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研究成果の概要（和文）：気候変動モデルのダウンスケーリングを行い，複数のシナリオ下における降水量・気
温を予測した．そして，分布型流出モデルを活用して流域内の流速・水深・水温の空間分布を予測し，MaxEntに
より，各シナリオ下の水生昆虫４種の対象流域内の生息分布を推定した。さらに，ゲノムワイドの遺伝子データ
からBayeScanおよび自己組織化特徴マップ解析により環境選択性遺伝子座を同定した。そして，水温・流量等の
変数と対立遺伝子頻度の関係を表す重回帰モデルを作成し，気候変動下の環境選択性遺伝子座と遺伝的多様性の
空間分布を予測した。その結果、水温による自然選択を強く受けていた種の遺伝的多様性の著しい劣化が予想さ
れた。

研究成果の概要（英文）：We projected adaptive genetic variations of four species of stream insect 
under climate change scenarios, using the distributed hydrothermal model and 8 global climate 
models. We modeled 11-31 selective AFLP loci per species, which were statistically identified to be 
subject to natural selection. We acquired bias-corrected air temperature and precipitation data of 3
 RCP scenarios (CP2.6、RCP4.5、RCP8.5) from the GCMs. Then, these climatic data were used to 
calculate annual metrics of current velocity, water depth and water temperature using the 
hydrothermal model. Models describing adaptive genetic variation, which is represented as linear 
response of allele frequency at each locus under natural selection to environmental predictors, have
 been constructed based on current hydrothermal variables. Using the models, we estimated future 
changes of the allele frequency along changing climate gradients.

研究分野： 生態工学
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１．研究開始当初の背景 
気候変動に伴う温暖化や異常気象は，流域

内の河川底生動物等の水生生物の遺伝的多
様性（同種個体間の遺伝的変異）を劣化させ
る可能性がある。この劣化プロセスには，突
然変異等の偶然的事象に起因する「中立進
化」と自然選択で起こる「適応進化」の二つ
がある。従来の遺伝的多様性の予測は，適応
進化は無視し，中立進化を前提とする単純な
モデルで行われてきた。しかし，膨大なゲノ
ムには様々な環境因子の自然選択を受ける
遺伝子が数多く存在する。特に流域生物は，
気象のみならず，水文・水理現象を介して，
水温・流速・河床材料・水質等の幅広い環境
因子が影響する可能性がある。環境が変われ
ば適応できない遺伝子は排除される。この適
応進化を考慮した気候変動後の遺伝的多様
性を予測するモデルの開発は世界的に先例
がない。 
 
1． 研究の目的 
(1） 膨大なゲノムから環境選択を受けてい

る遺伝子を迅速に検索し，それら遺伝子
と環境因子の連関を定量化する適応進
化モデルを開発する。 

(2） 全球気候モデル（GCM）と洪水・融雪・
熱収支等の水文プロセスを記述する分
布型流出モデルを融合して，気候変動後
の流域内の水温，流速，水質等の環境変
数の時空間分布を予測する。 

(3） 上記(1)の適応進化モデルを流域全体に
演繹的に適用し，(2)で予測された気候変
動後の環境勾配に基づいて，流域内の遺
伝的多様性の空間分布を予測する。 

 
３．研究の方法 
 

本研究は４つの研究課題から構成される
（図 1）。課題１は全球気候モデルと分布型流
出モデルを融合し，気候変動後の流域内の水
温・流速等の環境変数を予測する。課題２で
は，種ごとに生息適正度指数モデルを作成し，
流域内の生息分布を予測する。課題３では，
ゲノムから環境選択を受ける遺伝子を検索
し，環境変数と遺伝的多様性の適応進化関係
を定量化する連関モデルを開発する。課題４
では， 上記課題 1～3 の成果を集約して，複
数の気候変動シナリオ下の流域内の遺伝的
多様性の将来予測を行う。 

