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1. 研究背景、研究開発⽬的及び研究⽬標
【研究背景】
■⽣物多様性は様々な⽣態系において危機的状況にある。
■ 「種の保存法」では、「⽣物多様性の確保」や、「科学的知⾒の充

実を図る」ことを国の責務とし、保護増殖事業を⾏っている。
■「種の保存法」に基づく保護増殖事業は我が国の⽣物多様性保全策と

して最重要なものであるが、2020年、保護増殖事業対象種のオガサ
ワラシジミの⽣息域外保全集団が消滅し、保護増殖の困難さが浮き彫
りになった。

■このような衰退を他の保護増殖事業対象種で繰り返さないためには、
種や個体群ごとの保全状況の客観的評価や将来予測が必要である。

【研究開発⽬的】
■現在、種の保存法に基づいて保護増殖事業の対象種となっている64種

の⼀部では、事業の成果が認められるものの、⼗分に増殖して指定が
解除された種はない。

■本研究は、保護増殖事業対象種の中から多様な⽣物種を6種選定し、
ゲノム情報を解析することで、保護増殖事業対象種が希少となった履
歴や、種の本質的な脆弱性を解析し、現存する野⽣集団と⽣息域外保
全集団のゲノムの状態をもとに、個体群の存続性の将来予測を⾏う。

保護増殖事業対象種イタセンパラと
アユモドキ ⽣息域外保全集団は維
持されているが飼育環境への過剰な
適応や奇形個体の発⽣などゲノム情
報に基づく個体群存続性の評価が必
要である。



【研究⽬標（全体⽬標）】
■種の保存法に基づく保護増殖事業が⾏われている国内希少野⽣動植物から、⿃類、植物、⿂類、昆⾍類を

カバーする多様な分類群の6種を対象に、全ゲノムレベルの遺伝解析を⾏う。

1. 研究背景、研究開発⽬的及び研究⽬標



【研究⽬標（全体⽬標）】
■全ゲノム情報に基づいて、種の個体

群動態に関する数百万年に及ぶ進化
的歴史と⼈為インパクトが個体数減
少に与えた影響、そして、現存する
個体群をゲノムレベルで⽐較解析し、
保護増殖事業対象種の存続可能性評
価を⾏うことで、保護増殖事業によ
る⽣物多様性保全施策に活⽤できる
情報を提供する。

1. 研究背景、研究開発⽬的及び研究⽬標



2. 研究⽬標の進捗状況
（1）進捗状況に対する⾃⼰評価（サブテーマ1）

サブテーマ１：⿃類及び植物の保護増殖事業対象種の存続可能性評価と統合解析
【サブテーマ１の研究⽬標】
⿃類：アカガシラカラスバト、植物：ムニンノボタン、合計2種を対象とし、ゲノム解析に
よって現在の保全状況評価と将来予測を⾏う。

【令和4年度研究計画】
アカガシラカラスバトのゲノム解析を⾏う。⼈為影響を受ける前の個体群動態を推定し、現
存個体数と⽐較解析することで⼈為インパクトが本種に与えた影響と集団の脆弱／頑強性を
解明する。
【令和5年度研究計画】
ムニンノボタンのゲノム解析を⾏う。⼈為影響を受ける前の個体群動態を推定し、現存個体
数と⽐較することで⼈為インパクトが本種に与えた影響と集団の脆弱／頑強性を解明する。
【令和6年度研究計画】
アカガシラカラスバトおよびムニンノボタンを対象に保全ゲノミクス解析を⾏い、現存する
野⽣集団と⽣息域外集団について、⽐較遺伝解析を⾏う。また、本研究で解析対象とする6種
について統合的解析を⾏う。

【⾃⼰評価】計画以上の進展がある

【⽬標達成の⾒通し】現時点までに想定していた⽬標を達成した上に、計画以上の解析を⾏
うことができた。プロジェクト全体を通しても当初⽬標以上の成果が達成できる⾒通し。



【具体的な理由・根拠】
■令和4年度解析予定のアカガシラカラスバト：予定以上の通りのゲノム解読を実施。

■計画していたPSMC解析による⻑期間の個体群動態推定(図1-1)に加え、新たな解析(GONE)によって僅か数世代前までの個体
数変動を解明し、明治期以降の⼈為インパクトが個体群動態に及ぼした影響を明⽰した(図1-2) 。

