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この報告書は、平成１３～１７年度の５年間にわたって実施された，重点特別研究プロジェクト
『生物多様性の減少機構の解明と保全』の研究成果をとりまとめたものです。個々の研究成果は
学術論文として出版されつつありますが，全体の概要をまとめた冊子を公表することで，より広
く各方面のご意見をいただけることを期待しています。
生物多様性という概念は比較的新しいものです。その定義もひとつに定まってはいませんが，

少なくとも，単にたくさんの種類が存在するという，動物園や植物園に見られるような状況を指
す言葉ではありません。地球上のさまざまな生物とその暮しが長い進化の歴史を経て形成された
ものであること，地域ごとの固有性があること，さらには多様な生き物の相互作用によってさま
ざまな生態系が形成されていることなども，生物多様性の重要な要素です。
人間の活動が，生物多様性に少なからぬ影響を与えており，その影響は，ほとんどの場合，決

して望ましいものでないことは，世界的に共通した認識となりつつあります。取り返しのつかな
いところまで生物多様性を変容させてから後悔することは避けなければなりません。そのため
に，さまざまなアプローチが試みられているのです。
一方，生物多様性が概念としても発展途上であること，対象が本質的に多様であること，生物

多様性の価値の評価は人間の価値観とも密接に関係することなどは，自然科学的なアプローチを
むずかしくしています。本冊子は，そうした方法論的な困難のなかでの努力の成果ですが，はた
してどこまで困難を克服しえたでしょうか。忌憚のないご意見をいただければ幸いです。

平成１８年１２月
独立行政法人 国立環境研究所

理事長 大 塚 柳太郎
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２０００年にナイロビで開催された第５回生物多様性条

約締約国会議において，生物的多様性の保全に向けての

「生態系アプローチの原則」が合意され，生物多様性の

保全と持続的な利用のために，次のような目標が掲げら

れた。

１．長い進化的歴史の中で育まれた，地域に固有の動植

物や生態系などの生物多様性を地域の特性に応じて

適切に保全する。

２．現存の種や地域個体群に新たな絶滅の恐れが生じな

いようにするとともに，絶滅の危機に瀕している種

の回復をはかる。

３．将来世代による利用も見据えて，生物多様性の減少

をもたらさない持続可能な方法により土地や自然資

源を利用する。

生物多様性の危機の緊急性は１９９２年にリオデジャネ

イロで開かれた地球サミットで指摘され，生物多様性条

約が締結された。その前後に行われた交渉や議論を出発

点に，自然と人間との関係についての倫理の変化が進行

していった。人間の活動は経済的なものであれ，文化的

なものであれ，煎じ詰めれば生態系のプロセスに依存し

ている。このような自然から受ける諸々の恩恵を生態系

サービスと呼ぶ。その生態系のプロセスの有りようを決

めているのが生物多様性である。そして，生物多様性と

生態系プロセスの間にはフィードバックの機構が存在す

ると信じられている。ところが，２０世紀におきた地球

規模の環境変化のために，フィードバック機構がうまく

機能しなくなってきたのである。この機構を維持する，

あるいは回復するために，２１世紀では人間行動のあり

方が問いなおされているといえよう。

このような整理をしたとき，生物多様性研究がやるべ

きことは，およそ２種類考えられる。ひとつは生物多様

性の豊かな自然生態系ほど地球環境を安定化させる機能

が高いのかどうかの検証であり，もうひとつは生物多様

性が変化するメカニズムの解明であろう。前者は生態系

機能の研究，後者は多様性維持機構の研究と呼ばれるこ

ともある。もちろん両者は対立するものではなく相補的

に研究を進めるのが望ましいが，国際的な研究動向，当

研究所の人材資源などを考慮して，本重点特別研究プロ

ジェクトでは後者に焦点をあてることにした。

このような背景のもと，このプロジェクトでは，生物

多様性減少の多くの原因のなかで，生息地の破壊・分断

化と侵入生物・遺伝子組換え生物に着目し，生物多様性

減少の防止策並びに適切な生態系管理方策を講じるため

の科学的知見を得ることを目的にした。また，ある地域

内の生物種数や種多様性だけを生物多様性と呼ぶのでは

なく，地域固有の生物が存在することが生物多様性の重

要な側面であると考える。また，生物多様性には遺伝

子，種，生態系の３つのレベルが存在する。各レベルの

生物多様性を空間的な広がりの中でとらえ，それに対す

る人間活動の影響を評価することとした。

研究は次の５つのチームによって行った。

生物個体群研究チームは，環境変化による生息適地の

喪失が生物個体群の存続に与える影響を評価するため

に，生物近縁種間及び同種地域個体群間の相互関係の生

態遺伝学的解析や地理情報システムによる生息適地推定

モデルの開発を行った。

多様性機能研究チームは，流域を構成する様々なラン

ドスケープを客観的に定義し，その質，量，およびその

配置と生物多様性との関係を導き出すことによって，ラ

ンドスケープの分断・縮小などの人為的改変が，生物多

様性におよぼす影響を評価した。そして，生態系の保全

や再生を流域あるいはそれ以上の空間スケールで行うた

めの生物多様性予測モルの開発を行った。

群集動態研究チームは，生物群集の多様性の形成と存

続のメカニズムの解明を目的として，群集のシミュレー

ションモデルを使った仮想実験を中心に研究を進めた。

特に（１）森林生態系の個体ベースモデルと，（２）進

化的な時間スケールでの群集の動態と種分化・絶滅のモ

デルを用いて，現実の生態系との対応関係を考慮しつつ

解析を進めた。

侵入生物研究チームは，侵入生物のリスク評価手法を

確立するために，侵入生物の生態学的特性，起源，分布

拡大状況などの情報を収集するとともに，野外調査およ

び実験系によって侵入生物の野生化リスクおよび在来生

物に対する影響について生態学的・集団遺伝学的・生化

学的に分析を進めた。

分子生態影響評価研究チームは，外来遺伝子を植物に

導入した時の宿主への影響および環境中における組換え

１ 研究の目的と経緯
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体の野生種への影響を調査するための手法を開発した。

また，遺伝子組換えダイズとその近縁野生種であるツル

マメの交配種を作製し，導入した遺伝子の安定性の調査

を行った。さらに，遺伝子組換え微生物を導入したとき

の微生物生態系への影響を調べるための新たな手法の開

発を目指し，環境中の微生物遺伝子に及ぼす影響を検討

した。

このプロジェクトを通して，生物多様性をどう測るか

が共通したテーマのひとつだった。ここで，「生物多様

性」という語の中にいかに多くの意味がふまれているか

を説明しておきたい。生物多様性条約には，「生物の多

様性とは，すべての生物（陸上生態系，海洋その他の水

界生態系，これらが複合した生態系その他生息又は生育

の場のいかんを問わない）の間の変異性をいうものと

し，種内の多様性，種間の多様性及び生態系の多様性を

含む」と定義されている。しかし，これだけではその意

味するところは分かりにくい。「種内の多様性」とはお

もに個体間の遺伝的変異，「種間の多様性」とはある場

所にどれだけの種が存在するか，「生態系の多様性」と

はある一定の地域内に森林や草地，湿地，河川などの異

なった景観要素がどれくらいの割合で存在するか，とい

うニュアンスで受け取られることが多いが，この３つは

独立の概念ではない。また，単に分かりやすいと言う理

由で，生物多様性の代わりに種数の多さだけで議論して

しまうことも多いが，生物多様性とは生態学で言う種多

様性（種数や多様度指数）よりももっと広い概念であ

る。

生物が多様であるかどうかを我々はどう判断している

だろうか。わかりやすいように，次のような４種の動物

が生息するサイトを考えてみよう（図１）。それぞれの

サイトは８匹の動物で構成されているが，サイトAはシ

ロチョウが８匹，サイトBはシロチョウ７匹とアゲハ

チョウ１匹，サイトCはシロチョウ４匹とアゲハチョウ

４匹，サイトDはアゲハチョウ４匹とカブトムシ４匹で

ある。

サイトAとサイトBで多様性が高いのはどちらだろう

か。ほとんどの人はサイトBのほうが多様だと感じるだ

ろう。サイトBではサイトAよりも種数が多いからであ

る。それではサイトBとCではどうだろう。多くの人は

サイトCのほうが多様性が高いと感じるだろうが，その

理由をうまく説明できる人はそれほど多くない。それぞ

れのサイトから無作為に２匹をサンプリングしたとき，

サンプル中に２種類が混じる確率が高いからだと言えば

分かりやすいかも知れない。では，サイトCとDはどう

だろう。どちらのサイトも２種類の動物が４匹ずつとい

う構成だが，サイトDの方が多様性が高いと感じるに違

いない。それはシロチョウとアゲハチョウは同じチョウ

の仲間だが，アゲハチョウとカブトムシでは類似性が低

いからである。この例では，多様性を種数，均等性，遺

伝的距離という３つの概念を使って総合的に測っている

ことになる。

ここで図２を見てほしい。仮に４つのサイトがあった

としよう。サイトAには６種の鳥が，サイトBやサイト

CにはサイトAと重複する種の鳥が，それぞれ５種い

る。また，サイトDには３種の鳥しかいないが他のサイ

トとは異なる種ばかりである。サイトA，B，Cは草原

図２ 保全地区を選定するアイデアを説明するための仮
想的なサイト

図１ ３種類の多様性の尺度を説明するための仮想的な
サイト
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生態系，サイトDは森林生態系と考えると分かりやすい

かも知れない。もし我々にふたつのサイトを保全する資

金があったとしたら，どのサイトを選ぶべきだろうか。

最初に選ばれるのは，もちろん種数の最も多いサイトA

であろう。しかし，ふたつめのサイトはどこを選ぶべき

だろうか。次に種多様性の高いサイトBだろうか？い

や，この場合，ほとんどの人はサイトAとは全く種組成

の異なるサイトDを選ぶだろう。この時，我々は無意識

に，種多様性以外の基準でサイトを選んでいるはずであ

る。この基準は「補完性」と言われるもので，一定の地

域からできるだけ多くの種が生息できるようにするに

は，単に種数が多いという理由で似たような場所を選ぶ

よりも，お互いに補完的な場所を複数えらぶほうが，は

るかに効率が良いことが容易に分かる。言い換えれば，

生態系の多様性を維持することが種多様性の保全に直結

するということである。このように，生物多様性とは遺

伝的多様性，種多様性，生態系多様性に置き換えられる

ようなものではなく，互いに連結したものと考えるべき

である。これがこのプロジェクト報告の重要なメッセー

ジのひとつである。
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２．１ 地理的スケールにおける生物多様性の動態と保全

に関する研究

２．１．１ 地域固有性を評価し，保全に必要な地理区分を

認識する手法の開発

（１）はじめに

生態系がよく保全されているかどうかは維持されてい

る生物多様性の量，質，健全性によって測ることができ

る。それには，質の高い分布データが整備されている必

要があるが，ほとんどの動物でそのようなデータは存在

しないのが現状である。そのため，保全地区の選択は代

用となる環境情報，たとえば植生被覆，地形，気候など

を用いて行われることが多い。

いっぽう，動物分布に関しては，環境省の自然環境保

全基礎調査，生物多様性調査動物分布報告書が最大の情

報源となる。しかし，このようなボランティアによる調

査は，調査努力量の濃淡が原因で生じる偏りも大きい。

また，生息記録はあっても，非生息の記録は得られない

という問題もある。

そこで，このような弱点のいくつかを解消するための

方法を考案し，植生被覆や気候条件と野生生物の棲息記

録との対応関係から，野生生物の生息可能な地域を推定

し，その地図を作成した１）。ここではデータの比較的

揃っているトンボ目に注目して解析を行った。自然環境

保全基礎調査（緑の国勢調査）の日本本島のみのトンボ

１２９種，３９６１個の二次メッシュ（一辺約１０kmの格子）

の在／不在データを使った。

（２）方法

気候：気象庁によるメッシュ気候値２０００をもとに，

１９７１年から２０００年までの３０年間にわたる年平均気温を

３次メッシュ単位（一辺約１km格子）にまとめ，さら

に２次メッシュ単位で平均して平年気温として用いた。

地形：メッシュ標高データに収録されている３次メッ

シュ単位の標高データを２次メッシュ単位で平均した。

植生被覆：自然環境保全基礎調査（１９９８）の３次メッ

シュ植生データをもとに２次メッシュに含まれる植生タ

イプの割合を計算した。元のデータは７００を超す植生タ

イプによって植生被覆が分類されていて複雑すぎるの

で，つぎの項目に集約して単純化した：草地，広葉樹

林，針葉樹林，竹林，水田，その他の農地，住宅地，

海，その他／不明。

動物分布情報：自然環境保全基礎調査における動物分布

情報は２次メッシュ単位の生息情報が公開されている。

ここでは，国土の主要四島に生息するトンボ全種の分布

情報を用いた（図３）。

メッシュ内出現種数の信頼性評価：ある種のその分布決

定要因を解析するにはその種の在／不在データが必要と

なる。自然環境保全基礎調査のなかの動物分布調査は

１９６０年頃から１９９８年にかけて行われ，それぞれの記録

個票の記録年が分かっている。調査票を年代順に並べ，

それに対して出現した累積種数をプロットしてゆく。調

査回数を重ねてゆくと，新しく出現する種数が次第に少

なくなり，ついには飽和することが分かる。このことを

利用して，このメッシュに生息する種数が推定できる。

もちろん，すべてのメッシュで累積出現種数が飽和する

訳ではない。飽和種数と累積種数が近いメッシュはほと

んどすべての種数が記録されていると判断できる。ここ

では，累積種数が飽和種数の８０％以上である場合を調

査が行き届いたメッシュとみなした。その結果，３５８個

のメッシュが出現種数の信頼性が高いとして抽出され

２ 研究の成果

図３ アオモンイトトンボの生息適地推定と生息記録
生息適地の地図化：上で推定した境界値を用いて，調
査の不十分な地点をうめる形で生息可能な主要四島内
の地点を地図上にプロットした（図３；アオモンイト
トンボの例）。
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た。また，出現グリッドの少ない種，例えば希少種，は

情報が少ないので解析対象から外した。これにより，解

析可能な種数は１０８種となった。

分布決定要因の決定樹解析：昆虫では気温が最も重要

な生息分布要因である。抽出した３５８メッシュにおい

て，ある種の温度ごとの存在ヒストグラムより，積算生

息確率を求めた。このデータ処理によって，温度条件と

して分布可能な範囲だけを対象に，感度の高い植生被度

との関連性分析が可能となった。

（３）考察

２次メッシュ単位の環境データと動物分布データの対

応関係を解析することによって，動物（この場合トンボ

類）の生息適地を評価するために考慮すべき要因を抽出

することができた。しかし，トンボに限らず，気候，地

形，植生被覆との関連性だけでは分布をうまく記述でき

ない種も多い。特に，極めて分布域の狭い種と，どこに

でも分布するような極めて普通の種にはこの手法は適用

が難しいことがわかった。しかし，極めて分布域の広い

種にとっては，おそらく分布地図を作ること自体必要な

いので，希少種だけが問題として残ることになる。この

解析は２次メッシュという粗い解像度で行ったにも関わ

らず，日本全土くらいのスケールでの生息適地を概観す

ることができた。希少種については，対象範囲を小さく

し，より細かい解像度での生息可能な地点を推定するこ

とが適切であろう。

２．１．２ 置換不能度の計算アルゴリズムの開発

（１）はじめに

生物多様性の一番単純な指数は，その地域の種数であ

る。個体数まで考慮されたのが，シンプソンの多様度示

数やシャノンウィナー関数等であり，これらは広く生態

学などで用いられている。一方，保全域設定のための示

数はほとんど開発されていない。たとえば，ある地域が

小領域（区画）に分割されているとして，地域の保全の

為に区画を選ぶとしよう。生物多様性の高い上位の区画

のみを保全地区に選んでも，それが地域全体の生物多様

性を効率よく保全できる区画選択であるとは限らない。

生物多様性示数は，ひとつの区画の多様性の程度を示す

だけだからである。一方，いくつかの異質な区画をセッ

トとして保全すれば，その地域内の多様な生息地を選定

することができるので，全部の種が生息する区画を選択

することが可能となる。その理由は，区画間の補完性

を考慮するからである。ある地域に生息する全ての種

を含む区画の組み合わせ，“全種表現組み合わせ

（representativecombination）”に基づき，地域保全のた

めにその区画がどの程度重要であるかを示す，”置換不

能度（irrepresabity）”がオーストラリアの研究グルー

プ２，３）から提案されている。この示数はきわめて優れた

ものであるが，世界的にもそれほど広くは使われていな

い。この理由は，全種表現組み合わせを求めるための計

算時間がかかり過ぎることがその原因の一つであろう。

そこで我々は効率よく全種表現組み合わせを求める計算

アルゴリズム４）を開発した。

（２）開発したアルゴリズム

置換不能度を計算するためには，表１に示すように，

ある地域が小領域（区画）に別けられ，その地域に住む

種が居る（１），居ない（０）の表が必要である。この

地域に住む全ての種を表す区画の組み合わせ（全種表現

組み合わせ）を求める。例えば，区画４，５，６を組み

合わせると全種表現組み合わせとなる。３つの区画よ

り構成される（サイズ３）全種表現組み合わせは

（３，４，６），（１，５，６），（４，５，６）である。サイズが

４，５，６の全種表現組み合わせももちろん存在する。全

ての全種表現組み合わせにおいて，区画６が必ず含まれ

ているが，この区画がこの地域の希少種種４を含んでい

るからである。

置換不能度には幾つかの定義が存在するが，ここでは

Ferrieretal.５）の定義に従う。区画６のように，その区

画がなければ全種表現組み合わせが成立しない区画の置

ある地域が６つの区画に別れていて，４つの種が住んでいると
する。数字１は存在する，０は不在を示す。

表１ 置換不能度算出のための生物種在・不在表
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換不能度を１，その区画がなくても全種表現組み合わせ

