA 解析をおこない、起源集団の推定
を行ったが、NCPA 解析は偽陽性が現れやす
いとの問題点が近年指摘されるようになり、
その認識が高まっているため、他の種での
NCPA 解析は行わなかった。本研究の主題の
仮説を検証するためのサンプリングとバー
コード配列の取得はこの 2年間で大きく進め
ることができ、また、DNA バーコーディン

図 5. ヤマガラの形態計測値の主成分分析 
 
グの系統樹解析によって日本列島に起源を
もつユーラシア大陸の広域分布種が予想通
り多数存在する可能性がより濃厚になって
きたが、より正確な推定を行うための分析方
法の検討が今後の課題として残された。 
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