  

  

  

図1-1 アカガシラカラスバト（オレンジ⾊）およびカラスバ
ト（⻘⾊）の 過去100万年の個体群動態 突然変異率を
1.42×10-9年-1塩基-1、1世代の時間を2年と仮定してPSMC (Li &
Durbin 2011)で推定した。

図1-2 過去100世代におけるアカガシラカラスバトの有効集団
サイズの変遷 アカガシラカラスバトの有効集団サイズが明治

期以降の小笠原の歴史と見事に一致していることから、人為イ
ンパクトが個体数変動に明確に影響したことがわかる。

PSMCによる解析 GONEによる解析

2. 研究⽬標の進捗状況
（2）⾃⼰評価に対する具体的な理由・根拠と⽬標達成の⾒通し（サブテーマ1）



2. 研究⽬標の進捗状況
（2）⾃⼰評価に対する具体的な理由・根拠と⽬標達成の⾒通し（サブテーマ1）

【具体的な理由・根拠】
■遺伝的多様性の分布様式をゲノム全体にわたって評価(図1-3)。

■有害変異蓄積量を解析し、アカガシラカラスバトのゲノム全体
にわたって遺伝的浄化が起こっており、有害変異の蓄積が少な
いことを突き⽌めた(図1-4)→アカガシラカラスバトの安定的な
個体群維持にとって極めて意味のある情報。

染色体上の位置

図1-3 普通種カラスバト及び⼩笠原固有希少亜種アカガシラカラスバ
トの塩基多様度 ゲノム全体にわたって塩基多様度を比較解析したが、
ここでは20番染色体の一部分について例示した。アカガシラカラスバト
の遺伝的多様性（塩基多様度）はカラスバトに比べて著しく低い。

図1-4 カラスバト集団ごとのゲノム内に蓄積された有害変異
（ナンセンス変異）の数 カラスバトおよびアカガシラカラス

バトのリシーケンス配列内に含まれるナンセンス変異数（転写
が終止する有害度の高い変異）を推定した。アカガシラカラス
バトのゲノムは近縁普通種のカラスバトよりも小さな値を示し、
より健全であった。



【具体的な理由・根拠】
■平成5年度対象種ムニンノボタンに加えて、⼩笠原固有分類群のハハジマノボタン、イオウノボタンと⽐較ゲノム解析を実施。

■ムニンノボタンのゲノムが脆弱であることに加えて、これまで特段の保全策がとられていなかったハハジマノボタンがゲノム
の特徴から危機的な状況であることを明らかにした(図1-6)。

■野⽣個体数だけでなく、ゲノムの健全度という観点に基づいて、適切な予備的保全策の実施の必要性を⽰すものであり、今後
の保護対象種の選定において、新しい評価基準を提⽰。

2. 研究⽬標の進捗状況
（2）⾃⼰評価に対する具体的な理由・根拠と⽬標達成の⾒通し（サブテーマ1）

図1-6 ⼩笠原固有のボタン属3種と近
縁普通種の⽐較ゲノム解析 遺伝的多
様性は小笠原に生育するイオウノボタン、
ムニンノボタン、ハハジマノボタンは普
通種ノボタンよりも著しく低い(a)。有
害変異はムニンノボタンとハハジマノボ
タンで高く、これら種のゲノムが脆弱で
ある事を示している。



2. 研究⽬標の進捗状況
（1）進捗状況に対する⾃⼰評価（サブテーマ2）

サブテーマ２：⿂類の保護増殖事業対象種の存続可能性評価
【サブテーマ２の研究⽬標】
⿂類：イタセンパラとアユモドキ、合計2種を選定し、ゲノム解析によって現在の保全状況
評価と将来予測を⾏う。

【令和4年度研究計画】
富⼭、濃尾、⼤阪のみに隔離分布するイタセンパラ3集団について、⼈為影響を受ける前の
集団動態を推定し、⼈為インパクトの影響と集団の脆弱／頑強性を解明する。野⽣集団と⽣
息域外集団について、ゲノムの特徴や⽣息域外集団の保全上の価値を評価する。
【令和5年度研究計画】
京都府および岡⼭県のみに隔離分布するアユモドキについて、⼈為影響を受ける前のアユモ
ドキ個体群動態を推定し、⼈為インパクトが本種に与えた影響を解明する。孤⽴した3つの
集団と⽣息域外集団について、ゲノムの特徴や⽣息域外集団の保全上の価値を評価する。
【令和6年度研究計画】
イタセンパラおよびアユモドキを対象に集団レベルのゲノム解析を⾏い、現存する野⽣集団
と⽣息域外集団について、遺伝的多様性や遺伝的差異の解析を⾏う。