となる（全種表現組み合わせの要素ではない）区画の置

換不能度を０，それ以外の区画は０以上１未満の値をと

り，１に近いほど保全のために必要な区画であることを

示す（表２参照）。この定義からわかるように，置換不

能度は種の在／不在のみの情報を使い，種の個体数の多

さ，少なさの情報は使っていない。

我々は，サイズが最小の全種表現組み合わせを効率よ

く見つける３つの方法を提案した４）。希少種に注目する

方法（希少種アルゴリズム），種を多く含む区画に注目す

る方法（種数アルゴリズム），さらにこの両方をランダム

に使う方法（融合アルゴリズム）である（表３参照）。

（３）結果と考察

希少種アルゴリズムを使うと，まずは全ての組み合わ

せを求めその中から全種表現組み合わせを求める

primitiveアルゴリズムよりも，１０倍以上も計算速度が

早く，答えも正確であることがわかった。種数アルゴリ

ズムが最短の計算時間であるが，計算結果の精度に問題

が残る。融合アルゴリズムは乱数を使うので計算時間に

幅がある。

これまではある種を最低一ヵ所（atleastonce）で保

全しようとしたが，二ヵ所，三ヵ所で保全する必要があ

ろう。また，これは単なる保険の意味ではなく，メタ個

体群の意味でも有用であろう。また，将来破壊されやす

い所がある，将来絶滅の恐れが高い種が住んでいる場所

がある，区画をバラバラに保全するのではなく，区画を

なるべくまとめて保全したい等の要求があるであろう。

さらに，表１のようなデータが本当に信頼できるかも多

くの研究者が指摘している。これらのことを考慮すると

厳密に全種表現組み合わせを求めることにはそれほどの

意味はないと思われる。そこで，準最適解を手早く見つ

け，その中から保全計画者の求めに近い組み合わせを求

めるという実用的なアルゴリズムへ拡張可能である。

２．１．３ 鳥類の生息確率モデルの開発

植生，標高，気温等の周辺環境の情報から野生生物種

の生息確率を示すモデルを構築し，そのモデルを広い地

域に適用し評価することによって，生物多様性の現況を

推定することが可能となる。また，土地利用形態の変化

などの環境改変が生物多様性へ与える影響も定量的に評

価することが可能となる。さらに，これらのモデルは，

自然再生や保全施策がどの程度，生息確率の改善をもた

らすか定量的に評価することを可能にし，生物多様性保

全のために最善のシナリオを提言することが可能とな

る。ここでは，関東地域において鳥類の生息分布を推定

するモデルの開発を行った。

（１）霞ヶ浦周辺のオオヨシキリの生息確率モデルの開発

オオヨシキリは，九州から北海道南部まで分布し河川

下流域のヨシ原の生態系を代表する表徴種となってい

る。オオヨシキリにとって必須の生息環境要素はヨシ原

であるため，植生図から生息環境を抽出することは比較

的簡単である。そこで，最初に，オオヨシキリの生息確

率モデルの開発を行った。最新の航空写真から作成した

植生図からヨシ原パッチを抽出しGPSに取り込み，

霞ヶ浦周辺のヨシ原をしらみつぶしに調査して，ヨシ原

に生息しているオオヨシキリの個体数を記録した。

実際に，オオヨシキリが生息していたヨシ原は全体の

４２％に過ぎなかった。地理情報システム（GIS）を用い

表２ 置換不能度の値

表３ 全種表現組み合わせ探索アルゴリズムの効率比較

primitiveは全ての組み合わせを求め，一つ一つ全種表現組
み合わせかを調べる方法。R.C.の数とは，計算によって求
められた，全種表現組み合わせの数である。今の場合は，
４が正しい数である。区画数３０，種数７０のデータより計
算した。全種表現組み合わせのサイズは９の場合。３０C９＝
約１４３万である。計算はMathematicaVer.４.１，使用した計
算機はMacG４（４６６Mhz）である。
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て，ヨシ原の形状，ヨシ原の周囲の植生・土地利用面

積，地形，ヨシ原間の距離などを解析した。オオヨシキ

リの生息に影響を及ぼしている要因を抽出するため，変

数増減法による多変量ロジスティック回帰モデルを構築

した。その結果，オオヨシキリの生息に影響を及ぼして

いる変数は，ヨシ原の標高と大きいヨシ原からの距離の

２つであった。注目するヨシ原のオオヨシキリの生息確

率は，標高が低いほど高いが，面積が０．５ha以上ある

大きいヨシ原から距離が離れるにつれて小さくなること

が明らかになった（図４）。

霞ヶ浦では，オオヨシキリの繁殖成功度はヨシ原の大

きさに依存し，０．５ha以下の小さいヨシ原では繁殖成功

度が低いことがわかっている６）。そのため，面積の大き

いヨシ原が次世代個体の供給源ハビタットとなってい

て，周囲のヨシ原に個体を供給する，いわゆるソース・

シンク（source-sink）型の個体群構造をしていると考え

ると，大きいヨシ原から離れるにしたがって生息確率が

減少するという現象をうまく説明できる。また，ヨシ原

ごとのオオヨシキリの生息個体数は，ヨシ原の大きさに

比例するが，前述の標高およびソースハビタットからの

距離とは負の相関が認められた。オオヨシキリの生息個

体数を推定する重回帰モデルを作成し，霞ヶ浦周辺のオ

オヨシキリの生息個体数を推定し，実際のセンサス結果

と比較したところ，推定値は実測値の５％の誤差範囲内

にあった。

（２）過去３０年間の利根川下流域のオオヨシキリの分

布の変化

１９６０～７０年代および１９９０年代後半に撮影された空中

写真をもとに作成した植生図を比較して，利根川下流域

のおよそ２，０００km２の地域の過去３０年間のヨシ原の分

布・構造の変化を解析した。利根川下流域のヨシ原の総

面積は２５．３～２７．８km２であり，この地域のたった

１．３％の面積を占めるにすぎなかった。この３０年間で，

この地域のヨシ原の総面積は７％程度減少しているが，

ほとんど変化がない。しかし，ヨシ原の分布を細かく見

てみると，霞ヶ浦湖岸や利根川河川敷に広がっていたヨ

シ原が減少し，霞ヶ浦と利根川をはさむ地域の水田地域

でヨシ原の増加が認められた。ひとつのヨシ原の平均面

積 は，約３０年 前 に は１４．２±１．９５ha（平 均±SE，

N=７８３）であったものが，現在では３．１±０．３２ha

（N=８５７）へと減少していた（表４）。１９６０年代から

１９９０年代にかけての水田面積の増減と湿地植生の増減

の間に負の相関がみられることから，水田から湿地植生

へと変化していることがわかった。このことは，霞ヶ浦

湖岸や利根川河川敷に広がっていたまとまった面積の大

きいヨシ原が縮小，消滅したのに対して，放棄水田が変

化したヨシ原が増加したため，個々のヨシ原サイズが小

さくなり，断片化が進んでいることを示していた。

１９６０年代の植生図に１９９０年代の分布から得られたロ

ジスティック回帰モデルと密度推定の重回帰モデルを適

用し，３０年前の利根川下流域のオオヨシキリの分布と

生息数を推定した。その結果，３０年前には，霞ヶ浦湖

岸と利根川河川敷に大面積のヨシ原が広がっていたた

め，存在するほとんどのヨシ原がオオヨシキリにとって

好適な生息地であったと推定された。しかし，ヨシ原の

総面積は３０年前とあまり変わらないにもかかわらず，

オオヨシキリにとって好適なヨシ原は５００ha程度しか

残ってないと考えられる。

霞ヶ浦周辺を含む利根川下流域のオオヨシキリの総生

図４ ロジスティック回帰によって得られたオオヨシキ
リの分布確率

表４ 霞ヶ浦周辺のオオヨシキリの推定生息個体数の変化



―８―

息個体数も現在の５倍強の１１万羽程度であったと推定さ

れた。過去３０年間で，ヨシ原の断片化による質の低下が

進行して，好適なヨシ原が減少したため，オオヨシキリ

の繁殖個体群は５分の１程度に縮小したと推定された。

（３）荒川流域のオオヨシキリの分布

霞ケ浦で得られた生息モデルの検証を行う目的で，荒

川の本流域のオオヨシキリの生息状況を調査した。荒川

流域では，ヨシ原は河口から１００kmまでの地域に分布

していたが，いずれも標高５０m以下であった。荒川流

域の総ヨシ原面積は９．４１km２であり，流域総面積

２，９４０km２の０．３２％に過ぎず，霞ヶ浦周辺の４分の１

しかなかった。荒川流域と霞ヶ浦流域のヨシ原の特性を

比較したところ，両地域とも標高５０m以下の地域にヨ

シ原は分布していた。荒川流域のヨシ原パッチの平均面

積は，霞ケ浦周辺の半分以下の１．４±０．１２haに過ぎな

かったが，河川敷に帯状に分布しているため近接ヨシ原

間の距離は短かった（表５）。

センサスの結果，荒川本流ではさえずっているオオヨ

シキリの雄を８０２羽，市野川支流域で３８８羽の合計

１，１９０羽を確認できた。これより，荒川流域には約

２，４００羽のオオヨシキリが生息していると推定された。

しかし，荒川流域のオオヨシキリの生息密度は

６．８±０．１なわばり／haであり，霞ヶ浦周辺の密度

１４．４±１．４なわばり／haの半分以下にすぎなかった。

荒川流域では，ヨシ原が河川沿いに配置されるため，ヨ

シ原間の距離が比較的近くなり，霞ヶ浦の生息モデルを

適用すると，ほとんどすべてにオオヨシキリは分布する

と推定された。しかし，荒川流域のオオヨシキリの生息

確率には２つの変数の他に形状指数が影響を与えている

ことが明らかになった。ヨシ原の断片化が進んで河川に

沿って線状に分布しているので，近接距離は近くてもオ

オヨシキリの供給源となる実質的なヨシ原の数は減少し

ている。そのため，荒川流域では，ヨシ原の質の低下が

生じているため，オオヨシキリの生息密度が低くなり，

比較的幅があり質の高い塊状のヨシ原から埋まっていく

と考えられた。

（４）パッチベースモデルからグリッドベースモデルへ

オオヨシキリのように生息パッチが空中写真から抽出

できる場合は，パッチベースのモデルの方が解像度の高

い生息確率モデルを構築できるが，日本全国とか関東全

域といった広域で，精密な植生図を作成し，パッチモデ

ルを構築するには莫大なコストがかかる。また，カラー

空中写真で抽出可能なパッチも古いモノクロ空中写真か

らは抽出できなくなる。そこで，第６回自然環境保全調

査の関東地区の分布データから，３次メッシュグリッド

の解像度の粗い生息適地モデルを変数増減法のロジス

ティック回帰モデルを用いて作成した。

式１

３次メッシュ単位のオオヨシキリの生息分布を説明す

るモデルは式１で表され，モデルに組み込まれた説明変

数は，標高（m），単子葉草原，湿地植生，水田，落葉

広葉樹林，裸地，開水面の面積（ha）の７つの変数であ

り，標高，森林面積が増加すると生息確率は減少してい

た。この生息モデルにおいても，湿地面積の寄与率は他

の変数より大きく，標高が低くて湿地植生面積の多い３

次メッシュにおいてオオヨシキリの生息確率が高くなる

ことを意味している。パッチモデルに比べると空間ス

ケールの精度は落ちるが，これらの７つの変数で３次

メッシュ単位のオオヨシキリの生息分布の４５．６％を説

明可能であった（R２=０．４５６）。このモデルを，過去の

植生図に当てはめて，荒川流域の戦後５０年間のオオヨ

シキリの生息分布の変化を推定した（図５）。

１９５０年代には水田面積の多い荒川中流域に生息確率

の高いメッシュが多数存在しているのにたいして，

１９７０年代以降，生息確率が高いメッシュは荒川の本流

あるいは支流河川のある３次メッシュに限られている。

表５ 霞ヶ浦周辺と荒川流域のヨシ原の形質の比較
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生息確率８０％以上の３次メッシュ数に注目してみると，

水田が広がっていた中流域を中心に１９５０年代には２７７

個あった生息メッシュが，１９７０年代には８６個，１９９０年

代後半には８３個と減少している（図５）。過去の生息密

度に関する情報が得られないため，生息個体数の変化を

推定するモデルは作成できないが，分布メッシュ数の減

少に伴って生息個体数も減少していると考えられる。

（５）関東に生息する鳥類の生息推定モデルの構築

自然環境基礎調査「鳥類生息分布調査」の関東地区

データを利用し，３次メッシュベースの生息適地モデル

を開発した。自然環境保全基礎調査がカバーしているの

は関東地区の２．８％の面積にすぎないが，１５メッシュ以

上で出現していた繁殖鳥類は７７～７９種であった。第６

回自然環境保全基礎調査のデータを加えると，調査が行

われた３次メッシュの数は第５回の５８６ヵ所から９３０ヵ

所へ増加した。関東地区の３次メッシュの１５ヵ所で観

察された繁殖鳥類７９種を解析し，ロジスティック回帰

モデルによって生息分布を推定した。各種の生息確認の

有無の２値データを従属変数とし，３次メッシュの標

高，傾斜，および，３次メッシュ内の各植生（市街地，

畑地，水田，果樹園，休耕田，ゴルフ場，牧草地，単子

葉草原，広葉草原，ヨシ原，２次林，松林，竹林，落葉

広葉樹林，照葉樹林，針葉樹植林，海岸植生，伐採地，

裸地，開水面）の面積の２３変数を説明変数としてス

テップワイズ法で変数の取捨選択を行ってロジスティッ

ク回帰モデルで生息確率モデルを構築した。モデルの適

合度は，相関係数，感度，特異度，コーエンのカッパ，

受診者動作特性曲線（ROC）の下の面積（AUC）の各

指数で評価を行った。モデルの説明力をもっともよく示

すといわれているAUCと決定係数の相関は有意であり

高かった。生息ハビタット別でみると森林性鳥類の生息

確率モデルの決定係数は平均０．５以上もあり，３次メッ

シュの変数で分布をよく説明できたが，林縁，農耕地，

市街地など開けた環境に生息する鳥類ではモデルの説明

力が低く分布をうまく説明できない傾向が認められた。

また，体重の軽い種（特に，１０g以下の種）ほどモデル

の説明力が高く，体重が重くなるにつれて３次メッシュ

のスケールで作成した生息確率モデルのあてはまりが悪

くなる傾向が認められた（図６）。

そこで，解析メッシュスケールに応じて，構築される

生息確率モデルの説明力がどのように変化するかを解析

した。猛禽類では，１km（３次）メッシュ単位で作成

した生息確率モデルより，５km（サブ）メッシュス

ケールで構築した生息確率モデルが，サギ類では１０km

メッシュ（２次）で構築したモデルで構築した生息確率

モデルのAUCが大きくなり，モデルの説明力が上がっ

た。これに対して，オオルリ，キビタキ等の小鳥類で

は，構築するメッシュスケールが大きくなるにつれて，

モデルの説明力が低下した。鳥類の行動圏は，猛禽類で

図５ 荒川流域のオオヨシキリの生息分布の変化
１９５０年代は流域の東半分しか，復元できなかった。

図６ 繁殖鳥の生息適地モデルの説明力に影響を与える
要因
a）生息ハビタット，b）体重． 縦棒は標準誤差を示し
ている。**：マン・ホィットニーのU検定 P＜０．０５.
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あるイヌワシ７）で２０～７０km２，クマタカ８）で１０～４０

km２，サギ類９）で塒を中心とした１０～１５km四方，森

林性の小鳥類だと１～１０ha程度であることが知られて

いる。AUCが最大となるメッシュサイズは，ほぼ，行

動圏のサイズのスケールに一致している。このことは，

対象種の生息確率モデルを構築するには，行動圏スケー

ルにあわせたメッシュスケールでモデルの構築をする必

要があることを意味している。

第５回調査で構築したモデルと第６回調査のデータを

加えて作成したモデルの説明力を比較した。第６回調査

のモデルでは，説明力の向上がみられ，決定係数R２は

ハシブトガラスの０．０５からルリビタキの０．７３までばら

ついたが，精度の悪いモデルの向上が認められ，AUC

＞０．８のモデルの種数が２９種から５８種へと倍増し，生

息をうまく説明できないモデル（AUC＜０．７）は１４種か

ら５種へと激減した。モデルの説明力の向上に寄与して

いたのは，センサスメッシュ数の増加とセンサス率で

あった。以上より，種によってモデルの説明力は異なる

が，地形と植生だけから関東域５８種の繁殖鳥類の分布

（生息地）の１５～７５％は説明可能であることが明らか

になった。

このようにして構築した生息確率モデルから，面的に

は３％弱の面積しかカバーできていない自然環境保全基

礎調査の鳥類データから，５８種の関東全域の面的な分

布現状を推定した。説明力の高いモデルが構築できたオ

オルリ，キビタキ，コルリ，ヒガラの４種の生息確率図

を図7に示した。

このようにして構築された関東甲信越地方に生息する

鳥類，５８種の分布を重ねて，各３次メッシュごとの生

息推定種数を求めることが可能となる。サブメッシュ

（５kmメッシュ）に含まれる２５個の３次メッシュに生

息している種を集計すると関東甲信越地区の種数分布推

定地図が得られる（図８）。

全国レベルで生物の生息確率モデルを構築すること

で，不完全なセンサスデータをもとにして，生息地の現

状の面的な記載が可能になり，生物多様性モニタリング

に役立つと考えられる。また，同時に，これまで保護区

に指定されていなかったり，調査が行われていない地域

の生息分布を推定することによって，未発見の個体群や

新たな生息種数の多い生物多様性のホットスポットを抽

出するのにも役立つと考えられる。さらに，生息確率モ

デルは，過去の土地利用変化に伴って生物の分布がどの

ように変化したか推定できると同時に，大きな環境改変

や気候の変化によって，今後，生物の分布がどのように

変化していくか予測するのにも役立つと考えられる。

図８ 関東甲信越で繁殖する鳥類の種数分布推定図

図７ 関東地方で繁殖する鳥類の生息分布確率図
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２．１．４ 淡水魚の地域集団の地理的・遺伝的解析と保全

