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研究成果の概要（和文）：本研究は、（１）絶滅危惧種クロビイタヤを対象として遺伝的多様性の空間パターンを明ら
かにし、（２）森林の分断化や生育地周辺の景観特性との関係を、サーキット理論を用いて定量化することを目的とす
る。サーキット理論は、土地利用のモザイク性が、野生生物の移動・分散にどのような影響を与えるかについて、遺伝
子及び景観という二つのレベルの情報を統合し、解析するためのものである。この理論によって計算した抵抗距離と、
クロビイタヤの遺伝距離とは有意な相関が見出され、生育地周辺の景観構造　－　特に森林の不連続性が本種の遺伝子
流動に負の影響を与えていることが示唆された。

研究成果の概要（英文）：The aim of this study is to identify spatial patterns of genetic diversity of a 
threatened maple, Acer miyabei and examine its relationships with a regional landscape structure using 
circuit theory. Leaf samples were collected from 580 individuals of Acer miyabei in northern and central 
Japan. Twelve SSR markers were developed to determine genetic variation among the individuals and 
populations. I found a significant correlation between genetic distances among populations and resistance 
distances calculated by the theory. The result suggests that landscape features, such as degree of 
fragmentation of forests, strongly affect gene flows among natural populations of the species.

研究分野：保全生態学
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１．研究開始当初の背景 
 我が国は人口密度が高く、特に標高の低い
平野部において都市化が急激に進んでいる。
海岸および河川沿いの平地では、大面積の森
林が少なく、むしろ道路や農地、市街地など
によって、細切れの状態になっているものが
多い。森林は多くの野生生物の生息環境とし
て重要である。いくつかの例外はあるものの、
森林面積の減少は、野生生物のハビタットの
質を劣化させ、個体数の減少を引き起こすと
考えられている（森本 2002）。 
森林の分断化の影響については、国内外に
おいて多くの研究がなされている。これまで
の成果を総合すると、孤立林の面積が小さい
ほど種の多様性が低下すること、重力散布の
植物や飛翔能力の低い動物の移動・分散経路
が限定されることなどが明らかになってい
る（日置 2002）。加えて近年では、遺伝子
解析と空間解析を融合した景観遺伝学
（landscape genetics）という学問分野が台
頭し、遺伝的多様性の空間パターンが、個々
の景観要素とどのような関係にあるのかに
ついて明らかにする取組がはじまった
（Manel et al. 2003）。こうした動きは、こ
れまで別々に発展してきた景観生態学と、集
団遺伝学を組み合わせ、新たな知見を得よう
というものであり、生物多様性の保全に配慮
した景観設計や自然修復技術の基盤となる
ことが期待される。 
 
２．研究の目的 
このような背景のもと、本研究では、森林
の分断化や景観特性が野生生物に与える影
響について、サーキット理論（McRae 2006）
を用いて明らかにすることを目的とする。サ
ーキットとは、直訳すると「電気回路」とい
う意味である。この理論は、地域のランドス
ケープ全体に格子状の回路をはりめぐらし、
その中での流れ －すなわち野生生物の移
動・分散のおこりやすさ－ を、ある種のア
ルゴリズムを用いて定量化するものである。 
研究対象種は、絶滅が危惧されているカエ
デの一種、クロビイタヤ（Acer miyabei 
Maxim. 図１）を選定した。クロビイタヤ
は、河川の周辺や丘陵地の斜面下部の湿地に
生育する樹木である。成木の樹高は 15-20m
に達し、北海道、東北、および本州の中部地
方に隔離して分布する。クロビイタヤの種内
分類群として、国内には、狭義のクロビイタ
ヤ（Acer miyabei f. miyabei）と、シバタカ
エデ（Acer miyabei f. shibatae (Nakai) K. 
Ogata）が生育する。どちらも、開発などに
よってハビタットの分断化がすすんでおり
（Nagamitsu 2014）、環境省のレッドリスト
では、クロビイタヤが絶滅危惧 II類に、シバ
タカエデが絶滅危惧 IAに指定されている（環
境省 2012）。この研究では、シバタカエデ
を含む広義のクロビイタヤの遺伝的多様性
の空間パターンを明らかにし、それらと生育
地周辺の景観特性との関係とをサーキット

理論を用いて解明する。 

図 1 クロビイタヤ 
 
３．研究の方法 
（１）サンプルの採集と遺伝子解析 
クロビイタヤの遺伝構造を把握するため、
分布のある北海道および本州において、43 ヶ
所の自生地から葉のサンプルを採集した。採
集個体数は、1地点（＝1集団）につき 20 個
体を目標とし、20 個体未満の小さな集団につ
いては、全ての個体からサンプルを採集した。
さらに、森林総合研究所林木育種センターよ
り岩手県松草地域由来の3個体のサンプルの
提供を受けた。これらをあわせると、最終的
な解析個体数は 580 となった。 
 

 
図 2 クロビイタヤのサンプル採集地点 
 
DNA 解析をするため、QIAGEN 社の DNA 抽出
キット（DNeasy Plant Mini Kit）を用い、
それぞれのサンプルから全 DNA を抽出した。
植物の遺伝的変異をDNAレベルで解析する場