【⾃⼰評価】計画以上の進展がある

【⽬標達成の⾒通し】現時点までに想定していた⽬標を達成した上に、計画以上の解析を⾏
うことができた。プロジェクト全体を通しても当初⽬標以上の成果が達成できる⾒通し。



2. 研究⽬標の進捗状況
（2）⾃⼰評価に対する具体的な理由・根拠と⽬標達成の⾒通し（サブテーマ2）

【具体的な理由・根拠】
■令和4年度に予定してい

たイタセンパラ：予定通
り3つの地域集団で全ゲ
ノム解読を実施した。

■ゲノム情報をもとに、3
地域集団の分岐や遺伝⼦
流動量を推定するととも
に、PSMC、MSMC、お
よびPopSizeABCを組み
合わせた解析によって、
百万年前から現代までの
個体群動態を詳細に解明
した(図2-1, 2-3)。

図2-3 イタセンパラ3地域集団の歴史的集団サイズ
動態 突然変異率を3.59×10-9/年/塩基、世代時間を1
年と仮定し、(a) PSMC、(b) MSMC、(c) PopSizeABC
により推定した。影の部分は信頼性の低い年代範囲。

図2-1 イタセンパラの3地域集団の分岐
パターンと遺伝⼦流動パターン ゲノム
中の約100万個の一塩基多型情報に基づき、
突然変異率3.59×10-9/年/塩基、世代時間
を1年と仮定し、fastsimcoal2によって推定
した。



2. 研究⽬標の進捗状況
（2）⾃⼰評価に対する具体的な理由・根拠と⽬標達成の⾒通し（サブテーマ2）

【具体的な理由・根拠】
■最新の全ゲノム解読技術を取り⼊れることで、より⾼精度な遺伝⼦レベルの分析が可能となり、イタセンパラおよび、第2

年度⽬以降の解析対象となるアユモドキについて染⾊体レベルの全ゲノム決定を⾏った。

■さらにアユモドキについては計画に先⾏して計50個体を超えるリシーケンスデータを各集団から取得しており、染⾊体レ
ベルの全ゲノムデータを基盤に解析を推進中。

表 2-2 高精度ロングリードと Hi-C 法を用いた染色体レベル全ゲノムの概要（合成

ロングリード法との比較） 

  

  
 

 

   

    

   

   

   

  

  
 

 

   

   

   

   

 

■野⽣⽣物を対象とした
全ゲノム解読としては極
めて⾼精度！
■プロジェクト後半にお
ける⾼度な解析へ活⽤



2. 研究⽬標の進捗状況
（1）進捗状況に対する⾃⼰評価（サブテーマ3）

サブテーマ３：昆⾍類の保護増殖事業対象種の存続可能性評価
【サブテーマ３の研究⽬標】
昆⾍類：オガサワラシジミとウスイロヒョウモンモドキ、合計2種を対象とし、ゲノム解析に
よって現在の保全状況と将来予測を⾏う。

【令和4年度研究計画】
2020年に絶滅したオガサワラシジミを解析対象とする。⼈為影響を受ける前の個体群動態を
推定し、⼈為インパクトが本種に与えた影響を解明する。
【令和5年度研究計画】
兵庫県と岡⼭県のみに隔離分布するウスイロヒョウモンモドキを対象とする。⼈為影響を受
ける前の個体群動態を推定し、⼈為インパクトが本種に与えた影響と集団の脆弱／頑強性を
解明する。孤⽴した2集団と⽣息域外集団について野⽣集団の特徴や⽣息域外集団の保全上の
価値を評価する。
【令和6年度研究計画】
絶滅したオガサワラシジミでは、約20世代継代飼育された集団と野⽣集団の標本について、
ウスイロヒョウモンモドキでは、現存する野⽣集団と⽣息域外集団について、集団ゲノミク
ス解析を⾏い、遺伝的多様性や遺伝的差異を明らかにする。