に関する展望

（１）研究目的と経緯

絶滅の恐れのある生物と絶滅の原因となっている外来

生物の両者の現状とこれら生物の減少あるいは増加を引

き起している機構はなにであるかを，淡水魚を材料に多

角的に検討することを目指した。そのために，１）土地

利用変化，２）個体群孤立化，３）生物導入，に注目

し，これらの要因が作用していると想定される魚種につ

いて，具体的な作用の仕組みを解明することを試みた。

淡水魚は生息場所が地形・地史面で制約されることが多

いので，とくに遺伝子解析と生息地周辺の環境条件につ

いて重点的に解析を進める必要があった。その結果得ら

れた生態学的・集団遺伝学的成果にもとづいて，日本国

内における生物多様性減少に対抗して保全を進める上

で，重視すべき生物多様性の特徴・構造を抽出すること

も試みた。

（２）研究の成果

国内の河川湖沼水系に分布する淡水魚は，水系におけ

る生物資源利用や水利用・土地利用の進行・変遷によっ

て，分布の縮小・拡大や個体群存続の過程に影響を受け

ている。淡水魚の種類によって影響の受け方は様々であ

り，どのような種群がどのような場所でどのような要因

に影響されているかを整理した上で，それら淡水魚に関

わる生物多様性の保全を検討する必要がある。この研究

では，幾つかの魚種を取り上げて，淡水魚において見ら

れる生物多様性減少の特徴と保全上注目すべき点の把握

を目指した。

１）メダカの生息適地推定

淡水魚の分布は通常河川湖沼水面の範囲内に限定され

るが，メダカ Oryziaslatipesは水田・溝などの極く浅

い水域に好んで生息するため生息地が面的に広がりやす

い。逆に水田の面積減少・乾田化の土地利用変化により

生息範囲が大きく減少しうる。その減少程度を評価する

ために，１９７０年代のメダカ生息確認地点をもとにその

時点の生息適地を推定した。生息適地の環境条件を抽出

するためには，１９６０年代の土地利用地図を用いた。こ

れらの情報をGISデータに変換して，多変量解析にもと

づいた生息適地推定ソフトウェアBiomapperを利用し

て，生息適地を茨城県南部地域について推定した。生息

好適度に最も貢献した要因は，水田面積率である。次に

貢献したのは，居住地率である。その結果，生息適地は

主として水田地帯に分布していたと推定された。この生

息適地分布の一部で現地探査と聞込みによって１９９０年

代の生息地点を確認したところ，極めて限られた範囲で

しか確認が得られなかった。水田面積は１９６０年代から

１９９０年代にかけて緩い減少傾向にあるものの，このよ

うな大きな変化は，水田地帯給排水路の整備による乾田

化が影響しているものと推測された。

２）イトヨの地域個体群の遺伝的多様度・系統と保全

方策

イトヨGasterosteusaculeatusはメダカとは逆に生息地

が湧水域に狭く限定される。国内１０地点のイトヨ地域

個体群について８種類のマイクロサテライトマーカーを

用いて遺伝的多様度を調査した（図９）。その結果，人

為移入群の十和田湖を除いて，ヘテロ接合度が期待値よ

りも有意に低いことがわかった。これらの個体群は，生

息地の減少と他個体群との個体移動阻害によって孤立化

しつつあるため，遺伝的多様度の低下と相まって存続が

危ぶまれることがわかった。なかでも，福島県会津地方

図９ イトヨ個体群の位置
大野・会津・奥鬼怒と奥入瀬・十和田湖はそれぞれ同
じ系統群に属する。奥鬼怒・十和田湖は人手による移
入群である。
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と福井県大野地方の個体群は内陸部に位置しているため

系統的に独自性が強いことが確認されたので，各地域内

での個体群ネットワークの復元が急務であると考えられ

た。沿岸部に位置する個体群は，系統的に遡河個体群と

関係が深く，河口部近くの堰堤によって阻害されている

個体移動を復元することが急務であると考えられた。

３）オオクチバスの国内ハプロタイプ分布と侵入経路

オオクチバスMicropterussalmoidesは北米原産の外

来種で，国内淡水魚相の存続を危機にさらしている。そ

の分布拡大は人手によるが，２００４年の外来生物法にも

とづく特定外来生物指定の際に，その経路が有用魚放流

に付随したものか，あるいは非公然放流によるのかが論

点となった。そこで，ミトコンドリアDNAの塩基配列

にもとづいて国内分布オオクチバスの系統区分とその原

産地由来推定を行った。その結果，国内には２つの系統

群が存在することがわかった。このうち，１つの群は北

米ミネソタ産の系統を含むことがわかり，１９７２年にミ

ネソタ州・ペンシルベニア州から導入された個体に由来

すると推測された。もう一方の系統群は原産地不明であ

るが，国内に広く分布するために導入後の年数が長いと

考えられたので，１９２５年に芦ノ湖に初導入された個体

に由来すると推測された。ところで，全国的に有用魚放

流魚の産地となるのは琵琶湖であるが，１９７２年導入系

統は全国的に広く分布するものの琵琶湖には見られず，

琵琶湖からの有用魚放流に付随して分布拡大したとは考

えにくい。また，本研究では琵琶湖だけにフロリダバス

Micropterusfloridanusの系統が見つかっていることも，

琵琶湖からの有用魚放流に付随した分布拡大が起こって

いないことを示唆している。したがって，逆に非公然放

流が分布拡大の主要な経路であるとの判断が支持され，

その抑制が分布拡大防止の上で欠かせないと考えられ

た。この成果は，国内産ブラックバスハプロタイプ国内

系統分布資料が環境省特定外来生物等分類群専門家グ

ループ会合魚類グループ会合オオクチバス小グループ会

合と岩手県内水面水産関連委員会において各々特定外来

生物指定とオオクチバス被害検討のための資料として利

用された。また，青森県・秋田県・岩手県・宮城県・山

形県・福島県・栃木県・茨城県・群馬県・山梨県・長野

県・石川県・滋賀県・島根県・熊本県・宮崎県の内水面

水産試験研究機関に各地確認ハプロタイプ塩基配列とハ

プロタイプ国内分布系統資料を提供した。

４）モツゴの国内移入現状

モツゴPseudorasboraparvaは本来関東地方・新潟県

以西の湖沼・細流に分布していたが，コイなどの放流に

付随して分布を拡大している。その中には，アジア大陸

部に由来する系統も含まれており，国内外来種あるいは

同種内外来種として位置づけられる。兵庫県加古川水系

のため池においてモツゴを採集し，ミトコンドリア

DNA塩基配列にもとづいて，外来系統の分布状況を調

査した。その結果，１４面の池全てにおいて共通した系

統が確認された。この系統群は琵琶湖の系統と異なって

おり，この地域に固有であると考えられる。また，２面

の池においてアジア大陸由来の系統が確認された。これ

らの池は周辺に居住地の多い池であったので，外来系統

の定着を招いた要因については池周辺の環境条件を含め

て解析する必要があると考えられた。

５）オイカワの国内移入による自然分布との重複

オイカワZaccoplatypusも本来関東および北陸地方以

西の主として河川に分布していたが，近年の琵琶湖アユ

放流事業化にともなって琵琶湖産系統が全国的に分布を

拡大した。関東地方河川においても１９５０年代前後から

アユ放流が活発となりその頃から琵琶湖産系統オイカワ

が定着したと考えられる。一方で，それ以前からのオイ

カワの生息も記録されているので，現在では両系統が混

在した状態にあると考えられる。そこで，ミトコンドリ

アDNA塩基配列にもとづいて，両系統を判別し鬼怒

川・那珂川における分布実態を調査した。その結果，琵

琶湖産系統と関東産と推定される系統が見つかった。琵

琶湖産系統は鬼怒川に多く，関東産系統は那珂川に多

かった。ところで，従来のオイカワ分布記載によれぱオ

イカワの太平洋沿岸自然分布域東限は利根川水系，ある

いは関東地方とされていた。利根川を東限とすれば，那

珂川は自然分布域から外れる。しかし，今回の調査では

那珂川の方に関東産系統の個体が多く認められたので，

那珂川も自然分布域に含まれていた可能性がある。ただ

し，以前には関東地方内でアユ放流個体の取引が行われ

ていたこともあるので，オイカワには地域内導入の可能

性もある。今後は，過去のアユ放流履歴収集や周辺河川

での調査を実施して，オイカワ自然分布域の確定や琵琶

湖産系統定着条件の解析を行う必要がある。
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（３）考察

以上の研究成果をもとに淡水魚を対象とした生物多様

性保全とその研究上で重要性の高いと考えられることの

考察を行い，以下にようにまとめた。

１）水資源・土地利用変化による水域とその周辺の環

境変化によって淡水魚の生息範囲の縮小や分断が引き起

こされている。これは，従来の生息域が広範な種（メダ

カ）にも，限られた種（イトヨ）にも生じている。さら

にそのような地域個体群の孤立化・縮小に伴って，遺伝

的多様度の低下が認められるようになり，個体群存続可

能性の低下が危惧される事態も生じている。このような

生息環境の変質の影響は，外来種についても生じている

傾向が認められる。すなわち一定の環境条件下で外来種

定着が進行する傾向が窺われた。しかし，生息環境条件

からの外来種定着可能性の解析はまだ不十分であり，今

後の課題である。

２）在来種の減少過程および外来種の分布拡大過程を

調査するためには，遺伝子解析が極めて有効であること

が確認された。本研究では，マイクロサテライトマー

カーおよびミトコンドリア遺伝子座を用いて，系統解析・

遺伝的多様度解析を実施したが，取扱う対象生物・課題

に応じて適切な遺伝マーカーを柔軟に使い分けることが

重要である。ただし，本来の系統地理分布の情報がない

と，現時点での系統分布の解析が十分にはできないため，

系統地理分布情報の分析・収集・蓄積が急務である。

３）オオクチバスおよびオイカワの例に見られるよう

に，国内淡水魚の分布形成とその改変過程において琵琶

湖産系統の存在は大きな意味を持っている。琵琶湖は数

十万年前から固有の魚類相を進化させてきた。この魚類

相は種数が豊富な上に国内の同種集団間であっても他水

系とは系統的に距離がある場合が多い。それゆえ生物多

様性の多様度と固有性の面で高い価値がある。そのこと

が琵琶湖産個体の水系外への放流を招いているため，逆

にそのような人為的利用形態により他水系の生物多様性

を低下させる結果を生じている。一方では，オオクチバ

スの定着・増殖によって琵琶湖固有の魚類相は絶滅が心

配されており，生物多様性喪失の危機にある。従って，

生物多様性の保全においては，生物多様性のホットス

ポットの特定と保全が必要とされるだけでなく，そこに

存在する生物多様性要素の利用の適切な管理も必要とさ

れると考えられる。

２．２ 流域ランドスケープにおける生物多様性の維持機

構に関する研究

２．２．１ ため池とその周辺環境における生物多様性の維

持機構とその減少要因について

（１）はじめに

ため池とその周辺環境は，人の手により管理されるこ

とで，多様な動植物が生活する豊かな二次的自然として

維持されてきた。現在，こうした二次的自然で生活して

きた多くの動植物が絶滅の危機に瀕している。これは，

農業の高齢化，兼業化，減反政策などの農業形態の変化

や都市化など近年の人間社会の変化に伴い，人が自然へ

積極的に関わることが少なくなったことが主因とされて

いる。

ため池の生物相については，これまで角野１０），上

田１１），浜島１２）らにより報告されているが，これらの生

物がため池とその周辺環境をどのように利用して生活し

ているのかについての知識は極めて断片的である１３）。日

本列島はトンボの種類が多く，約１８０種の生息が知られ

ているが，その内の約８０種がため池を主な生息場所に

している１４）。そこで，ため池を象徴する生物であるトン

ボ群集を指標として，ため池の生物多様性がどのような

環境要素を基盤に維持されているのか，そして，それを

減少させている要因は何かを明らかにしようとした。具

体的には，兵庫県南西部のため池の調査から，トンボ種

の生態的属性と分布を規定する関係を探ることで，現在

の環境でトンボ群集の分布を支配している主要な環境条

件を推定した。こうした結果をふまえ，ため池の生物多

様性を保全するために重要な環境要素について示した。

（２）方法

１）調査場所

調査は，兵庫県神戸市，明石市，三木市，小野市，加

古川市，稲美町，社町のため池３５箇所で行った。調査

対象とするため池は，その景観的特徴が，都市域，田園

域，中山間域に属するため池が，ほぼ均等になるように

選んだ。さらに，おのおのの景観について，植生がない

池，抽水植物群落が発達している池，浮葉植物群落が発

達している池が，ほぼ均等に含まれるようにした。調査

対象とした池の面積は９３４２m２±６６８９m２（平均値
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±SD），周囲長は４１８m±１５５mと，どちらかというと

小から中のため池である。

２）トンボの調査

調査は，池を一周歩いてまわる間に観察された種類と

数とを記録するというラインセンサス法にて行った。セ

ンサスは計６回行った。４月後半から５月初旬，５月後

半，６月後半，７月後半，９月，１０月である。また，

同じ個体を２度以上計数しないように注意した。トンボ

幼虫の調査は，越冬幼虫を採集するために１２月から４

月初旬の間に１回，春に孵化する幼虫については５月中

旬から６月中旬の間に１回，計２回行った。採集は，

０．９m×０．９mで高さ０．４５mの方形枠をおのおの池の沿

岸部数箇所におき，その中に含まれる植物残渣を含む表

泥をD-フレームネットですべてすくいとった。

３）ため池の景観・植生・池の地形的特徴

池の面積，周囲長，コンクリート護岸長は，各市町村

保有の１：２５００の土地改良地図から読み取った。池周

辺１～１０kmのスケールの土地被覆は，環境省生物多様

性センターが提供している１：５０，０００の植生地図

（１９９３～１９９８）を利用した。また，他については，高度

１５０mと高度６００mの上空からヘリコプターによる写真

撮影を行い，オルソ化を行い，１：２５００の土地被覆地図

を作成した。池周辺の土地被覆はGIS上で１０m，

２００m，１０００m，５０００m，１０，０００mのバッファーを発生

させて定量化した。ただし，海域の部分は除いた。

また，池から上に示したスケールのバッファー内につ

いては，３０mメッシュの標高データを用いて，春分の

日の太陽を想定し，各池への日射量を求め，各池の日射

指標とした。

池の水性植物群落の被度については，高度１５０mの上

空からヘリコプターによる写真撮影をもとに，肉眼で植

生の違いを判別することで面積を求めた。現場の植生に

ついては，ヘリコプターの撮影と時期をあわせて現地調

査を実施し，池に出現する水生植物種を記録した。

４）ため池の水質測定

池の水質測定は，基本的に池の中央で，春，夏，秋の

年３回行い，その平均データを用いた。池中央へは，フ

ローターに乗って行き，水深，透明度，水温 （DO

meter model５５，YSI,Ohio），pH（pH/cond meter

model６３，YSI,Ohio），DO濃度（DOmetermodel５５，

YSI,Ohio），光量子の減衰率を測定した。また，化学分

析用に，水深０．５mの水を採水した。

無機態窒素，無機態リン，溶存性有機炭素（DOC），

各イオン濃度の測定用サンプルは，あらかじめ４５０℃で

３時間焼き，有機物を除去したグラスファイバーろ紙

（GF/F,Whatmanplc,Maidostone,UK，以下グラスファ

イバーろ紙と記す）でろ過後，測定まで冷凍（－２０℃）

保存した。鉄（Fe）とケイ酸態ケイ素（Si）の測定用サ

ンプルは，同様にろ過後のろ液に最終濃度が１％になる

ように塩酸を加えた。

溶存反応性リン（SRP）濃度はモリブデン青法１４），ア

ンモニア態窒素（NH４-N）濃度はインドフェノー

ル法１４），亜硝酸態窒（NO２-N）濃度はナフチルエチレ

ンジアミン法（APHA，１９９８１５）），および硝酸態窒素

（NO３-N）濃度はカドミウム銅カラムで還元しNO２-N

に変換してナフチルエチレンジアミン法でオートアナラ

イザー（AACSⅡ，Bran＋LuebbeK.K.，Norderstedt，

Germany）を用いて測定した。DOC濃度は全有機体炭

素 計 （TOC-５０００A，Simadzu，Kyoto）で測定した。陽

イオン（Na＋，K＋，Ca２＋，Mg２＋）と陰イオン（Cl－，

SO４
２－）濃度はイオンクロマトグラフ（IA-１００,DKK-

TOA,Tokyo）で，SiとFe濃度はプラズマ発光分析装

置（ICAP-６１E-Trace,ThermoJarrellAsh,MA,USA）

で測定した。

水中の懸濁態物質（SS）量は，あらかじめ４５０℃で３

時間焼き重量を測定したグラスファイバーろ紙上に集

め，乾燥後に再び重量測定を行った。Chl.a濃度は，水

中の懸濁物をグラスファイバーろ紙上に集め，冷暗下に

て９９．９％メタノールで１昼夜抽出したものを分光光度

計（２２０A.Hitachi,Tokyo）で 測 定 し た１６）。全 リ ン

（TP）濃度は酸性下で試水にペルオキシ二硫酸カリウム

を加え加熱分解した後，SRPに変換して測定した。全窒

素（TN）濃度はアルカリ性下で試水にペルオキシ二硫

酸カリウムを加え加熱分解した後，NO３-Nをカドミウ

ム銅カラムで還元しNO２-Nに変換して測定した。

５）魚と大型甲殻類

魚と大型甲殻類の調査は，定置網を一日，ため池の沿

岸部に設置することにより数値データとした。定置網は

一日設置した後回収し，網にかかったすべてのものにつ

いて，種類ごとに数と重さを測定した。
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６）池の水位管理など