合、葉緑体、ミトコンドリア、核の 3種類の
ゲノムを対象にできるが、本研究では、植物
の遺伝変異を調べる際に広く用られている
核と葉緑体のゲノムを解析した。 
核ゲノムについては、筑波大学菅平高原実
験センターにて、次世代シーケンサーION PGM
を用い、クロビイタヤに特異的な 12 座の核
マイクロサテライトマーカーを開発して、ジ
ェノタイピングを行った（Saeki et al. in 
press）。その情報をもとに、集団間の遺伝距
離を、Nei の遺伝距離（1972）を用いて算出
した。 
葉緑体 DNA の解析は、PCR 法を用いて葉緑
体 DNA の特定の領域を増幅し、ダイレクトシ
ーケンス法にて塩基配列の異同を調べた。こ
れについては、580 個体を全て解析するので
はなく、分布域をできるだけ網羅するよう 8
個体を選び、変異の有無を探索する手法（ス
クリーニング）を用いた。この解析で対象と
した葉緑体DNAの領域は、trnH-psbA (Sang et 
al., 1997; Tate and Simpson, 2003)、rpl16、 
trnG（Nishizawa and Watano 2000）、trnL 
3′exon–trnF (Taberlet et al., 1991)、
petL-psbE（Popp et al. 2005）の 5種類で、
配列の総長は約 2259 塩基対であった。 
 
（２）サーキットスケープによる抵抗距離の
算出と遺伝子流動との関係の把握 
 サーキットスケープ（Circuitscape ver. 
4.0；McRae et al. 2013）と地理情報システ
ム（ArcGIS ver. 10.2.2）を用いて、各集団
の採集地点間での抵抗距離（Resistance 
Distance）を算出した。抵抗距離の算出は、
二つの空間スケールで行った。一つ目は、北
海道南東部（千歳市から新ひだか町にかけ
て）を対象に、約 80km × 100km のスケー
ルとした。この範囲には、市街地化などで面
積の減少した森林とそうでない森林とが含
まれるため、森林の分断化の状況と遺伝子流
動との関係をみる上で効果的な地域と判断
した。抵抗距離の算出のためには、レジスタ
ンスサーフェスとよばれる抵抗値の空間分
布図が必要である（McRae et al. 2013）。こ
れについては、クロビイタヤの生育適地を河
川近隣の森林とし、それ以外の場所を不適地
として設定した。セルサイズは約 1km とし、
適地のセルよりも不適地のセルのほうが、抵
抗の値が大きくなるように設定した。 
二つ目は、クロビイタヤの分布域全体を対
象として、約 1000km × 700km のスケール
で抵抗距離を計算した。これは、森林の分布
との関係に加え、気候や大地形にもとづく障
壁との関係を調べるために設定した。森林の
分布については、国土数値情報ウェブサイト
の デ ー タ （ 国 土 交 通 省
http://nlftp.mlit.go.jp/ksj/index.html）
を利用し、森林地域（生育適地）と森林以外
の地域（非生育適地）とで抵抗値をかえて算
出した。解析の単位とするメッシュの大きさ
は、約 1.5km とした。 

 このスケールではさらに、エコロジカルニ
ッチモデリング（ENM）を使って、クロビイ
タヤの分布確率を計算し、その逆数を抵抗値
として用いる解析も行った。ENM には、
Maximum Entropy 法（Phillips et al. 2006）
を用い、WorldClim という気象および標高の
データセット(Hijiman et al. 2005)と、69
のクロビイタヤの分布地点情報から分布確
率を推定した。この手法では、ハビタットと
して適した場所ほど分布確率が高くなるた
め、遺伝子流動の抵抗値は低くなるという前
提を用いた。メッシュサイズは、森林地―非
森林地の比較の場合と同じく約1.5kmとした。 
 
４．研究成果 
（１）遺伝子解析 
 12 座の核マイクロサテライトマーカーを
用いて遺伝子解析を行った結果、ほぼすべて
のサンプルについて、全座のジェノタイプを
決定することができた。ジェノタイプを決定
できた座の割合は 98.3%、1 座あたりの平均
アリル数は 9.4 であった。採集地点間の遺伝
距離を Nei の遺伝距離（1972）を用いて算出
した。これをもとに集団系統樹を作成したと
ころ、6 つのクラスターが検出された。それ
ぞれのクラスターは強い地理的なまとまり
を有していた。 
葉緑体 DNA においては、8 個体を用いて 5
領域の塩基配列を決定した。比較の結果、こ
れらの塩基配列には変異がみとめられなか
った。同じ領域を調べたほかのカエデの事例
では、多くの変異サイトが検出されていた
（Saeki and Murakami 2009）。このことを考
慮すると、クロビイタヤは過去に何らかの強
いボトルネックを受け、葉緑体 DNA の多型を
失った可能性が考えられる。 
 
（２）サーキット理論を用いた遺伝子流動と
の関係の把握 
 核マイクロサテライトマーカーを用いて
計算した遺伝距離とサーキット理論を用い
て計算した抵抗距離との相関関係を、マンテ
ルテストおよび偏マンテルテストによって
検定した。その結果、北海道南東部、分布域
全体の両方において、有意な相関関係がみと
められた（表１；表２）。またこれらの関係
は、単に地理的な距離との相関をみたときよ
りも、遺伝距離に対する説明力が高いことが
わかった。分布域全体を対象とした場合には、
森林-非森林地域で抵抗値を変えたレジスタ
ンスサーフェスよりも、EMN による推定値を
用いたもののほうが、遺伝距離との相関が高
かった。これは単に森林の連続性だけでなく、
気候や標高といった要因も、遺伝子流動の強
弱に影響を与えうることを示唆している。 
これらの結果から、クロビイタヤの生育地
周辺の森林の分布や景観特性は、本種の遺伝
構造に影響を与えており、特にハビタット不
適地の存在によって、遺伝子流動が妨げられ
ている可能性が示唆された。 



 
表 1 北海道南東部を対象とした場合の抵抗
距離と遺伝距離との関係 

 
表２ 分布域全体を対象とした場合の抵抗
距離と遺伝距離との関係 
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