【⾃⼰評価】計画以上の進展がある

【⽬標達成の⾒通し】現時点までに想定していた⽬標を達成した上に、計画以上の解析を⾏
うことができた。プロジェクト全体を通しても当初⽬標以上の成果が達成できる⾒通し。



2. 研究⽬標の進捗状況
（2）⾃⼰評価に対する具体的な理由・根拠と⽬標達成の⾒通し（サブテーマ3）

【具体的な理由・根拠】
■プロジェクト全体の対象種
オガサワラシジミとウス
イロヒョウモンモドキに
加えて、保護増殖事業対
象種フサヒゲルリカミキ
リも追加解析した。

■近縁種の全ゲノム情報を参
照して解析する予定で
あったが、ウスイロヒョ
ウモンモドキとフサヒゲ
ルリカミキリでは新規ゲ
ノムを決定できた。

■これらのゲノム情報をもと
にオガサワラシジミ、ウ
スイロヒョウモンモドキ、
フサヒゲルリカミキリ3種
の歴史的集団動態解析が
完了した(図3-1)。

図3-1 PSMC法によるオガサ
ワ ラ シ ジ ミ ( 上 ) 、 ウ ス イ ロ
ヒョウモンモドキ(中)、フサ
ヒゲルリカミキリ(下)の過去
100万年間の集団動態 いず

れの種も氷河期に個体数が減
少しているが、間氷期に入っ
て以降の個体数増加量に大き
な差異がある。



2. 研究⽬標の進捗状況
（2）⾃⼰評価に対する具体的な理由・根拠と⽬標達成の⾒通し（サブテーマ3）

【具体的な理由・根拠】
■オガサワラシジミ⽣息域

外保全集団の崩壊過程を
縮約ゲノム解読で詳細に
解析し、遺伝的多様性の
経時変化と孵化率の関係
を明らかにするとともに
(図3-3)、⽣息域外保全集
団の創始や存続に必要な
個体数を推定した(図3-4)。

■ウスイロヒョウモンモド
キやフサヒゲルリカミキ
リでは残存集団ごとの遺
伝的特徴を明らかにする
など(図3-6)、当初解析対
象の2種類と追加解析対象
1種について、予定よりも
早い段階で新規ゲノム決
定や集団解析を進めた。

図3-3 多摩動物公園のオガサワラシジミ
⽣息域外保全集団における、世代ごとの遺
伝的多様性と孵化率の関係

図3-4 ⽣息域外保全集団の創⽴創始や存続
に必要な個体数
水平点線を超える個体数が、2001–2015年の
集団の遺伝的多様性の97.5%以上を維持する
個体数。2001–2015年の個体では、26個体を
生息域外保全の創立に用いればよいが、多

摩動物公園の生息域外保全集団では遺伝的
多様性の97.5％を確保することは不可能。

図3-6 ウスイロヒョウモンモドキ各集団
の遺伝的多様性の⽐較
各色は生息域外保全の施設を示す。



3. 研究成果のアウトカム（環境政策等への貢献）
サブテーマ１

【⾏政等が活⽤することが⾒込まれる成果】
■アカガシラカラスバトは2000年以降、種の

保存法に基づく保護増殖事業の⼀環として、
東京都多摩動物公園、恩賜上野動物園で⽣
息域外保全が⾏われてきた。野⽣から導⼊
された個体や飼育下で繁殖した個体は延べ
200個体に達するが、本研究ではこれらの
全個体の家系関係や近交係数を明らかにし
た。今後はより安定的な個体群の保全がで
きるような交配親の選定などをゲノム情報
に基づいて⾏う予定。

■⼩笠原諸島に⽣育するノボタン類4分類群の
⽐較ゲノム解析を⾏うことで、⼀⾒個体数
が多いためにこれまで⾒過ごされていたハ
ハジマノボタンの危機的な脆弱性が明らか
になった。ゲノム状況を参照することで、
深刻化する前に予防的に効果的な保全策の
構築が可能になり、より効果的な⽣物多様
性保全施策に貢献が⾒込まれる。

多摩動物公園における
アカガシラカラスバト
⽣息域外保全集団の家
系図
親子関係にある個体を
線で結んでいる。◯の

大きさは子の数、赤色
の濃さが近交係数に対
応している。

⺟島に⽣育するハハジマノボタン
ムニンノボタンほどの危機的状況は認識されてこな
かったが、ゲノム状況はムニンノボタン以上に悪い
ことが判明した。状況が深刻化する前に予防的な保
全策の構築が望まれる。