ため池管理者によるため池の水管理や，流入するため

池の水をどこからひいているかなどの情報は，ため池管

理人に対しての聞き込み調査を行った。冬季の水落とし

の程度は，池の底が露出する（レベル１），池の底は露

出しない（レベル２），ほとんど水落としを実施しない

（レベル３）とした。また，池に入る農薬の程度は，池

の水のほとんどを水田から引いている（レベル１），一

部水田の水を引いている（レベル２），水田の水は利用

していない（レベル３）とした。

７）トンボ種の生態的属性について

森林要求性，移動性，化生，産卵場所，幼虫の生息場

所の５つの生態的属性について，既存の文献（省略）を

もとに点数化した。森林要求性と移動性は高（３）・中

（２）・低（１）に分けた。化生については，１年２世代

（２），年１世代（１），２年１世代（０．５）とした。産卵

場所については，植物に依存するものと依存しないも

の，幼虫の生息場所については底泥上のもの，植物依存

であるものに，おのおの分け，当てはまるものは１，あ

てはまらないものは０とした。

８）統計解析

除歪対応分析（DCA）はCANOCO４．５１７）を用いて求

めた。相関については，ケンダールの順位相関と

Kruskall-WallistestはR１８）を用いた。

（３）結果

１）ため池のトンボ成虫群集の分布を支配している要

因

今回の調査で年間計５２種５７５３個体の成虫を観察した

（表６）。最も少なかった池は，年間を通して６種類１０

個体しか観察されなかった。最も多かった池は３０種類

５１１個体であった。トンボ種の分布特性を明らかにする

ために，１池にのみ出現した７種を除く４５種を用いて

除歪対応分析（DCA）を行った（図１０a）。DCA１軸は

全変動の２３．１％，DCA２軸は８．５％，DCA３軸は

５．２％を説明した。DCA１軸のトンボ４５種の並び（ス

コア）とトンボの属性の間の関係（表７a）から，トン

ボ種の分布の分散を最もよく説明するトンボの生態的属

性は，森林要求性，移動性および化生であると考えるこ

とができた。すなわち，図１０aの右には，森林要求性が

低く，移動性が高く，かつ化生が高い種が，反対に左に

は，森林要求性が高く，移動性が低く，かつ化生が低い

種が位置する傾向が現れた。DCA２軸のトンボ４５種の

並び（スコア）とトンボの属性の間の関係（表７a）か

らは，産卵場所と幼虫の生息場所に有意差が現れた。す

なわち，図１０aの下には水生植物に依存したトンボ種が

位置した。DCA３軸のトンボ種のスコアと生態的属性

の関係は明らかでなかった。

DCA１軸からDCA３軸の池のスコアと有意な相関

（p＞０．０５）を示した環境変数を表８に示す。選ばれた

変数間でお互いに高い相関のある変数については，最も

相関係数の高い変数を選び出した。DCA１軸とは「池

から半径２００m内の森林面積」が最も高い負の相関を示

した。これと相関しない変数では，「池から半径１０km

内の水田面積」が負の相関を示し，「池から半径１０m以

図１０ a.トンボ成虫種の除歪対応分析による座標付け

図１０ b.トンボ幼虫種の除歪対応分析による座標付け
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表６ 本調査で観察されたトンボ種全種のリスト及びトンボの生態学的形質を数値化したもの
DCAにかけた種を＋，かけなかった種を－で示す。
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内の草地面積」「池から半径２００m内の水田面積」が正

の相関を示した。DCA２軸とは，「池の中の抽水植物面

積」「全水生植物の種数」「沈水植物の種数」が高い負の

相関を示した。これら３変数はお互い高い相関はなかっ

た。さらに，幾つかの景観変数が選ばれた。景観変数間

はお互い高い相関を示したが，先に述べた水草に関する

変数とは特に高い相関はなかった。最も高い相関を示し

た景観変数は「池から半径１０km内の森林面積」であっ

た。DCA３軸と相関を示した７変数はお互いが高い相

関を示した。最も高い相関を示した環境変数は「池から

半径２００m内の市街地面積」であった。

２）ため池のトンボ幼虫群集の分布を支配している要因

成虫と同様に１池にのみ出現した１３種を除く２４種を

用いて除歪対応分析（DCA）を行った（図１０b）。DCA

１軸は全変動の１９.０％，DCA２軸は８.１％を説明し

た。DCA１軸の幼虫２４種の並び（スコア）とトンボの

属性の間の関係（表７b）から，トンボ種の分布の分散

を最もよく説明すると考えられるトンボの生態的属性

は，幼虫の生息場所と産卵場所であった。すなわち，図

１０bの左には植物内もしくは植物上に生息する幼虫種，

もしくは植物に産卵する種類が位置し，右には植物に依

存しない種類が位置した。DCA２軸の幼虫２４種の並び

（スコア）とトンボの属性の間の関係（表７b）から，

森林要求性に有意差が現れた。図１０bでは森林要求性が

高い種が下に位置する傾向を示した。

DCA１軸とDCA２軸の池のスコアと有意な相関

（p＞０．０５）を示した環境変数を表９に示す。成虫の場

合と同様な方法で有意な環境変数を選んだところ，

DCA１軸とは「アメリカザリガニの数」「池から半径

２００m内の市街地面積」「開水面面積」「池底の溶存酸素

濃度」が選ばれいずれも負の相関を示した。DCA２軸

とは，「水中のFe濃度」「沈水植物面積」が負の相関を

示した。「ブルーギルの数」「１０m以内の市街地面積」

「１km以内の畑地面積」と正の相関を示した。

（４）考察

兵庫県南西部のため池とその周辺地域でのトンボ成虫

群集の分布の分散は，第一に種特異的な森林要求性，移

動性，第二に産卵場所や幼虫の生息場所などの生態特性

により支配されていると考えられた。森林要求性の高い

種と対照的な位置を占めた種は，高い移動性を持ち，化

表８ トンボの成虫群集においてDCA１軸，２軸，３軸
と有意な相関を示した環境変数

表７b トンボ幼虫種のDCAスコアと６つの生態属性の
間の関係
Kruskal-WallistestによるP値。

表７a トンボ成虫種のDCAスコアと６つの生態属性の
間の関係
Kruskal-WallistestによるP値。＋は正の相関，－は負
の相関を示す。

DCA２軸DCA１軸nトンボ成虫
－０．００３３８森林要求性
＋０．０１５３８移動性
＋０．０３５３４化生

－０．０３５３８産卵場所（植物内産卵）
－０．０１０３８幼虫の生息場所（植物内もしくは上）
＋０．０４９３８幼虫の生息場所（底生）

DCA２軸DCA１軸nトンボ幼虫
－０．０４６２３森林要求性

２３移動性
２３化生

－０．０２７２３産卵場所（植物内産卵）
－０．０１０２３幼虫の生息場所（植物内もしくは上）
＋０．０２７２３幼虫の生息場所（底生）

Kendallpvalue選ばれた変数
１軸DCA

－０．４２２０．０００４２００m以内の森林面積（１）
０．３７７０．００１５周囲長（２）
０．３６１０．００２０面積（３）
０．３５９０．００２４１０m以内の草地面積（４）

－０．３３８０．００４０１０km以内の水田面積（５）
０．３３８０．００４０１０m以内の水域面積（６）

－０．３０８０．００９２５km以内の草地面積（７）
０．２７６０．０１９８コンクリート長（８）
０．２６６０．０２４７２００m以内の水田面積（９）

－０．２６１０．０２８０日射指標SD（１０）
－０．２５４０．０３２１日射指標幅（１１）
－０．２５００．０３４９１０km以内の森林面積（１２）
－０．２４７０．０３７５１０km以内の草地面積（１３）

２軸DCA
－０．４４２０．０００２抽水植物面積（１）
－０．４１８０．０００４水生植物全種数（２）
－０．３８７０．００１１浮葉植物種数（３）
－０．３２８０．００５６抽水植物種数（４）
－０．３０４０．００９９１０km以内の森林面積（５）
－０．２７７０．０１９１５km以内の森林面積（６）
－０．２６９０．０２３０沈水植物種数（７）
－０．２５５０．０３１０１km以内の森林面積（８）
０．２５３０．０３２７１km以内の水辺植生面積（９）

－０．２５１０．０３４０２００m以内の森林面積（１０）
０．２４１０．０４１６最大水深（１１）

－０．２４００．０４２２５km以内の草地面積（１２）
０．２４００．０４３１５km以内の水辺植生面積（１３）

３軸DCA
－０．３６１０．００２３２００m以内の市街地面積（１）
－０．３４００．００４０コンクリート護岸長（２）
－０．３１１０．００８３１km以内の市街地面積（３）
－０．２９４０．０１３０１０m以内の市街地面積（４）
－０．２６７０．０２４１５km以内の市街地面積（５）
－０．２５００．０３４９１０m以内の水域面積（６）
－０．２３９０．０４３６開水面面積（７）
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生が高い傾向が認められた。DCA第１軸およびDCA第

２軸と高い相関を示した環境変数は，こうしたトンボの

生態特性とよく適合していたと考えられる。しかし，

DCA３軸には市街地化がトンボの成虫群集の分布に影

響を与えていることが示された。

水域に隣接する森林は，餌場，ねぐら，強風や捕食者

からの避難場所を提供し，体温調節や交配行動に重要な

役割を果たすと言われている。多くのトンボ種は森林内

を頻繁に往復するが，その距離は数mから数百mと言

われている１９）。Conradら２０）は，幾つかの池の間を移動

する７種のトンボの移動距離をマーク・アンド・リキャ

プチャー法により測定し，平均的に１５５mという数値を

得ている。また，最も移動した個体は１．２kmと報告し

ている。本研究では，成虫第１軸と最も高い相関をもつ

環境変数として「池から半径２００m内の森林面積」が選

ばれた。そのため，このスケールの森林がトンボ群集の

生活史に重要な機能を有していると考えることができた。

今回出現したトンボ種では，森林要求性と化生との間

に負の関係があった。しかし，移動性と森林要求性，あ

るいは移動性と化生との間には有意な関係はなかった。

そのため，高い化生を有する種類は，森林を利用するこ

となく，低い標高に位置する開けた池環境で成長を早め

るという生活史戦略をとっていると推定される。環境変

数として「池から半径１０m以内の草地面積」や「池か

ら半径２００m内の水田面積」と正の相関があったこと

は，こうした近場の草地が餌場を提供していること，ま

た，成長を早めるための暖かな環境を提供していると考

えることができるかもしれない。

水生植物は，産卵場所だけでなく，ねぐら，止まり

木，捕食者からの避難場所，体温調節のための日陰，餌

場，交配場所を提供するトンボ群集にはなくてはならな

い環境要素として広く認識されている。今回の調査で

は，こうした多機能の中でも産卵場所としの機能が重要

であることが示された。あるトンボ種が水生植物を産卵

基質として用いるか否かは，形態学的に産卵管を有する

か否かに依存し，種により遺伝的に決まっていると考え

られる。従って，産卵管を有する種類では産卵基質とし

ての水生植物の存在が繁殖のためには必要不可欠であ

る。

水生植物に関する幾つかの環境変数の中では，「抽水

植物の面積」と「全水生植物種数」が高い相関で選ばれ

た。抽水植物は浮葉植物や沈水植物と異なり，枯れた後

でも産卵基質となる。また，早春に産卵するトンボ種に

とっては，浮葉植物や沈水植物がまだ出現する前なので

抽水植物が産卵基質としての役割を果たす。しかし，密

なヨシの生長はトンボの個体群には好ましくないとの報

告もある２０）。今回の調査池の抽水植物面積は最大で池の

３８％を占めていた。そのため，この程度の被度では負

の影響はないと考えられる。さらに，水生植物の種数が

選ばれたことは，多様な水生植物の存在がこの地域のト

ンボ群集の産卵生態に重要であることを示しているだろ

う。

トンボ幼虫群集の分布の分散を最もよく説明した生態

的特性は幼虫の生息場所と産卵場所で，二番目が森林要

求性であった。二番目の生態属性に森林要求性が選ばれ

たことは，幼虫群集の分布が，成虫の分布の影響を大き

く受けていることを示している。ところが，成虫群集と

は異なり，幼虫群集の場合，選ばれた環境変数には，こ

うした生態特性と必ずしも適合しない変数が高い相関を

示した。まず，DCA第１軸と最も高い相関を示したの

は侵略的外来種であるアメリカザリガニの数であった。

アメリカザリガニがトンボ幼虫に与える影響については

表９ トンボの幼虫群集においてDCA1軸，２軸と有意
な相関を示した環境変数

Kendallpvalue選ばれた変数
１軸DCA

－０．４０４０．００２６アメリカザリガニの数（１）
－０．３７３０．００５３２００m以内の市街地面積（２）
０．３５４０．００８２浮葉植物種数（３）

－０．３４５０．０１００開水面面積（４）
－０．３４２０．０１０７池底の溶存酸素濃度（５）
０．２８３０．０３４３５km以内の池の数（６）

－０．２７３０．０４１６水中のSi濃度（７）
－０．２７３０．０４１６１km以内の市街地面積（８）

０．２７３０．０４１８１０m以内の水田面積（９）
－０．２６８０．０４５７１０km以内の市街地面積（１０）
０．２６８０．０４５７５km以内の水田面積（１１）

２軸DCA
－０．４４８０．０００８水中のFe濃度（１）
－０．４１１０．００２２水中のSi濃度（２）
－０．３９５０．００３２日射指標幅（３）
－０．３８４０．００４１日射指標SD（４）
－０．３６９０．００５９２００m以内の森林面積（５）
－０．２７８０．０３７８沈水植物面積（６）
－０．２７７０．０３８８沈水植物種数（７）
－０．２６９０．０４４８１km以内の草地面積（８）
０．３８９０．００３７ブルーギルの数（９）
０．３５８０．００７６水中のCa濃度（１０）
０．３３１０．０１３４水中のアルカリ度（１１）
０．３２９０．０１４０水中のSO４２－濃度（１２）
０．３２１０．０１６４水中のK濃度（１３）
０．３０４０．０２３３１０m以内の市街地面積（１４）
０．２８６０．０３４３水中のpH（１５）
０．２８００．０３６８１km以内の畑地面積（１６）
０．２６８０．０４５７水中のTP濃度（１７）
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知見がないが，ザリガニの仲間はトンボの捕食者として

知られている。また，生物撹乱者（bioturbator）として

水生植物に負の影響を与えるとされる。選ばれた環境変

数から総合的に考えると，現在のこの地域のトンボ幼虫

群集の分布の分散は，市街地に隣接し，水生植物がな

く，アメリカザリガニのいるような環境とこれと対照的

な環境傾度で説明される。成虫群集と異なり，幼虫種の

分布は，市街化や外来種の影響を大きく受けていること

が示された。

DCA２軸と相関があった環境変数は，おおむね成虫

のDCA１軸で選ばれた変数が選ばれたが，これもブ

ルーギルの数や市街地に関する変数が選ばれたため，市

街化と外来種の影響を受けていることが推定された。

（５）ため池の生物多様性保全に向けて

ため池とその周辺地域のトンボ群集の生息地選択は，

まず，比較的広域のビオトープスケール（数百メート

ル）で，次に，数メートル程度のスケールで空間的な階

層性に基づいてなされるようである。トンボの生態特性

に基づいて，現在のため池とその周辺地域の生物多様性

を保全するためには，池の周り２００mくらいの空間ス

ケールで森林が豊富にあり，さらに，その周り１０kmく

らいの空間スケールでは水田地帯が広がっているような

環境が重要であることを示している。これは，おおむね

この地域に多く存在する谷池の環境を示していると考え

られる。さらに，森林要求性の低いトンボ群集について

は，池近場の草地面積の豊富な環境が重要であることが

示された。おそらく，水田地帯の平野部に位置する皿池

で堰堤が草地になっているような池が，重要であること

を示している。さらに，池の中には抽水植物面積が池面

積の１/３程度は広がるような，多様な水生植物相が必

要である。すでに中間報告書で述べたが，ため池のトン

ボ成虫の種数は，お互いに相関が低い次の４変数の重回

帰式として表すことができ，それによって全変動の

８１％が説明できた。すなわち，「ため池周囲から半径

２００mの森林面積」，「池の水生植物種数」，「コンクリー

ト護岸をしていない草が茂っている堰堤の長さ」と正の

相関があり，「水中の窒素濃度」と負の相関があった。

生物多様性はコンクリート護岸や富栄養化により確実に

減少する。

現状のトンボ群集は，すでに市街地化の影響を大きく

受けていると考えられる。特に，影響は幼虫群集に大き

く現れている。さらに，幼虫群集は直接の幼虫の捕食者

となるアメリカザリガニやブルーギルなどの侵略的外来

生物の影響により，本来の分布特性が変化している可能

性が指摘された。そのため，こうした外来生物の駆除・

防除が，生物多様性の保全に不可欠になる。

２．２．２ ダムによる生息環境分断の影響と既存保全地域

の評価ならびに河川直線化の定量的評価

（１）はじめに

ダム建設による河川の分断が淡水生物の多様性を低下

させていることは疑いのない事実である。ダムによる生

物多様性低下のメカニズムはいくつか考えられが，もっ

とも明白なものは，生物の移動，特に河川遡上の障害で

ある。例えば生活史の中で海と河川を両方必要とするサ

ケやアユ，そしてウナギなどは，産卵や生育の場となる

河川上流に到達できなくなった時点で，事実上，地域的

な絶滅の道を歩まざるを得ない。

一部の指標生物や水産上有用な魚種を対象に，特定の

ダムやダム群の影響を調べた研究例は決して少なくな

い。しかし広域的に複数の流域にまたがって建設された

多数のダムについて，淡水魚類への影響を解析した研究

は限られている。そこでまず始めに，ダムによる河川分

断のサクラマス（Oncorhynchusmasou）への影響につ

いて，生息適地モデルを用いて，北海道全域を対象に解

析した。

さらに，生息適地モデルを使って，野生生物の保全地

域の効果についても評価を行った。同じく北海道全域を

対象に，保護水面と呼ばれる保全地域に指定されている

３２の河川水系が，サケ科魚類であるサクラマスならび

にイトウ（Huchoperryi）の保護に対して，どの程度機

能しているのかについて，ギャップ分析による客観的か

つ定量的な評価を行った。

生息適地モデルは，実際に観察された生物の生息状況

とその生息地の環境データとの統計的関係式を基に，生

物情報が不明な地域に対しても，その生物の生息確率な

どを推定するモデルである。近年，リモート・センシン

グにより取得される地表面のデジタルデータの種類は急

激に増加し，かつそれらが安価に入手できるようになっ

てきた。また地形や気象をはじめ，さまざまな空間デー

タが国や地方自治体レベルで盛んに電子化され，イン

ターネットによる一般公開も進んできている。容易に収

集可能となった環境データを基に，これまで定量的把握
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の難しかった生物生息状況を，面的かつ広範囲に推定で