４．研究成果 
 
課題１「気候変動後の流域環境の予測」 
 
名取川（宮城県）流域のウルマーシマトビ

ケラ，ヒゲナガカワトビケラ，シロズシマ 
トビケラ，フタスジモンカゲロウの４種を対
象に，遺伝的多様性を AFLP 法で調査した．
さらに，カワゲラ6種を日本広域から採取し，
ゲノムワイドのDNAデータを解読する次世代
DNA シークエンシング（RAD シークエンシン
グ）解析を行った． 
 全球気候モデル（GCM）で流域内の気象条
件を予測するために，宮城県名取川流域を対
象とした統計学的ダウンスケーリングを行
った。３つの代表的濃度経路（RCP）シナリ
オ：RCP2.6 (conservative)，RCP4.5，RCP8.5 
(extreme)について，それぞれ降水量と気温
のダウンスケーリングを行った．GCM には，
CMIP5 database に格納されている 8 つのモ
デ ル ： CanESM2, CCSM4, CNRM-CM5, 
CSIRO-Mk3-6-0, GFDL-ESM2G, MIROC5, 
MRI-CGCM3, NorESM1-M をそれぞれ用いて，各
アウトプット値の平均値を用いた。予測は近
未来（2031～2050 年）と遠未来（2081～2100
年）についてそれぞれ行った。そして，分布
型流出モデルを用いて，対象流域内の流速，
水深，水温の時空間分布を１時間ごとに，250
ｍメッシュスケールで予測した。 
 
課題２「気候変動後の種の生息分布予測」 
 
気候変動後の対象種の生息分布を予測す

る生息度適正度指数モデルを作成した。ま 
ず，課題１で予測された流域内の水温,流速，
水深の年最大値，年平均値，年最小値と共に，
GIS ベースの土地利用区分データ（割合）を
加えて，各解析グリッド（250m×250ｍ）の
環境特性を定量化した。これら環境特性を説
明変数，課題 2で現地調査した対象種の個体
群密度を目的変数とする maximum-entropy 
approach (MaxEnt)モデルを作成した。そし
て，このモデルを流域全体に演繹的に適用す
ることで，気候変動シナリオにおける各種の
生息可能（生息度適度＞0.5）な範囲を将来
の種の生息分布として推定した（図 2）。 
 
 
課題３「流域環境と遺伝子の適応関係を定量
化する連関モデルの開発」 
 
課題１で得たゲノムワイドデータからベ

イズ推定に基づく BayeScan 解析とニューラ
ルネットワークモデルに基づく自己組織化
特徴マップ（SOM）解析を活用して環境選択
性遺伝子座を同定した。そして，課題１で予
測された水温・流量等の生息環境変数の中か
ら，検索された各環境選択性遺伝子の遺伝子
頻度と最も強い連関（相関）を示す環境変数
を検索した。そして，対立遺伝子頻度と連関

２ 気候変動後の生息分布の予測
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が認められた環境変数の関係を表す重回帰
モデルを作成した。 
 

課題４「気候変動シナリオ下の流域内の遺伝
的多様性の将来予測」 
 
まず，各流域の解析グリッドにおいて，課

題１で予測された複数の代表的濃度経路
（RCP）シナリオ下の環境変数値を入力し，
課題２で導かれた生息度適正度指数モデル

に基づいて，将来の種の生息分布域を予測し
た。また，同様に，入力した環境変数値に基
づいて，課題３で導かれた環境と対立遺伝子
頻度の連関モデルから，気候変動下の生息分
布内の遺伝的多様性の空間分布と流域全体
の遺伝的多様性を予測した（図３）。 
上記の予測は，環境選択性遺伝子座と共に，

中立遺伝子座（環境選択を受けていない遺伝
子座）においても同様に行った。その結果，
環境選択性遺伝子座の方が中立遺伝子座に
比べて遺伝的多様性の劣化がより著しいこ
とが予想された。 
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図２ 対象４種の生息分布（生息適正度＞0.5）の
予測値。左が現状値，右が遠未来（2081～2100
年）の，RCP8.5 (extreme)シナリオ化の予測値。
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図３ 対象４種の遺伝的多様性の流域内分
布の予測値。左が現状値，右が遠未来（2081
～2100年）の，RCP8.5 (extreme)シナリオ化
の予測値。
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