3. 研究成果のアウトカム（環境政策等への貢献）
サブテーマ２

【⾏政等が活⽤することが⾒込まれる成果】
■⾃然史の解明に基づいて、各集団を個別に

保全し、野⽣および飼育集団の遺伝的モニ
タリング・管理の必要性を指摘。

■今後解析予定の、遺伝⼦レベルの多様性の
評価により、 (1) 有害突然変異の蓄積の有
無と発現リスク、(2) 飼育への適応の進⾏
の有無、および (3) 免疫系など重要な適応
形質の維持等を評価し、保護増殖事業対象
種の効果的な保全に役⽴てられる⾒込み。

■ゲノム情報に基づき明らかにされた種の⾃
然史や危機状況は、保全対象の⽣物学的リ
アリティを増し、効果的に啓発に⽤いるこ
とで、市⺠の保全意識の向上につながるこ
とが期待される。



3. 研究成果のアウトカム（環境政策等への貢献）
サブテーマ３

【⾏政等が活⽤することが⾒込まれる成果】
⾏政が有効な保護増殖事業を実施するために
必要な、創始個体数、保全施設数、野⽣復帰
候補地について、下記の通り明らかにした。

■オガサワラシジミの⽣息域外保全集団の繫
殖途絶の原因を遺伝的解析により明らかに
し、また、本種の⽣息域外保全集団に必要
な創始個体数を具体的に⽰した。

■複数の⽣息域外保全施設による遺伝的多様
性保持の有効性について、複数施設の⽣息
域外保全は、繁殖途絶のリスク回避だけで
なく、遺伝的多様性の低下や近交弱勢の防
⽌にも効果的であることを⽰した。

■ウスイロヒョウモンモドキ及びフサヒゲル
リカミキリの絶滅集団を含めた遺伝的多様
性や空間遺伝構造を明らかにし、野⽣復帰
を実施しても遺伝的撹乱の⽣じるリスクの
⼩さい野⽣復帰候補地を明らかにした。

⽣息域外保全集団の創始や維持
に必要な個体数
点線は2001-2015年の集団の遺伝
的多様性の97.5％である。平均
値がこの点線を超える個体数が、
2001-2015年の集団の遺伝的多様
性の97.5%以上を維持する個体
数であることを示している。 

各集団(⽣息域外および野⽣
集団)における遺伝的多様性
(対⽴遺伝⼦多様性) 
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5. 研究の効率性
■野⽣⽣物ゲノムのサイズや構造の複雑さは種ごとに異なっており、ゲノム解読・解析はすべての種でルーチン

的に容易に⾏えるわけではないが、本プロジェクトでは研究開始後も、常に最新の解読・解析⽅法に関する情
報を取り⼊れ、各種のゲノム状況に対応した有⽤な⼿法を模索・採⽤することで、想定以上のスピードで研究
が進捗している。

【サブテーマ１ 】
■解析対象分類群
計画：期間全体で２種
実施：中間報告時にアカガシラカ

ラスバト、ムニンノボタンの近
縁種を含む６分類群を解析

■計画以上の解析成果
PSMCによる個体群動態推定に加

えGONEを採⽤ ▶ 数世代前まで
の動態から明治期以降の⼈為イ
ンパクトを解明
有害変異蓄積量の解析 ▶ アカガ

シラカラスバトの頑強性とハハ
ジマノボタンの脆弱性を新たに
検出

【サブテーマ２ 】
■解析対象分類群
計画：期間全体で２種
実施：中間報告時にイタセンパラ、
アユモドキの２種について計画
解析内容を終了

■計画以上の解析成果
アユモドキについて染⾊体レベル

のゲノム解読を完了 ▶ 野⽣⽣
物としては例外的な⾼精度ゲノ
ム情報を獲得を活⽤して、より
効果的な保全策構築へ

【サブテーマ 3 】
■解析対象分類群
計画：期間全体で２種
実施：中間報告時にオガサワラシ

ジミ、ウスイロヒョウモンモド
キ、フサヒゲルリカミキリの３
種を解析

■計画以上の解析成果
近縁種の全ゲノム情報を参照予定

であったが、ウスイロヒョウモ
ンモドキとフサヒゲルリカミキ
リでは新規ゲノムを決定
3種の歴史的集団動態解析が完了