きる生息適地モデルは，野生生物の保護・管理計画や自

然再生などへの応用が期待され，社会的な需要も急速に

高まっている。

最後に，河川地形の複雑度，あるいはその平面形状の

多様性が，これまで河川改修などによって直線化された

結果，どの地域でどの程度低下してきたかを，同じく北

海道全域を対象に定量的に評価した。道内すべての１級

および２級水系の河川本流が，過去約５０年間に均質化

されてきた状況を，新たに開発した複雑度指標を用いて

把握した。

自然河川の地形や景観には，瀬淵や蛇行，網状流，河

床間隙水域（ハイポレイックゾーン），氾濫原，あるい

は河畔林の構造など，空間スケールに応じてさまざまな

地形学的多様性（geodiversity）が内在する。しかし一

方で，例えば同じ地形が流路に沿って何度となく繰り返

される規則性という，相反する性質も持ち合わせてい

る。

複雑で多様，かつ規則的な河川環境は，淡水魚類や水

生昆虫などに生息環境を提供し，進化的時間スケールで

流域の生物多様性を豊かにし，またそれを維持する役目

を負ってきた。しかし近年，日本をはじめ世界各地の多

くの河川において，河道が直線化され，またなんらかの

人為改変を加えられることで，かつての多様な河川地形

が著しく損なわれてきている。河川地形の均質化は，間

違いなく生物多様性の低下をもたらす一因となってきた

はずである。

（２）方法

１）淡水魚類データベース

北海道には６０～７０種ほどの淡水魚が生息するが，そ

の半数近くは，一生の間に海と川を行き来する通し回遊

魚である。そのため北海道の淡水魚類は，ダムによる河

川分断の影響を被り易い。北海道では過去半世紀の間に

少なくとも６，６７４件の魚類調査が行われている。この数

は，環境省による自然環境保全基礎調査や，国交省によ

る河川水辺の国勢調査，また北海道によるサケ・マス保

護水面管理事業調査などの調査データ，さらに国や道に

よる環境アセスメント等の報告書や論文からのデータを

ひとつのデータベースに統合してGISで解析可能な形式

に整備した結果の集計値である。このデータベースの収

録文献数は計８８１あり，収録したデータの取得年代は

１９５３～２００３，調査時期は主に６～１０月（９０％以上）で

ある。すべての調査地点は河口から標高１，４００mまでの

河川湖沼に分布する。

２）サクラマスとイトウについて

サクラマスは東日本を中心に広く分布し，北海道でも

河川上流から下流まで比較的広い生息域をもつ。道内の

サクラマス個体群は水産資源保護法によって指定された

前述の保護水面，３２水系を中心に手厚く保護されてお

り，増養殖された稚魚の放流も盛んに行われてきた。北

海道のサクラマスは少なくともメスに関しては，ほとん

どすべてが溯河回遊型の生活史を有する。また他のサケ

科魚類と同様，その産卵場所は一般に河川上流に位置す

る。そのためサクラマス資源に対するダムによる流域分

断の影響は，通し回遊魚の中でも特に著しいものである

ことが予想される。その影響がどの地域で，どれくらい

の規模で生じているかを定量的に把握することは，生物

多様性保全のみならず，水産資源保護の観点からも重要

な課題である。

日本では北海道にのみ生息する大型のサケ科魚類イト

ウは生息数と生息域の急速な減少により，その存続はき

わめて危機的な状況に瀕している。本種は環境省による

レッドデータブックでは絶滅危惧IB類に，また北海道

レッドリストでは絶滅危機種に位置づけられている。北

海道では，南限系統群の保護を目的として利別川，また

北限系統群の保護を目的として増幌川と幌内川の計３つ

の保護水面において本種の生息状況のモニタリングが継

続されている。しかしサクラマスと違い水産資源でない

ことから，積極的な保護の手立ては講じられていない。

まずは既存の保護水面を維持することが，イトウ保護に

どの程度貢献しうるかについて，科学的に評価する必要

がある。

３）ダムデータベース

過去５０年間に行われた多数の魚類調査結果に対して，

ダムによる分断の影響を調べるためには，各々の魚類調

査が行われた時点で，その地点より下流にダムがあった

か否かを知ることが欠かせない。そこでまずダムによる

分断流域マップを作成し，北海道のどの流域がいつから

海と分断されていたかを把握した。その上で，すべての

魚類調査地点について，ダムに分断された流域に含まれ

るか否か，そうであれば調査年と流域分断年との前後関
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係をGISによって把握した。例えば調査年が分断年より

古ければ，現在ダムで分断されていたとしても，その調

査データはダムの影響を受けていなかったことになる。

なお，本報告書では，解析の対象とした河川横断構造物

であるダム（河川法の定義による）ならびに砂防ダムの

両者を総称して“ダム”と呼ぶことにする。

４）生息適地モデル

本研究で使用した生息適地モデルは，ロジスティック

回帰を用いた一般化加法モデル（GeneralizedAdditive

Model;GAM），つまり一般化線形モデルの線形予測部

分を平滑化関数の和で置き換えたものであり

と表すことができる。ここでPはサクラマスまたはイト

ウの生息確率である（ただしその観測値は「いる／いな

い」という２値の論理値）。αは定数項，fは平滑化関数

（ここでは自由度＝４のスプライン関数）とし，説明変

数Xiは採捕地点におけるさまざまな環境要因である。

GAMは一種のノンパラメトリック回帰であり，説明変

数と応答変数との間の非線形関係を記述する能力が高

い。

５）河川のベクトルデータ化

北海道には国が指定した１級水系が１３，また道が指

定した２級水系が２１３存在する。ここではこれら１級，

２級水系を合わせた計２２６水系の河川本流を対象とし

た。これら河川本流の平面形状は，１９５０年代に国土地

理院より発行された１／５０，０００旧版地図及び現在発行

されている同縮尺の地形図（２０００年代の地形図と呼ぶ）

から把握した。

上記の地形図及び旧版地図は，スキャナによって画像

ファイルとして取り込んだ後，ERDASIMAGINE８．５

によって投影法をUTMゾーン５４に幾何補正し，Easy

Tracever.７を用いて河川流路に対応する画素を自動抽

出し，河川のベクトルデータ化を行った。さらにこの河

川データ（ライン）はArcGIS９．０を用いて流程に沿っ

た１０m間隔の連続するポイントデータに変換した。

６）河川地形の複雑度指標

本研究では一般化エントロピーを応用した河川多様度

指標YSを用いて，河川本流の平面形状の多様度を定量

化することにした。YS指標は以下のように定義される。

まず一般化エントロピーSとして

の式を用いる（対数は常用対数）。

ここでpiは全部でn個ある構成要素のそれぞれが全体

に占める比率を示す。このときSは

の条件を満たし，その値が最大値lognとなるのは，す

べての構成要素が等しく となるときである。こ

の式を以下のように変形して得られるYSは，完全均等，

平等な状態からの隔たりを示す指数となる。

このYS指標は，TheilEntropyを次式のように標準化し

た形になっている。

エントロピーSが大きいほどYS指標は小さくなり，

，つ まり （i=１，２，…， n）

のときに最小値０となる。

各構成要素の比率piは，河川のラインを流程に沿って

等間隔にn分割したときの各セグメントの両端間の直線

距離をliととり，以下のように定義した。

ただし である。

（３）結果と考察

１）ダムのサクラマスへの影響評価

サクラマスの生息適地モデルには，説明変数として標

高，気温，降水量，積雪深，流域人口，流域面積，調査

件数，調査年，調査地点の位置座標，そしてダム分断後

の経過年数が選ばれた。すなわちダムによって分断され
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た年数が古くなるほど，その上流域でのサクラマスの生

息確率は低下することが示された。特に，分断後，３０

年ほど経過すると急激に生息確率は低下した。これは古

い時代に建設されたダムの多くが魚道がない，あるいは

魚道の機能が低いのに対し，近年のダムにはサクラマス

に対して比較的有効な魚道が設置されていることを反映

しているのかもしれない。建設後３０年を経過するダム

への魚道の設置，改良が強く求められる（ただし，魚道

を設けてもハゼ科，カジカ科など小型で遊泳力の乏しい

魚類には，ほとんど効果がないことを以前の報告書で明

らかにしている （国立環境研空所特別研究報告SR-５７-

２００３参照）。

ダムの影響を受けてサクラマスの生息確率が低下して

いる地域が全道にパッチ状に無数に分布することが，

GISを用いて表示することで明らかになった（図１１）。

特に著しい影響を受けた地域は，日高山脈西部や石狩川

上流部などである。

一方，イトウの生息適地モデルには，説明変数として

標高，気温，降水量，積雪深，流域人口，流域面積，調

査件数が選ばれたが，ダムによる影響は認められなかっ

た。しかし，そもそもイトウの生息するような湿原や原

野を流れる勾配の緩い河川には，ダム等の河川工作物が

ほとんど建設されていないことから，ダムの影響評価を

行うこと自体に無理があるのも否めない。

２）保護水面の評価

保護水面３２水系におけるサクラマスの生息確率は全

道平均よりも有意に高かった。さらに３次メッシュ（標

準地域メッシュコード）ごとに推定された生息確率を流

域（水系）ごとに積算して求めた保全指標値で比べる

と，保護水面におけるサクラマス資源量の水準の高さは

いっそう際立つことが分かった（図１２）。しかしイトウ

に関しては生息確率，保全指標値ともに保護水面での水

準が有意に高いという傾向は認められない。イトウ保護

のためには既存の保全地域の対応だけでは不十分であ

り，高密度に生息する地域（例えば宗谷地方）の重点的

な保全が求められる。

３）河川直線化の評価

１９５０年代以降，YS指標の著しい低下が認められた河

川として，標津川，浜益川，当縁川，沙留川，鷲別川，

胆振幌別川などがあげられる。全道的には，１９５０年代

から２０００年代にかけて，河川地形の多様度は平均して

７３％程度低下したことが示された（図１３）。一般化エン

図１１ ダムによるサクラマスの生息確率低下の分布図
色の濃い地域ほど確率の低下量が多い。

図１２ 北海道の５７４の河川流域を推定されたサクラマス
（縦軸）とイトウ（横軸）の平均生息確率の順位
（ランキング）でプロットしたもの（A）。
また，その平均生息確率に流域面積を乗じて求め
た保全指標値でプロットしたもの（B）。
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トロピーを用いた多様度指標YSは，河川形状の複雑性

が増すと増加し，規則性が増すと低下する性質を持つ。

河川は本質的にこの２つの性質を持ち合わせており，

YS指標の大小だけからは，直線化の影響は測れない。

しかし，同一河川の２時期の指標値の変化は，明らかに

人為的な河川形状の変化を反映するはずであり，客観的

な評価が行えたと考えられる。

以上，生物多様性の減少機構の解明を目的とした研究

の結果，次に述べる３点が明らかになった。通し回遊魚

であるサクラマスが，これまで全道に建設されたダムに

よって，その生息確率を著しく低下させ，その資源が減

少してきたこと。また，道内に３２水系設定された保護

水面と呼ばれる保全地域は，水産資源として価値の高い

サクラマスの保護には有効であるが，一方，絶滅危惧種

であるイトウの保護には決して有効とはいえないこと。

そして最後に，道内の１級および２級河川は過去半世紀

の河川改修による直線化に伴い，河川形状の複雑度が従

来の７３％までに低下してしまったこと，である。

２．３ 侵入生物の生物多様性影響機構に関する研究

侵入生物研究チームでは，侵入種の体系的データ整理

および普及啓発を目標として侵入種データベースの構築

を行い，一般への公開を目指すと共に，侵入種生態リス

ク評価のケーススタディとして，社会的関心も高い２種

の導入昆虫を対象とした生態リスク評価研究を推進し

た。以下にその成果をまとめる。

２．３．１ 侵入生物データベースの構築

（１）研究の目的と経緯

新・生物多様性国家戦略（２００２年３月），第６回生物

多様性条約締約国会議（２００２年４月）等を受け，我が

国の侵入種への対応方針が２００２年８月に発表された。

そして２００５年６月より，「特定外来生物による生態系等

に係る被害の防止に関する法律」施行されるにいたっ

た。これら一連の侵入種対策において，予防，導入，モ

ニタリング，影響緩和に利用される情報を普及させるた

め，侵入種に関するデータベースを作成する必要性が謳

われている。

日本における侵入種の生物学的特性把握は，農林業・

水産業・自然保護分野を中心にそれぞれの分野で多くの

調査検討が実施され，その成果も公表されて侵入種の増

殖・影響防止に活用されてきた。しかし，これらの活動

が個々の侵入種の影響防止に役立っている場合もある

が，侵入種全般の日本国内での定着・増殖は後を絶た

ず，その侵入経路も多岐に渡るようになっている。この

状況は世界的にも同じであり，生物多様性条約締約国会

議でも生物学的侵入による生物多様性減少抑制が重要な

議題となっている。ここにいたって包括的な侵入種防止

対策の確立が求められるようになり，またその必要性も

社会的に広く認知されるようになっている。このような

動きを加速して有効な対策を確立するには，侵入種の生

物学的特徴から影響までの特性をできる限り定量的に把

握し，そこから侵入種の侵入・定着の鍵となる特性の抽

出を行ってデータベース化し，侵入・定着の危険度につ

いてあらかじめ予測しておくことが重要である。

我が国でも，様々な学会および研究機関により侵入種

のリスト化，情報の蓄積が行われてきた。しかし，こう

した資料間では記載事項や用語が統一されておらず，情

報の統合や検索に用いることができなかった。こうした

状況を受け，本研究では，国内に定着した侵入生物（侵

入種）のデータベースをより包括的な形で作成すること

を目指した。

本研究は，侵入種の１）情報整理，２）対応策の順位

付け，３）検索による侵入種の予測，４）駆除対策の検

図１３ 北海道の１級，２級河川（本流）のYS指標値を
１９５０年代と２０００年代とで求めて，プロットした
もの
実線は傾き１の直線，また破線は回帰直線，F＝１６５．２，
p＝０．０００，R２＝０．５１３）。
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討，５）普及啓発を目標として，日本国内に移入した侵

入種のうち主要なものについて，形態・分類・分布・侵

入特性・生態的特性・影響・情報源などの情報を網羅

し，危険度を判定する上で重要な情報を抽出した上で，

総合的・体系的な情報検索が可能な形式のデータベース

を構築することを目的とした。データベースの構築にあ

たっては，これまでに整備された侵入種情報源を参考に

して，それらの内容を継承することを念頭に置いた。

（２）研究の成果

脊椎動物のうちの哺乳類・鳥類・爬虫類・両生類・魚

類，無脊椎動物のうち昆虫類，植物のうち維管束植物に

おいて掲載対象種を選定した。また，国内外来種も問題

の共通性から掲載することにした。

本研究と同じ目的の国際的取り組みとして，国際自然

保護連合（IUCN）世界侵入種プログラム（GISP）にお

いてデータベースが作成，運用されている。これを参考

に，本データベースにおける各種の記載項目を決定し

た。その他，県別の分布情報に基づく県別分布図と，各

種の特徴を示すカラー写真（１種１点）を記載し，侵入

種の具体的イメージをとらえやすくした。使用する用語

については，検索を前提として，階層化され標準化され

たものを使うよう留意した。完成したデータベースは国

立環境研ホームページ上で公開中である。

本データベースにより侵入生物の現状や生態学的特性

等が把握されれば，すでに定着した，またはこれから定

着のおそれのある生物種による影響を評価するための材

料となる。影響の大きさと対策の難易度（コストや手法

など）を軸とした類型化により，対策に向けての順位付

けなどに利用されることも期待される。新たな侵入の防

止についても，本データベースによって侵入源の監視，

侵入経路の遮断などの対策に役立つことが期待される。

また，データベースを利用した類似性の検索から，類似

特性を持つ生物の移入予防に役立つことも期待される。

駆除等の事後対策については，原産地，現在の分布域を

把握することで生息域の限界予測に用いることや，繁殖

特性等の把握から今後の分布拡大の予測に資する。生態

的特性等の把握は，具体的な防除・駆除の方法を考える

上で重要な情報をもたらすと期待される。侵入生物の増

加・被害防止には広く一般国民への侵入生物に関する知

見の普及が重要であることが指摘されているが，イン

ターネット上での公開が可能な形で本データベースを整

備したことがその方面でもたらす効用は計り知れないも

のがあると考えられる。

２．３．２ セイヨウオオマルハナバチの生態リスク評価

（１）研究の目的と経緯

ヨーロッパ産のセイヨウオオマルハナバチは１９７０年

にベルギーで大量増殖法が開発されて以来，農作物の花

粉媒介用に商品化され，世界中で利用されるようになっ

た。我が国でも１９９１年よりハウストマトの授粉用に輸

入が始まり，現在オランダやベルギーから大量のコロ

ニーが輸入・販売されている。本種の導入により農家は

授粉作業から解放され，さらに生物資材の利用という枠

組みで省農薬も促進され，安全で質の高いトマトが提供

できるようになった。しかし，これら外国産コロニーの

輸入における検疫は一切行われておらず，使用現場にお

いてもハチの逃亡に対する対策も何も講じられておら

ず，野生化・分布拡大による生態影響が強く懸念されて

いる。 特に本種は競争力の強いハナバチであり，在来

のハナバチの衰退をもたらす可能性がある。日本には在

来のマルハナバチ２２種が生息しており，生態ニッチェ

が似た侵入種と在来種の間に強い競争関係が生じること

が心配される。さらに，室内での交尾実験の結果から北

海道に分布するエゾオオマルハナバチとセイヨウオオマ

ルハナバチの間に雑種が生じることが報告されており，

侵入種の遺伝子が在来種個体群に蔓延していく「遺伝的

浸食」も懸念される。そこで我が国におけるマルハナバ

チ類の遺伝的変異を早急に調べ，保全ユニットとしての

地域固有性を把握しておく必要がある。同時に交雑実験

によって雑種形成のリスク評価も必要とされる。

次に，生きた昆虫の輸入で最も心配される生態影響は

寄生生物の持ち込みである。野外に逃げ出したセイヨウ

オオマルハナバチが国外の未知の寄生生物を日本の在来

種に伝搬した場合，在来種個体群にどのような影響が及

ぶのかは予想もつかない。実際に輸入商品コロニーから

ハチの抜き取り調査を行ったところ，ハチの体内より寄

生性ダニ，マルハナバチポリプダニが発見され，商品コ

ロニーの約２０％がこのダニに感染した状態で輸入され

ていることが明らかとなっている。外国産のダニが在来

種に思わぬ病害をもたらす可能性も十分に考えられ，早

急な感染実態の解明が必要とされる。

そこで本研究では，国内のマルハナバチの種間系統関

係および種内地理的変異をミトコンドリアDNA塩基配
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列解析によって調べることとした。また，種間交雑実験

