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研究成果の概要（和文）：生物の急速な適応進化と多種からなる群集の種組成が、互いに与え合う影響を野外環境で検
証した。ヤナギ成木を囲うメソコズムを構築し、樹冠の昆虫群集とその優占種であるヤナギルリハムシ(ハムシ)を対象
に野外操作実験を行った。このハムシの行動には遺伝変異があり（新葉好みのスペシャリスト、葉齢を選好みしないジ
ェネラリスト）、メソコズムには、スペシャリストのみ、ジェネラリストのみ、両タイプミックスの３パターンでハム
シを導入した。結果、この処理によって昆虫群集の種組成が分岐して形成されていった。さらに、昆虫群集の分岐の仕
方に従って、ハムシのこの行動が急速に異なる方向へ適応進化をすることが分かった。

研究成果の概要（英文）：The aim of this study was to examine how complex ecological community and rapid 
evolution of community members influence each other in the field. I constructed large mesocosms covering 
mature willow trees, and performed manipulative experiments with insect communities and one of the 
dominant herbivorous insects, the willow leaf beetle, Plagiodera versicolora. In the leaf beetle, a 
foraging trait has genetic variation (i.e., specialist which exclusively feeds on new leaves and 
generalist which show non-preference for leaf-age types). I inoculated leaf beetles populations into the 
mesocosms by the following three ways: specialist only, generalists only, and both types). As a 
consequence, community structure of diverse insect species differentially developed on a tree crown, 
according to the beetle treatment. Furthermore, community divergence could feed back to rapid evolution 
of the foraging trait of the leaf beetle.

研究分野：群集生態学

キーワード： 生態－進化フィードバック　昆虫群集　昆虫－植物相互作用　迅速な進化　ヤナギルリハムシ

  １版



１．研究開始当初の背景 

生物群集の構造は、種間相互作用を規定し

て生物の進化に影響を及ぼす。一方、生物の

進化もまた種間相互作用の強さや方向を変更

し、生物群集の構造に影響を与える。従来は、

生物群集の生態学的動態（種組成や個体数の

変化）と構成種の進化的動態（遺伝子頻度の

変化）は個別に取り組まれてきたが、両者を

結ぶ研究アプローチが必要であると主張する

研究者が近年増えている。なぜなら、同種集

団内に遺伝的変異が十分存在する場合には、

種間相互作用の変化によって自然選択の強さ

や方向が変更される時に迅速な進化が生じ、

生物群集の生態学的な動態と進化的な動態と

が短時間（数世代～数百世代）の同じ時間ス

ケールで互いに影響しあうフィードバックル

ープが機能して両者の動態を決定づけると予

測されるからである。しかし、実際には生態

学的な動態と迅速な進化動態のフィードバッ

クループについての証拠はまだ限られている。

特に野外環境における普遍性の検討には全く

手がつけられていない。生物群集を特徴づけ

る生物多様性の成立・維持機構を解明するた

めには、生物群集と迅速な進化のフィードバ

ックループを野外で検証する研究アプローチ

を確立することが急務である。 

関連する先行研究のアプローチには、以下

の３つの問題点がある：1. ごく少数種からな

る群集、2. 恣意的な遺伝子型の選抜、3. 無

性生殖で増殖する生物群。1 のため、多数種

から形成される一般的な自然生態系において

群集と進化のフィードバックが未解明であり、

種数や種組成といった群集の特性との関連性

にも焦点が当てられていない。また、2では、

地理的・環境的に大きく隔てられた場所から

採取された遺伝子型が実験に用いられること

が多く、野外での迅速な進化動態に強く影響

を与える“集団内に存在する遺伝的変異

（standing genetic variation）”の大きさが

考慮されていない。さらに、3 のように無性

生殖する生物を用いた実験では、クローン頻

度の操作によって進化応答の有無を操作でき

るメリットがあるものの、各クローンの個体

群動態を観測しているのに過ぎず、有性生殖

を経て集団の遺伝子頻度が変化する過程を捉

えることができない。 

 

２．研究の目的 

そこで本研究は、以下のアプローチによっ

て、上記の問題点を克服することを考えた。 

(1) 野外での知見が蓄積している群集：ヤナ

ギ上の節足動物群集の種組成に依存して、優

占種（ヤナギルリハムシ、以下ハムシ）の適

応形質（葉齢に対する摂食選好行動）の進化

の方向が変わることが野外研究と操作実験に

よって既に明らかになっている（スペシャリ

ストタイプ：新葉のみ好む、ジェネラリスト

タイプ：葉齢を選り好みしない）。また、多化

性・早い世代回転・低い移動分散率という生

活史特性である、地理的に近い集団間におい

ても遺伝分化が進んでいる、などが分かって

いる。このシステムならば、野外で群集が引

き起こす選択圧に対して１～2 年で迅速な適

応進化が観測できると予測される。 

(2) 大規模野外操作実験：北海道大学雨龍研

究林において樹木をまるごと囲う野外実験系

を確立することによって、群集動態とハムシ

の進化動態を追跡するのにふさわしい時空間

スケールでの実証が野外で可能になる。 

(3) 次世代シーケンサーを用いた手法：この

技術を取り入れることによって、非モデル生

物でゲノムワイドな一塩基多型情報を低コス

トで取得できる。これによって、これまで非

モデル生物では不可能だった高精度の集団遺



伝構造の解析や、時系列サンプルの進化動態
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図 1 

ドバックループの模式図。
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摂食選好性に関連してどのような形質に遺伝

相関があるか？その遺伝相関は群集―進化動

態にどのような影響を与えるか？

② ハムシの迅速な進化が起きる場合と起き

ない場合で、周りの群集の構造とその動態に

どのような影響が生じるか？群集構造に影響

が生じた場合、ハムシ集団の遺伝子頻度にど

のようにフィードバックするか？このフィー

ドバックループは群集と進化動態に重要な意

義を持つか？
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異量が小さく、進化をすることができなかっ

たと考えられる。以上より、形質の進化と昆

虫群集の生態的特徴の間に強い相互作用が短

い時間スケールで生じており、それが野外に

おける多様な生物種から構成させる群集の動

態を特徴づけていることが明らかになった。 
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