を行い，セイヨウオオマルハナバチと在来マルハナバチ

間の交雑和合性について検証することとした。さらにセ

イヨウオオマルハナバチの野生化が進行しているとされ

る北海道を中心に野外マルハナバチ個体群をサンプル採

集し，体内寄生性ダニの感染状況およびその遺伝子分析

によるダニの原産地特定を行うこととした。

（２）研究の成果

日本各地より採集した在来マルハナバチ１０種１５亜種

およびセイヨウオオマルハナバチのミトコンドリア

DNA-CO１遺伝子および核DNA-rho遺伝子の塩基配列

データに基づき，遺伝子間の遺伝距離を計算して近隣接

合法（NJ法）により系統樹を作成した。その結果，二

つの遺伝子系統樹の分岐は形態形質に基づく分類グルー

プと一致していたことからCO１遺伝子およびrho遺伝子

の分化は種分化を反映しているものと考えられた。CO１

遺伝子およびrho遺伝子のいずれの系統樹においても，

セイヨウオオマルハナバチDNAはエゾオオマルハナバ

チやオオマルハナバチに近縁なオオマルハナバチ亜属の

クレード内に位置した。このことはヨーロッパ産のセイ

ヨウオオマルハナバチが分子分類的には，トラマルハナ

バチやコマルハナバチなどの他の在来マルハナバチと比

較して，オオマルハナバチやクロマルハナバチにより近

縁であることを示している。移動性の高い飛翔性昆虫で

あるマルハナバチの遺伝的分化は恐らく大陸で起こり，

その後分散して現在の地理的分布に至ったと考えられ

る。従って体色などの形態形質が大きく異なっていても

セイヨウオオマルハナバチと在来のオオマルハナバチ亜

属種の間の遺伝距離は短く，種間交雑における遺伝的和

合性が高い可能性も示唆された。

そこで飼育によって得られたエゾオオマルハナバチ，

オオマルハナバチおよびクロマルハナバチ女王とセイヨ

ウオオマルハナバチ雄の種間交尾実験を行った結果，い

ずれの組み合わせにおいても交尾が成立した（図１４）。

交尾後，一部の女王バチ体内より受精嚢を摘出し受精嚢

内精子DNAを調べた結果，セイヨウオオマルハナバチ

の精子DNAが確認された。また，交尾後，産卵が確認

されたが，得られた卵は全てふ化しなかった。卵の

DNAを分析した結果，受精卵であることが確認された。

以上の結果より種間交雑によりセイヨウオオマルハナバ

チ雄の精子と在来マルハナバチの卵の授精が成立するこ

と，ただし，雑種卵は胚発育できないこと，すなわち強

い交尾後生殖隔離機構が存在することが示された。この

ことから種間交雑による遺伝的浸食のリスクは低いが，

新しいリスクとして，セイヨウオオマルハナバチ雄が在

来マルハナバチと交雑することにより，健全な卵の産出

を阻害して，実質的に在来マルハナバチ女王の増殖能力

を奪い取るという生殖攪乱が起こる可能性が示された。

そこで野外における在来マルハナバチ女王とセイヨウオ

オマルハナバチ雄間における種間交雑の実態を明らかに

するために，野外より採集したエゾオオマルハナバチ

（北海道９地域１６５個体），オオマルハナバチ（２県５地

域１０９個体）およびクロマルハナバチ（３県７地域４４

個体）女王より受精嚢を摘出し，受精嚢内に蓄えられて

いる精子DNAのハロタイプ（半数体遺伝子型）を調べ

た。その際，塩基配列に明瞭な種間差が認められる各

DNA遺伝子マーカーとしてロドプシン遺伝子を使用し

た。その結果，青森県大鰐町のオオマル１個体と，北海

道比布町・平取町のエゾオオ合計４個体から抽出した受

精嚢内精子DNAのロドプシン遺伝子配列が，セイヨウ

図１４ 平成１７年度に野外採集したオオマルハナバチ女
王の受精嚢内精子のDNA分析結果
セイヨウオオマルハナバチ精子を内包する個体の頻度
を円グラフで表している。（ ）内は解析した女王のサ
ンプル数。
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のものと完全に一致した。一方，クロマル女王の受精嚢

内精子からは，セイヨウの配列は得られなかった。この

ことから，エゾオオマルを含むオオマル女王は，野外に

おいてセイヨウ雄と交雑し，精子を受け取っていること

が確認された。

続いて１９９７年から２００２年にかけて採集されたオオマ

ルハナバチ，クロマルハナバチ，トラマルハナバチおよ

びノサップマルハナバチのサンプルについて，解剖調査

を行った結果，北海道および東北地方を中心にオオマル

ハナバチにダニの感染が認められた。感染率は平均２％

であった。北海道の局所個体群であるノサップマルハナ

バチは約２５％の高い感染率を示した。北海道のオオマ

ルハナバチと同所的に分布するトラマルハナバチにはダ

ニの感染は認められなかった。本州のクロマルハナバチ

は２００１年サンプルまでダニの感染が認められなかった

が，２００２年に採集されたサンプルからはダニが検出さ

れた。

一方，セイヨウオオマルハナバチ商品コロニーおよび

クロマルハナバチ商品コロニーにおけるダニ感染率を調

べた結果，どちらも２０００年産プルまで平均２０％の高い

感染コロニー率を示した。しかし，どちらの種の商品コ

ロニーについても，２００１年以降にはダニの感染は一切

認められなかった。また，北海道の野外で採集されたセ

イヨウオオマルハナバチ個体からもダニの感染が認めら

れ，感染率は約２０％であった。

検出されたダニのミトコンドリアDNA-CO遺伝子ハ

プロタイプを調べた結果，１９９９年までは日本の野外で

見つかったダニと輸入商品コロニーから検出されたダニ

のハプロタイプには明確な差が認められ，ダニの産地間

における遺伝的分化が示唆された。しかし，２００１年以

降，日本の野外で検出されたダニの１個体からヨーロッ

パ型のハプロタイプが検出され，さらに輸入商品コロ

ニーからは日本型ハプロタイプのダニが多数検出された

（図１５）。２００２年に野外のクロマルハナバチから検出さ

れたダニのハプロタイプはヨーロッパ型であった。以上

の結果から，ヨーロッパ産の商品コロニーの流通拡大に

伴い，ヨーロッパ産のダニが野外在来種個体にも水平感

染を始めていることが示唆された。一方，ヨーロッパに

は商品化目的で日本産エゾオオマルハナバチおよびオオ

マルハナバチ女王の生体サンプルが多数輸出されてお

り，日本産のダニが随伴導入され，ヨーロッパの生産工

場内で商品コロニーに水平感染したため，商品コロニー

中に多数の日本産ダニが確認されたものと推察された。

マルハナバチポリプダニに関する以上の調査結果は，生

物の国際移送が寄生生物の感染拡大をもたらすリスクが

あることを端的に指し示す具体的事例と言える。

以上，分子遺伝解析により国内在来マルハナバチの種

間系統関係および種内変異の程度が明らかとなった。特

にセイヨウオオマルハナバチは在来のオオマルハナバチ

亜属に属する種と遺伝的には近縁であり，生態的地位の

近似による競合や種間交雑が起こりやすいことが示唆さ

れた。マルハナバチのように移動性の高い種の場合に

は，遺伝的分化プロセスに地理的障壁は強く働かず，地

理的分布と遺伝距離が一致しないことがあることを強く

指し示したケースであり，侵入種の遺伝的リスクを考え

る上で重要な生物学的知見と言えよう。また種間交雑実

験により，交雑可能性が高いことが実証されると同時

に，セイヨウオオマルハナバチ雄との交尾によって在来

種女王が発育不能の受精卵を作ってしまう生殖攪乱とい

う新しいリスクが明らかとなった。また外来寄生性ダニ

の蔓延が野外で進行しつつあることが実証された。今後

の輸入昆虫に対する検疫の必要性を強く示唆する知見と

なった。なお，これらの研究成果は地球環境研究総合推

進費および農林試算研究高度化事業の補助により行われ

図１５ ２０００年採集マルハナバチサンプルにおけるダニ
感染率とダニハプロタイプの分布
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るとともに，セイヨウオオマルハナバチの外来生物法特

定外来生物指定（２００６年２月）における科学的根拠と

して活用された。

２．３．３ 輸入クワガタムシの生態リスク評価

（１）研究の目的と経緯

近年，我が国ではクワガタムシをペット昆虫として飼

育することがブームとなっており，クワガタムシやその

飼育関連商品の商取引は一大産業へと急成長を遂げた。

特に，１９９９年１１月の輸入規制緩和以降，大量の外国産

クワガタムシが商品目的で輸入されるようになり，

２００２年６月時点での輸入許可種は５２０種類にものぼり，

これまでに輸入された個体数は恐らく２００万匹を越える

と考えられている。輸入当初は多くの昆虫学者ですら，

巨大な熱帯産のクワガタムシが日本のような寒冷地で野

生化することは困難であろうと推測していたが，実際に

熱帯・亜熱帯域に分布するクワガタムシでもその多くは

かなり標高の高い地域に生息しており，そうした地域の

気候は日本の温暖気候と大きくは変わらない。さらにク

ワガタムシは幼虫期を朽ち木や土壌の中など比較的安定

した環境で過ごすという生活史を持つことから，外国産

の種でも日本の野外で越冬することが可能であることが

示唆されている。従って外国産の商品個体が野外に逃げ

出し，定着・分布拡大する可能性は十分に高く，今後，

どのような生態影響が生じうるか，リスク評価を行って

おく必要がある。

一番に懸念されるのは，生態ニッチェが類似した在来

のクワガタムシ種への影響である。生息環境の悪化など

により日本の在来クワガタムシは既に危機的状況に近づ

いており，そこへ外国産種が侵入すれば，餌資源をめぐ

る競合や種間交雑による遺伝的浸食，外来寄生生物の持

ち込みなどの生態影響によって在来種の衰退に一層の拍

車がかかることが予測される。

我が国のヒラタクワガタには地域固有の形態亜種が

１２種存在する。また，ヒラタクワガタの亜種や近縁種

は中国や東南アジアにも広く分布している。ヒラタクワ

ガタはオオクワガタと並んでペット用昆虫としての人気

が高く，日本国内の様々な地域個体群が捕獲されて商品

化されると共に，近年では外国産クワガタムシブームに

のって，大量の外国産亜種や近縁種が輸入されており，

地域固有の遺伝子組成が攪乱されてしまうことが心配さ

れている。そこで本研究では日本産ヒラタクワガタの遺

伝的変異の実態をデータベースとして保存・記録してお

くために，日本各地のヒラタクワガタのミトコンドリア

DNAの塩基配列変異を調べることとした。また同時に

外国産ヒラタクワガタの侵入源を特定するためのデータ

ベースとしてアジア各国に分布するヒラタクワガタの

DNA変異も調べることとした。さらに，外来寄生生物

の持ち込みの実態を明らかにするために輸入商品に寄生

しているダニ類の検出を行った。

（２）研究の成果

まず，日本列島より採集されたヒラタクワガタ各個体

のmtDNA-CO遺伝子２０００塩基配列変異に基づき，遺伝

子間の遺伝距離を計算して近隣接合法（NJ法）により

系統樹を作成した。系統樹に基づくヒラタクワガタの系

統分化は，「亜種」で区分される地理的系統の分化と明

瞭に一致した（図１６）。

北琉球域から南琉球域にかけての南西諸島のヒラタク

ワガタにおける系統関係を見る限りでは，この地域にヒ

ラタクワガタが進出してきたのは南西諸島が陸橋として

大陸とつながっていた時期で，その後の氷河期と間氷期

のくり返しによって陸橋の水没・分断と再形成がくり返

されるなかで，ヒラタクワガタの大陸からの進出と分断

化が波状的に生じたという分化プロセスが類推される。

また，朝鮮半島から北九州域にかけて共通のDNA系統

が分布していることから，ヒラタクワガタは大陸から朝

鮮半島経由でも日本に進出してきたことも考えられる。

このようにヒラタクワガタの系統分化は日本列島の形成

とともに進んできたと考えられ，日本のヒラタクワガタ

が持つ地域固有の遺伝子情報は，日本列島の誕生の歴史

を解明する手がかりとなるかも知れない貴重な歴史的財

産と言える。

続いて，アジア域全体のヒラタクワガタ種群の遺伝的

構造を調べるために，外国産の系統や近縁種についても

mtDNA塩基配列変異の解析を行った。日本列島を含む

アジア域の個体から得られた塩基配列情報より系統樹を

構築した結果，ヒラタクワガタ種群は大まかにフィリピ

ン諸島からスンダ列島にいたる南方の島々に分布する南

方系統群（パラワン，セレベス，スマトラオオ，ミンダ

ナオオオ，およびダイオウヒラタクワガタ）とアジア大

陸に分布する北方系統群（タイ産，台湾産，中国産，朝

鮮半島産，および日本列島産のヒラタクワガタ）に大別

されることがわかった。また，南方の東南アジア地域産
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のヒラタクワガタ種群についても島ごとに固有の遺伝子

組成をもつ集団に分化していることが示された

（図１７）。これらの系統関係から，世界のヒラタクワガ

タはかつての氷期にスンダランドと呼ばれる大陸で派生

し，北と南の二方向に分布拡大し，南の個体群はその後

の海進による島嶼の成立と共に分断され，分化を果たし

た一方，北の個体群は北進を続け，朝鮮半島経由および

南西諸島経由で日本列島に辿り着き，やはり列島の分断

とともに地理的な分化を果たした，という分化プロセス

が類推され，日本産ヒラタクワガタは世界のヒラタクワ

ガタの末裔ともいうべき位置にあることが示唆された。

mtDNA系統樹が示したヒラタクワガタの著しく多様

な種内変異と系統分化は，本種の保全にあたって，その

遺伝的多様性を十分に考慮する必要があることを示唆し

ている。系統樹でわけられた各分岐群（クレード）は長

い時間を間をかけた進化プロセスの賜であり，ヒラタク

ワガタ種群に内包される多様な遺伝的系統は貴重な遺伝

的多様性の構成要素，すなわち，進化的重要単位

（EvolutionarilySignificantUnit）として保全の対象とさ

れなければならない。

続いて，外国産および日本産ヒラタクワガタ間の遺伝

的浸食リスクを評価するため，販売量の多いスマトラオ

オヒラタクワガタと日本産ヒラタクワガタの交雑実験を

行った。その結果，交雑が成立し，得られた雑種卵は全

てふ化して成長し，そのうちの約７割が成虫まで成長し

た。種間交雑で得られた卵数や幼虫生存率は標準的なヒ

ラタクワガタの飼育環境下における生殖ポテンシャルと

差はなかった。羽化したF１雑種は雌雄がほぼ１対１で，

親の日本産雄は大アゴを入れて体長は５０mmしかな

かったのに対してF１雑種の雄成虫は体長が８０mmを越

え，大アゴの形状も明らかに雄親とは異なるものであっ

た（図１８）。ちなみに大アゴの形状はスマトラオオヒラ

タクワガタのものとも異なっており，クワガタムシの大

アゴという顕著な性的二型の形質に雌雄両方の遺伝子が

関与していることが示唆された。次にこれらのF１雑種

の雌雄を交雑して，F１雑種の妊性を調査した結果，４組

の雌雄ペア全てからF２雑種成虫が得られた。F２雄成虫

の大アゴの形状および体サイズにはばらつきが見られ，

遺伝子型の分離が示唆された。

先に記したmtDNAに基づく系統樹ではスマトラオオ

ヒラタクワガタと日本産のヒラタクワガタの間の遺伝距

離はかなり遠いことが示されており，ヒラタクワガタの

祖先種が東南アジアで派生して南北に進出して現在の分

布に至ったと仮定した場合，両種はリング（環状）種の

両末端に位置すると考えられる。通常，これだけ長距離

で隔離され，さらに遺伝的な分化も進んだ系統間では，

生殖隔離（特に交配後生殖隔離）機構が発達している

ケースが多いとされるが，ヒラタクワガタの地理的系統

の場合は，生殖隔離機構が発達しないまま，地理的隔離

によって異所的種（系統）分化を果たしたものと推察さ

れる。ヒラタクワガタ系統間あるいは亜種間の生殖隔離

機構の進化を明らかにするためには，今後さらに多くの

交雑実験を行う必要があるが，今回の調査で，日本国内

での販売流通量が特に大きいスマトラオオヒラタクワガ

タと日本産ヒラタクワガタの間に遺伝子交流が成立しう

るという結果が得られたことから，外国産個体の野生化

に伴う遺伝的浸食のリスクは決して低くないと判断され

た。

さらに日本国内で採集された個体から外国産系統の

DNAが検出されるケースが数件認められた。長崎県お

よび静岡県で採集された雄個体からはタイ産のヒラタク

ワガタのDNA，神奈川県ではスマトラオオヒラタクワ

ガタのDNAをもつ個体が採集された。これらの個体の

大アゴの形状および体サイズは日本産系統とは明らかに

異なっており雑種個体であることが示唆された。その

他，兵庫県および静岡県からサキシマヒラタクワガタの

mtDNA，福岡県からオキナワヒラタクワガタの

mtDNA，富山県からツシマヒラタクワガタのmtDNAが

検出された。以上のことから日本のヒラタクワガタ個体

群では既に国外侵入種もしくは国内侵入種による遺伝子

の浸食が拡大しつつあることが示唆された。ヒラタクワ

ガタを含め商品化されているクワガタムシは，子供の夏

休みの時期をピークに毎年，大量に輸入・販売が続いて

おり，常に高い侵入圧invasivepressureが維持されてい

ると考えられ，このような状況では，たとえ輸入クワガ

タムシ種の日本野外での定着能力が低かったとしても，

在来種との交雑可能性は常に高くなると予測される。

次に寄生性ダニに注目して，外国産クワガタムシの輸

入商品に寄生して持ち込まれている種の検出と分析を

行った結果，多数の外部寄生性ダニの存在が確認され

た。これら輸入クワガタムシから検出されたダニのう

ち，日本在来種の野生個体にも寄生しているクワガタナ

カセという広域分布種について，日本産および外国産ヒ

ラタクワガタの体表面から採集された個体群における
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図１７ アジア域に生息するヒラタクワガタ地域系統（亜種）の分子系統樹（ミトコンドリアDNAチトクロムオキシダーゼ遺
伝子領域の塩基配列に基づく）
スジブトヒラタ，アルキデスヒラタおよびユーリケファルスヒラタは外群。

図１６ 日本列島および周辺域から採集したヒラタクワガタ地域個体群のミトコンドリアDNA（チトクロムオキシダーゼ遺伝
子領域）系統樹
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DNA変異を調べた。その結果，ヒラタクワガタの産地

別系統ごとに，遺伝的に異なるクワガタナカセ系統が寄

生していることが示され（図１９），クワガタナカセにも

宿主特異性が種内変異として存在すると考えられた。こ

のことはヒラタクワガタとクワガタナカセの共種分化を

示唆するものであり，こうした事例からも外国からクワ

ガタムシとその寄生生物を持ち込むことは，クワガタム

シだけでなく寄生生物の進化の歴史も攪乱する可能性が

あり，そうした攪乱が宿主であるクワガタムシにもたら

す影響は予測困難である。

以上より，日本列島およびアジア域全体のヒラタクワ

ガタ系統間の系統関係が明らかとなり，日本のヒラタク

ワガタの地域固有性が定量的に評価された。今後，この

遺伝的データベースはヒラタクワガタ地域個体群の保全

単位を検討する上での重要な基礎情報となると同時に，

日本列島およびアジアの地史を解明する上でも重要な手

がかりとなると考えられる。種間交雑実験により，遺伝

的に大きく分化している外国産ヒラタクワガタと日本産

ヒラタクワガタ間でも妊性のある雑種が生まれることが

明らかとなり，ヒラタクワガタ種群には生殖隔離機構が

ほとんど働いておらず，遺伝的浸食のリスクが高い生物

図１８ スマトラオオヒラタクワガタ雌成虫と日本産ヒ
ラタクワガタ雄成虫の種間交雑により誕生した
F１雑種雄成虫

図１９ ヒラタクワガタ各系統とそれに寄生するクワガタナカセのミトコンドリアDNA-CO遺伝子系統樹の比較
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であると判定された。今後の生物移入のリスク評価にお

いて，単純に遺伝的距離から遺伝的和合性を評価するこ

とができないことを示した重要なケーススタディであ

る。ヒラタクワガタの輸入商品個体には多数の寄生性ダ

ニが存在することが示され，そのうちの１種クワガタナ

カセについて遺伝子分析を行った結果，寄主であるクワ

ガタムシとの共種分化関係が存在することが示された。

このことは昆虫移入によって，遺伝子型の異なる寄生生

物が持ち込まれる可能性を強く示すものであり，今後の

生物輸入における検疫の必要性を示した。なお，本研究

は地球環境研究総合推進費によって実施され，その成果

は外来生物法要注意外来生物指定における科学的根拠と

して活用された。また，マスコミ報道や一般に対する講

演など通じて，侵入種問題の普及啓発に大いに貢献し

た。

２．４ 遺伝子組換え生物の生態系影響評価手法に関する

研究

近年，遺伝子組換え技術の進歩に伴い，多数の遺伝子

組換え生物が作製され，農作物を中心にそれらの利用あ

るいは栽培が認可されている。現在，組換え体の開放系

での利用は農地などの管理が行きとどいた場所に限定さ

れている。一方で研究レベルでは環境浄化や教材として

の使用を目的とした組換え体が作製されており，このよ

うな目的で開発された組換え体は十分な管理が行われて

いない場所で利用される可能性がある。このような状態

で組換え体を利用した場合，組換え体そのものの持つリ

スクを評価するだけでは不十分で，生態系へ与える影

響，特に組換え体が優占種となって定着するかどうかを

評価する必要がある。しかしながら，組換え体と野生種

との交雑率のデータや野外での挙動を解析するための分

子マーカー，あるいは組換え遺伝子の影響を客観的に解

析する方法などの開発が十分でないために，組換え体の

安全性に対して漠然とした不安がもたれている。以上の

ような背景から本サブテーマでは（１）遺伝子組換え植

物の挙動調査用マーカーの開発とそれを用いた交雑率の

検定（２）新たな組換え体解析手法（DNAアレイの使

用）の検討（３）輸入組換え植物の生物多様性への影響

に関する研究（４）組換え微生物の挙動調査用マーカー

の開発及び PCR法による検出・定量法の開発（５）組

換え微生物のマーカー遺伝子の挙動，（６）環境中での

遺伝子組換え微生物の生残性。以上６つの課題について

研究を進めた。

２．４．１ 遺伝子組換え植物の挙動調査用マーカーの開発

とそれを用いた交雑率の検定

（１）研究目的

現在遺伝子組換え作物は，「遺伝子組換え生物等の使

用等の規制による生物の多様性の確保に関する法律」

（カルタヘナ法）により開放系における栽培が認可され

ている。今後この技術の適用枠の拡大（例；ファイトレ

メディエーション）に伴い，耕作地以外の場所で生育す

る非作物の植物種にこの技術が応用されることが予測さ

れるため，これまでの環境影響評価手法は不十分になる

ことが考えられる。その際，問題になるのは組換え体の

作り出す花粉を媒介した組換え遺伝子の拡散である。す

なわち，野生の近縁種へ非常に低い確率で組換え遺伝子

が移る可能性があっても，これまでの検出手法では組換

え遺伝子の同定に莫大な労力がかかるために，十分な個

体数の検定が不可能であった。そこで組換え遺伝子の有

無を簡便かつ視覚的に見るための新しいマーカー遺伝子

の開発を行った。その際用いるマーカーとして，１）葉

の形態異常を引き起こす遺伝子，２）体色変化を引き起

こす遺伝子を候補に挙げ，それらの植物への導入と導入

による生育特性の変化を調べた。

（２）研究の成果

１）葉の形態異常を引き起こすホメオボックス遺伝子

をマーカーとして用いる

タバコより単離したホメオボックス遺伝子（葉の形態

を制御している遺伝子）をタバコで過剰発現するように

導入した結果以下のことが明らかになった。６種類のホ

メオボックス遺伝子をそれぞれ導入することにより，大

きく４つの表現型（変化の弱い順にNormal，Curved，

Wrinkle，Dwarf） が見られることが分かった（図２０）。

またこれらの形態異常が生じる割合は，各ホメオボック

スで異なることが明らかになった。それぞれの表現型を

示す組換え体を用いて，栄養生長，生殖生長の指標とな

るいくつかの形質を調べたところ，Curvedの形態異常

を示すものでは種子形成数を除く全ての形質が野生型と

ほぼ同程度であることが示された。この表現型における

種子数の減少は雄蕊の伸長に原因があると考えられるこ

とから，花粉供給源としてCurvedの形質を示す植物を

組換え遺伝子の拡散マーカー植物として使用すれば問題
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はないと考えられた。

次に，シロイヌナズナにタバコホメオボックス遺伝子

の導入を行った。タバコより単離したホメオボックス遺

伝子（NTH１５） の導入により，葉の形態異常を示すシ

ロイヌナズナの組換え系統（３５S::NTH）が得られた

（図２１c）。これらの生育特性を調べた ところ，野生型に

対して組換え体で栄養成長や種子の発芽率，種子の生重

量の減少が みられた。一方，開花期に違いは見られな

かった。以上の結果から，この組換え体は 挙動調査用の

マーカーとして使うにはふさわしくないことが示唆され

た。

２）体色変化を引き起こす遺伝子をマーカーとして用

いる

ホメオボックス遺伝子をマーカーとして使用する際の

大きな問題点として，生育特性が野生型と大きく異なる

ことが挙げられる。この生育特性の変化が最終的に環境

中への拡散を調べた時の結果に大きな影響を及ぼす可能

性がある。そこで，比較的植物の生育に影響の出にくい

と考えられる体色を変化させる遺伝子を導入した組換え

体の作成を行った。クラゲより単離したGreen

FluorescentProtein（GFP）遺伝子をシロイヌナズナで

過剰発現させた組換え体を作製した。その結果，暗所で

野生型とはっきりと区別することができる組換え体

（３５S::GFP）を得ることができた（図２１d）。さらに，

トウモロコシの色素合成を制御しているR遺伝子を過剰

発現させた植物の作製を行ったところ，葉の色が赤色に

なり，肉眼で野生型と区別することができる組換え体

（３５S::R）を得ることができた（図２１b）。これらの植物

のうちGFP導入シロイヌナズナの生育特性を調べた結

果，今回調べたすべての 特性に違いは見られなかった。

以上の結果から，組換え遺伝子の拡散を簡便に見るため

の新しいマーカー遺伝子としては GFPが優れているこ

とが明らかになった。

そこでシロイヌナズナ野生型と３５S::GFPとの共存栽

培による導入遺伝子の交雑による拡散調査を行った。そ

の結果，導入遺伝子は０．２４％の頻度で野生型に移行す

ることが確認できた。さらにこの組換え体を用いて交雑

率に対する距離の影響を調べたところ，屋内における自

然交雑率は植物間の距離に反比例して減少することが確

認された。また，この組換え体を用いることによりシロ

イヌナズナの近縁野生種ハタザオ（Arabidopsislyrata）

との交雑も検証できることが明らかになった。

２．４．２ 新たな組換え体解析手法（DNAアレイの使用）

の検討

（１）研究目的

今後高付加価値を付与した作物（例えば花粉症緩和

米）や環境改善にむけた遺伝子組換え植物などの組換え

体の開発が増加することが予想される。これらの遺伝子

組換え体のうち環境改善を目的とした植物は人間の管理

が行き届いている圃場ではなく，主に他の植物が混在す

る生態系で使用されると考えられる。したがって，この

様な遺伝子組換え植物が利用されるようになると，これ

らの植物の生態系への影響が無視できなくなると考えら

れる。しかしながら，これまでに行われた圃場における

虫媒などによる遺伝子組換え植物からの遺伝子流動・組

図２１ マーカー遺伝子を導入したシロイナズナ組み換
え体
A:野生型，B:３５S::R，C:３５S::NTSD:３５S::GFP

図２０ タバコホメオボックス遺伝子を利用したタバコ
の葉における形態異常
WT:野生型，C:Curved，W:Winl\kle，D:Dwarf
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換え体の雑草化をみるための模擬的環境実験では，野外

におけるこれらの環境影響に対するリスク評価を正確か

つ短期間で行うことは困難であると考えられる。そこで

本研究では分子生物学的手法を用いた新しい遺伝子組換

え植物の環境影響評価技術の開発を目的とする。具体的

にはシロイヌナズナ野生型，いくつかの遺伝子組換えシ

ロイヌナズナからmRNAを単離し，これを用いて数千

種類のシロイヌナズナESTクローンが網羅してある

DNAマイクロアレイにより組換え遺伝子の導入による

他の遺伝子の発現が変化するのかあるいはしないのかを

調査する。また，遺伝子導入によりいくつかの遺伝子の

発現が変化した場合には，変動する遺伝子に何らかの共

通性があるかどうかを検証する。

（２）研究の成果

約４，０００種類の遺伝子を載せたマイクロアレイを用い

てシロイヌナズナの生態型間及び，非遺伝子組換え体と

遺伝子組換え体との間での遺伝子発現パターンについて

解析を行った。

マイクロアレイによりシロイヌナズナの標準的な生態

型であるCol-０（図２２a）を基準として生態型間の遺伝

子発現パターンの相関を検証したところ，Col-０同士で

は相関係数r２＝０．９６，Col-０とWs-２（図２２b）ではr２＝

０．９０，Col-０とCvi-０（図２２c）ではr２＝０．８７という比較

的高い相関が見られた（図２２f,g,h）。一方， Col-０と

上述した２．４．１で開発を行った遺伝子組換え体

３５S::NTH（図２２d）及び３５S::GFP（図２２e）との遺

伝子発現の相関係数はそれぞれr２＝０．８５，r２＝０．７５で

あった（図２２i,j）。組換え植物では，生態型間でみら

れる遺伝子発現パターンの相関係数よりも低くなってい

たことから，植物への遺伝子導入により内生の遺伝子発

現が影響を受けていると考えられる。また，その影響の

度合いは生態型間の差よりも大きいと考えられた。この

ことをさらに検証するために突然変異によりビタミンC

合成能が低下した植物（vtc１）及び，この突然変異の原

因となる遺伝子を用いて遺伝子組換えにより同様にビタ

ミンC合成能が低下した植物（AsGMP）を作製し，これ

らの植物における内生の遺伝子発現パターンについてマ

イクロアレイを用いて検証を行った。その結果，Col-０に

対する遺伝子発現パターンの相関はvtc１で r２＝０．９５で

あったのに対して，AsGMPではr２＝０．８５であった。この

ことから同じ遺伝子の働きを抑制する際に，遺伝子組換

えを用いる方法は従来の突然変異を用いる方法よりも内

生の遺伝子発現に多くの影響を与えることが示唆され

た。

２．４．３ 輸入組換え植物の生物多様性への影響に関する

研究

（１）研究目的

国内に輸入されている主要な遺伝子組換え作物は４種

図２２ 遺伝子組換え体における発現変化
a:Col-０,b:Ws-２,c:Cvi-０,d:３５S::NH,e:３５S::GFP,f:Col-０同士における遺伝発現パターンの比較，g:Col-０とWs-２の遺伝
子発現パターンの比較，h：Col-０とCvi-０の遺伝子発現パターンの比較，i：Col-０と３５S::NHの遺伝発現パターンの比較，j：Col-０と
３５S::GFPの遺伝発現パターンの比較
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で（ダイズ，トウモロコシ，セイヨウアブラナ，ワタ）

そのうち２種（ダイズ，セイヨウアブラナ）については

日本国内に交配可能な近縁種が存在する。このうちダイ

ズ（Glycinemax）は在来種であるツルマメ（Glycine

soja）と交雑可能であることが古くから知られている。

さらにツルマメはダイズ畑周辺で見られることが多く，

遺伝子組換えダイズを栽培した場合に，周辺に自生して

いるツルマメと交雑する可能性がある。しかしながら，

交雑後に除草剤抵抗性遺伝子などの組換え遺伝子が，ツ

ルマメの染色体上で世代を経て安定に保持される，いわ

ゆる遺伝子浸透が起こるかどうかについては不明であ

る。本研究では遺伝子組換えダイズとツルマメとの一般

圃場における交雑率を求めるとともに，人工交配による

雑種を作製し，雑種の環境中での適応度を調べ，さらに

遺伝子組換えダイズの持つ組換え遺伝子が何世代安定に

ツルマメ染色体上に保持されるのか調べることを目的と

する。

また，セイヨウアブラナ（Brassicanapus）は自家不

和合性が強く，自殖性植物に比べて近縁種と交雑しやす

い。従って国内に輸入されたセイヨウアブラナの種子が

輸送中にこぼれ落ちるなどした場合，その中に含まれる

組換えセイヨウアブラナ（GMセイヨウアブラナ）が一

般環境中に放出されることになり，これが野外に生育し

ているアブラナ科植物と交雑し，何らかの影響が生ずる

可能性が懸念されているが，その野外における分布や交

雑実態は不明である。GMセイヨウアブラナの一般環境

中での分布調査を行うとともに，野外でのアブラナ植物

の交雑実態を調査するための遺伝子マーカーを作成する

ことを目的とする。

（２）研究の成果

１）GMダイズとツルマメの交雑試験とF１雑種の作成

グリホサート耐性ダイズ（GMダイズ Stein２１７４）

とツルマメの開花期の調査を行うため国立環境研究所別

団地圃場で栽培を行った。その結果，供試したツルマメ

のうち少なくとも３系統の開花期がGMダイズの開花期

と重なる時期があることを明らかにした。次に，GMダ

イズと最もよく開花期が重なるツルマメの系統（Nasu５）

とGMダイズを並列（互いの距離１m）にして小規模栽

培を行い，約３，０００粒のツルマメの種子を採取した。採

取した種子を発芽させ，グリホサート処理を行ったが，

抵抗性を示す個体は出現しなかった。以上の結果今回の

栽培条件における交雑率はきわめて低く，検出不可能

だったと考えられる。

GMダイズとツルマメ（Nasu５）を人工的に交配して，

F１雑種を５系統作製した。これらの雑種の第１葉から

DNAを抽出して，CP４-EPSPS遺伝子を検出するための

PCR反応を行ったところ，ツルマメから抽出したDNA

をテンプレートとしたときは，PCR産物が増幅されな

かったが，５系統のF１雑種から抽出したDNAを用いた

時にはどれもPCR産物が確認された。５系統の

F１雑種の種子はツルマメの特徴である黒色であり（ダ

イズは黄色），ツルマメ特異的なRAPIDマーカーも確認

された。以上の結果から，本研究で作製されたF１雑種

はすべてGMダイズとツルマメの両者の性質を持つハイ

ブリッドであることが確認された。

なお，本研究課題はGMダイス開発企業との研究契約

が結ばれていなかったため，平成１５年度で中止となっ

た。その後，当該企業との研究契約が締結され，平成

１７年度より当該企業により提供された新しい系統の種

子を用いて研究を行っている。一般圃場におけるツルマ

メとの交雑率の算出は農業環境技術研究所，雑種の適応

度と組換え遺伝子の安定性については国立環境研究所で

研究を進めている。

２）GMセイヨウアブラナの一般環境中での分布調査

２００４年は６～８月にかけて国道及び房総半島を自動

車で時速３０～４０km/hで走行しながら，目視にて道路沿

いに生育していた植物体を確認した。確認できた個体か

ら半径５m以内に生育している他の個体の種子をまと

めて採取し，これを一地点のサンプルとした。また，鹿

嶋港湾地域においては徒歩での目視によりセイヨウアブ

ラナを確認し，確認できた地点から５個体程度の種子を

まとめて採取を行った。河川敷では橋の下に生育してい

たセイヨウアブラナまたはカラシナを５個体程度まとめ

て種子を採取した。採取地点の数は以下のとおり。

２００４年度の試料採取地点

鹿嶋港湾地域 セイヨウアブラナ種子陸揚げ地点付近の

町道沿い４３地点（約３０mおき）

国道５０号線：水戸～桐生間 南側車線５地点，国道５１

号線：水戸～佐原間西側車線１地点および佐原～成田間

東側車線１５地点，国道１２４号線：鹿嶋～波崎間東側車

線１０地点，国道１２５号線：つくば～佐原間北側車線１４

地点 利根川：１１地点，荒川：８地点，小貝川：７地
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点，鬼怒川：１１地点，多摩川：４地点，房総半島：１０

地点

採取した種子を国立環境研究所に持ち帰り，閉鎖系温

室にて播種し，除草剤耐性試験，除草剤耐性個体につい

ては除草剤耐性タンパク質の検出と除草剤耐性遺伝子の

検出を行った。

２００５年は５月中旬から６月下旬にかけて，徒歩によ

る目視にて道路沿いのセイヨウアブラナを確認し，各個

体から葉を１～２枚ずつ採取した。

２００５年度の試料採取地点

国道５１号千葉県佐原市-成田市（約２０km）東側道路

沿いの１１５４地点で採取した葉を国立環境研究所に持ち

帰り，凍結乾燥機にて乾燥させた。乾燥葉を用いて除草

剤耐性タンパク質存在の有無を調べた。除草剤タンパク

質 の 存 在 を 確 認 で き た 葉 か らFTAMicroCard

（Whatman社）にてDNAを抽出した。その後除草剤耐

性遺伝子をPCRで増幅しPCR産物の塩基配列を調べた。

実験条件の詳細は「生態遺伝研究室のホームページ

（http:www.cool.ne.jp/biotech）」に掲載している。

２００４年度の試料についてグリホサート耐性セイヨウ

アブラナの検出を行ったところ，鹿嶋港の５地点および

国道５１号線沿いの８地点から採取した種子においてグ

リホサート耐性の個体が検出された。その他の地点から

採取した種子からはグリホサート耐性個体は検出されな

かった。グリホサート耐性を示した個体からタンパク質

とDNAを抽出し，CP４-EPSPSタンパク質の有無とPCR

によるCP４-EPSPS遺伝子の有無を調べたところ，国道

５１号線のサンプルのうち１地点についてはCP４-EPSPS

タンパク質の存在が確認できたがDNAの精製がうまく

いかなかったので，その遺伝子の有無を検出することが

で き な か っ た。そ の ほ か の１２地 点 に つ い て は

CP４-EPSPSタンパク質とその遺伝子の存在が確認でき

た。

次にグルホシネート耐性セイヨウアブラナの検出を

行った。鹿嶋港の１地点，国道５１号線沿いの２地点，

また国道１２４号線の１地点から採取した種子においてグ

ルホシネート耐性の個体が検出された。その他の地点か

ら採取した種子からはグルホシネート耐性個体は検出さ

れなかった。グルホシネート耐性を示した個体から

DNAを抽出し，PAT遺伝子およびBarstar遺伝子の存在

を調べたところ，国道５１号線から採取したサンプルの

うち１地点を除くすべてのサンプルにおいてPATタン

パク質とそれをコードする遺伝子およびBarstar遺伝子

の存在が確認できた。

２００５年度には供試した１１５４個体のうち２８個体から

CP４-EPSPSタンパク質が検出され，１０個体からPATタ

ンパク質が検出された。これらの個体から抽出した

DNAを用いてPCRを行った結果，すべてについて組換

え遺伝子由来のPCR産物が確認できた。CP４-EPSPSタ

ンパク質が検出された２８個体のうち２６個体とPATタン

パク質が検出された１０個体のうち９個体については，

PCRで増幅されたDNAの塩基配列を決定し組換え遺伝

子の一部であることを確認した。

本研究の結果，２００４年度にはCP４-EPSPS遺伝子を持

つGMセイヨウアブラナが鹿嶋港周辺では５地点，国道

５１号線沿いには少なくとも７地点で生育していたと考

えられる。また，PAT遺伝子を持つGMセイヨウアブラ

ナが鹿嶋港で１地点，国道１２４号線沿いで１地点，国道

５１号線沿いで少なくとも１地点で生育していたと考え

られる。本研究が始まってまもなく，鹿嶋港付近におい

てGMセイヨウアブラナが生育していることが農林水産

技術会議の調査により明らかにされた。本研究の調査結

果は農林水産技術会議の調査結果とほぼ一致していたと

いえる。本研究で得られた結果のうち特筆すべき点は国

道５１号線と国道１２４号線沿いにGMセイヨウアブラナが

生育していることが確認されたことである。現在国内で

はGMセイヨウアブラナの商業栽培は行われていないこ

とから，本研究で確認された国道沿いのGMセイヨウア

ブラナは，輸入された種子が輸送途中でこぼれ落ち生育

したものと考えられる。２００５年度に国道５１号線につい

て，より詳細な調査を行った結果，国道５１号線沿いに

はCP４-EPSPS遺伝子を持つGMセイヨウアブラナが少

なくとも２６地点で，PAT遺伝子を持つGMセイヨウア

ブラナが少なくとも９地点で生育していたと考えられ

る。また，２００４年度GMセイヨウアブラナが検出され

た８地点のうち４地点に非常に近い場所で２００５年度も

GMセイヨウアブラナの生育が認められた。一方，河川

敷では橋での交通量が多いことから橋の周辺を中心に種

子の採取を行ったが，除草剤耐性の個体は検出されな

かった。さらに，房総半島で採取したセイヨウアブラナ

やカラシナの種子からも除草剤耐性個体は検出されな

かったことから，国道５１号線や国道１２４号線で見られ

たような除草剤耐性GMセイヨウアブラナは検出された

地点に限定的に生育しているものと考えられる
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（図２３）。今後はこれらが定着・分布拡大しているかど

うかを調べるため継続調査を行う予定である。

３）アブラナ科植物の交雑を調べるための遺伝子マー

カーの開発

国内では，セイヨウアブラナは河川敷や堤防の法面な

どに大きな群落を形成する他，それらと交雑可能な近縁

種 で あ る カ ラ シ ナ（B.juncea）や 在 来 ア ブ ラ ナ

（B.rapa）が広く分布している。しかしながら，その分

布や交雑実態は全く調査されていないために，十分な検

討が必要である。欧米では，セイヨウアブラナと在来ア

ブラナとの交配による雑種形成能や遺伝子浸透の可能性

についての研究が多数行われている。しかし日本国内で

は，カラシナがアブラナ類の主要群落構成種に占める割

合が非常に大きいことから，カラシナと他の近縁アブラ

ナ類との種間交雑ポテンシャルを，国内の環境条件下で

調べる必要がある。そこでアブラナ属の種間交雑を今後

長期的にモニタリングしていくための混生野外集団を選

定すると共に，種間交雑や集団内遺伝子流動を解析する

ためのマイクロサテライトマーカー（SimpleSequence

Repeat:SSR）の開発を行った。

茨城県常総市の鬼怒川堤防のアブラナ類群落におい

て，カラシナとアブラナが高密度に混生している場所を

選定し，２００５年４月に５×１２mの永久方形区を設置

し，構成種数，個体サイズ，分布位置を記録した

（図２４）。その結果，５４６個体をマーキングし，種別の内

訳はカラシナが２７８個体，アブラナが２６８個体であっ

た。この集団では，開花後早い時期に国土交通省による

草刈りが行われ，十分に成熟した種子を採取することが

困難であったことから，今後SSRマーカーを用いて当

年度の世代と次年度の世代との家系解析を行って交配個

体を特定し，種間交雑の可能性についてモニタリングを

行っていく予定である。また，今年度までには，セイヨ

ウアブラナとカラシナの混生集団を特定できなかったこ

とから，来年度以降はこれら２種の混生集団を選定し，

種間交雑の可能性を解析すべきであると考えている。

一方，公開されているアブラナ属のマイクロサテライ

トライブラリーや文献情報を基に，SSRマーカーのスク

リーニングを行った。カラシナ，アブラナ，セイヨウア

ブラナの３種で汎用可能と考えられた７８遺伝子座でプ

ライマーを作成し，PCRによる増幅条件の検討と多型

性の解析を行った。多型性の解析には，鬼怒川に設定し

た永久方形区から採集された個体からランダムに抽出し

た９６個体を使用した。その結果，PCRによる良好な増

幅が得られたものは２７遺伝子座（３４．６％）であった。

これらの２７遺伝子座では，プライマー対の一方の５’

末端に蛍光標識を付け，PCR増幅産物をApplied

Biosystems３７３０DNAAnalyzerで泳動して対立遺伝子

図２３ 国道５１号線沿いにおけるGMセイヨウアブラナ
の分布 ■ ２００４年度の調査 ■ ２００５年度の
調査

図２４ 鬼怒川調査地の個体分布図
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の検出を行った。現在までに，１６遺伝子座で多型性の

解析が終了した。その結果，８遺伝子座（１０．３％）では

多型が認められたが，５遺伝子座では多型が無く，３遺

伝子座はslipping（PCR反応時に起こるDNAポリメラー

ゼの増幅ミスによる多型）等により波形の読み取りが困

難で，解析には不適当であることがわかった。多型が認

められた８遺伝子座の解析結果を表１０に示した。多型

が認められた８遺伝子座のうち，５遺伝子座では観察さ

れた対立遺伝子数が多く，ヘテロ接合体の期待頻度

（He）の値も比較的大きいことから，集団遺伝学的な研

究に適したマーカーであると考えられる。今後は，残り

の１１遺伝子座で多型性の解析を進め，最終的には１０遺

伝子座程度のマーカーをスクリーニングする予定である。

２．４．４ 組換え微生物の挙動調査用マーカーの開発及び

PCR法による検出・定量法の開発

（１）研究目的

微生物は肉眼で観察することが不可能であり，また

顕微鏡による形態観察によっても識別することはほとん

どできない。さらに自然環境中には非常に多くの微生物

が生息しており，例えば土壌１gには１億匹以上の細菌

が存在するといわれている。したがって，環境中での組

換え微生物の安全性あるいは影響を評価する上で，その

検出手法の開発は非常に重要である。そこで本研究で

は，比較的簡便な培養法による検出用マーカーの開発及

び培養が困難な微生物の挙動を解析するためにPCR法

による検出・定量法の開発を試みた。

（２）研究の成果

培養法による検出用マーカーとして重金属耐性に着目

し，水銀還元酵素遺伝子群（merオペロン）をマー

カーとした。マーカーを組み込んだ組換えプラスミド

pSR１３４を各種シュードモナス属細菌Psudomonas

putida PpY１０１，P. putida PRS２０００，P. aeruginosa

PAO１，P.fluorescensLB３０３，さらに大腸菌Escherichiacoli

HB１０１，及び窒素固定細菌KlebsieraoxytocaR１６に導入し，こ

れらの組換え微生物が軟寒天重層法により実際の環境中

においてモニタリングが可能であることを確認した。

次に，培養が困難な微生物を迅速に検出・定量するた

めにトリクロロエチレン（TCE）を分解可能なメタン

酸化細菌Methylocystissp.M株をモデルとしてPCR法を

応用したDNAレベルでの検出法の開発を試みた。本研

究では，より簡便に正確な定量を行うためにPCR反応

の酵素化学的動態解析による計数法を検討した。メタン

酸化細菌M株の有するメタンモノオキシゲナーゼは，

膜結合型（pMMO）及び可溶性（sMMO）の２種類が

存在する。このうちsMMOは，基質特異性が低くTCE

の分解に大きく関与している。これまで知られている各

種メタン酸化細菌のsMMOはいずれも高いホモロジー

を有することが確認されているが，これらsMMOの塩

基配列を詳細に比較しM株のみを検出できるような

PCR用の各種プライマーを設計し，その特異性を検討

した結果，SF-１とSR-３と名付けたプライマーセットに

より，非常に近縁の微生物集団の中からでもM株のみ

を検出・定量できることが示唆された。

さらに，微生物活性の評価法の開発を試みた。細菌の

mRNAはターンオーバーが早く，細胞の活性や生存力

（viability）の指標となるため，RT-PCR法による特定

mRNAの定量法を検討した。幅広く適用できるよう，M

株からの全RNAの抽出には，市販のキット（FastRNA

kitBlue；BIO１０１）を用いた。本キットを用いた抽出

法ではキットのロットによって，RNAの抽出効率にば

らつきが見られた。そこで安定してM株RNAを抽出す

るため，RNA抽出法の改良を行い，特に菌体破壊時に

新鮮な中性フェノールを用いることが大変重要であるこ

*ヘテロ接合体の期待頻度

表10 SSR８遺伝子座の多型性解析の結果



―３８―

とを確認した。また，本法では微量のゲノムDNAの混

入が，定量結果に大きな影響を与えるので，RNA試料

に混入しているDNAの除去法を検討した。DNA分解酵

素濃度，反応時間，酵素の種類及び反応前の熱処理につ

いて検討した結果，それぞれ５U/反応，６０分間

（３７℃），DNaseⅠ（TaKaRa）及び５分間の熱処理

（９５℃）後に急冷の条件でRNA試料からゲノムDNAが

ほぼ全て除去できることが認められた。得られた精製

RNA試料中の特定mRNAの定量は，より簡便な一つの

PCRチューブ内で逆転写（RT）の反応とPCRを行う

one-stepRT-PCR法により行った。プローブは前述の

M株菌体定量用と同様のセットを用い，反応条件を詳細

に検討して，迅速かつ非常に高感度で特定mRNAを定

量する手法を開発できた。

これらの開発した手法により，環境中での微生物のポ

ピュレーションと活性を把握することが可能となり，微

生物生態系での特定微生物の役割の評価に関する研究の

発展に役立つと期待される。

２．４．５ 組換え微生物のマーカー遺伝子の挙動

（１）研究目的

組換え微生物とその宿主である非組換え微生物との性

質の違いは，組換え操作及び組換え遺伝子の有無に起因

するものと考えられる。したがって，生態系への組換え

微生物の影響を正しく評価する上で，組換え遺伝子の挙

動を把握することが重要な課題である。そこで，導入し

た遺伝子の環境中での伝播，及び組換え微生物

P.putidaPpY１０１の細胞内における遺伝子の挙動の解析

を試みた。

（２）研究の成果

接合による微生物間の遺伝子伝達の現象は非常に古く

から確認されており，環境中での遺伝子拡散に大きく関

与している。一般に接合伝達は伝達性プラスミドを介し

て生じるが，特殊な様式として，自己伝達能のないプラ

スミドの可動化という現象が知られている。そこで，前

述のマーカー付き組換え微生物の保持する非伝達性プラ

スミドpSR１３４の接合伝達の可能性を検討した。水銀

マーカーを組み込んだ本プラスミドのみでは伝達は認め

られなかったが，他の伝達性プラスミド（ヘルパー）の

存在により，シュードモナス属細菌から大腸菌への伝達

も，またその逆もほぼ同じ頻度で起きることが示され

た。また高電圧の電気パルスを印加することにより，非

常に低い頻度ではあるが，非伝達性の組換えプラスミド

pSR１３４が伝達することが示された。環境中ではたとえ

非伝達性であってもヘルパーの存在により遺伝子の拡散

が生じてしまうことが予想される。さらに落雷等の自然

現象により，本来伝達しにくい，あるいは伝達しない範

囲にも遺伝子が移っていく可能性が示唆された。

また，微生物細胞内での遺伝子の挙動，すなわちプラ

スミドの立体構造及び含量の解析を試みた。微生物細胞

をアガロースゲルに固定し，そのゲルプラグからDNA

の回収及び透析による精製を行うことにより，電気泳動

により閉環状，開環状及び直鎖状プラスミドDNAの分

離・定量が可能となった。７，０００lxの光を連続照射した

条件下でのPpY１０１細胞内のプラスミドpSR１３４の立体

構造解析及びDNA量の変化の測定を行った結果，試験

開始時はほとんどが閉環状プラスミドであったが，光の

照射により閉環状プラスミドの減少に伴い開環状プラス

ミドが増加し，その後閉環状及び開環状プラスミドとも

に減少することが認められた。暗所においては，試験開

始時の閉環状プラスミドの量をほぼ維持し，試験終了時

に開環状と閉環状プラスミドがほぼ等量となった。光の

照射により開環状プラスミドが増加した４日目には，水

銀添加及び無添加平板培地での計数による菌数に差がな

いことから，開環状プラスミドであってもmerオペロン

の発現能は維持されていると考えられる。このことか

ら，光により菌体内の組換えプラスミドが閉環状から開

環状へと構造が変化することにより不安定化し，さらに

光を受け続けることによりそのコピー数が低下し，その

結果水銀耐性能の低下が生じたと考えられる。

環境中における遺伝子組換え微生物のプラスミド水平

伝達等，遺伝子の挙動に関するリスク管理といった点を

考慮すると，環境利用する遺伝子組換え微生物にプラス

ミドを導入することは避けた方がよいかもしれない。し

かしながら，近年廃水処理において目的の形質を定着さ

せるため，あえて伝達性プラスミドを利用する試みもな

されており，微生物の有効な利用及び微生物並びに遺伝

子の制御・安全性評価といった観点から，本研究のよう

な検討が重要である。

２．４．６ 環境中での遺伝子組換え微生物の生残性

（１）研究目的

遺伝子組換え微生物の環境利用に際してその安全性を
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評価する必要があると考えられている項目のうち，人

間，特定の動植物への直接の影響に関しては，利用する

微生物の病原性，有害物質の生産性，その他の主要な生

理学的特性及び使用法等からある程度の予測が可能であ

る。しかしながら，環境中での生残性，生態系に及ぼす

影響等の安全性を評価するためには，マイクロコズム等

の模擬生態系での検討が必要である。そこで本研究では

前述のマーカー付き組換えP.putidaPpY１０１の模擬生態

系での挙動を解析した。

（２）研究の成果

前述のマーカー付き組換えP.putidaPpY１０１及びその

宿主を非組換え体として用いた。これらの洗浄菌体を接

種した環境水を５００ml容三角フラスコに２００ml分注し，

これを水マイクロコズムとした。各マイクロコズムは室

温２５℃，照度４，５００lx，１２時間明暗周期，振とう条件

６０rpmの条件下に設置した。組換え及び非組換え微生

物はこれまでに開発した軟寒天重層培養法により計数し

た。各種環境水中での生残性試験結果を図に示した

（図２５）。両者の菌数は，接種後５日までは速やかに，

その後は比較的緩やかに減少し，接種した菌数が高いと

きにより早く減少していた。この高い死滅速度は原生動

物の高い捕食圧によると考えられる。組換え微生物と非

組換え微生物の生残性に有意な差は認められなかった。

水環境中の栄養条件と生残性の関係に関する報告がいく

つかなされており，各種微生物の生残性が栄養条件に

よって異なることも示されているが，本研究において

は，生残性はその試水のCODの違いには影響を受けて

いない。水環境中の栄養条件にその生残性が影響を受け

る微生物と受けない微生物がいるようである。従って，

その水質分析だけでは水環境中に接種した微生物の生残

性は予測できないといえる。

風乾して２mmのふるいを通し適当な含水率に調整し

た土壌に前述の組換え及び非組換え微生物を噴霧し，こ

の約５００gを直径９cm高さ１５cmの深形ガラス製シャー

レに充填して土壌マイクロコズムとした。土壌マイクロ

コズムは２５℃，暗所に設置した。まず，黒ボク土壌と

砂質土壌における生残性を調べた（図２６）。接種した

P.putidaの生残性は黒ボク土壌と砂質土壌マイクロコズ

ムで異なっていた。これは微生物を野外利用する前にそ

図２６ 遺伝子組換え（●）および非
組換え（○）PpY１０１の黒ボク
土壌および砂質土壌での生残
性

図２７ 遺伝子組換え（●）および非
組換え（○）PpY１０１の黒ボク
土壌での生残性に及ぼす含水
量の影響

図２５ 遺伝子組換え（■，●）およ
び非組換え（□，○）PpY１０１
の各種環境水での生残性
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のサイトの土壌で挙動を検討することが必要であること

を示している。次いで，黒ボク土壌中の生残性はその含

水量によって大きな影響を受けることが認められた

（図２７）。土壌に接種したP.putidaが土壌団粒構造の内

側に入り込めないことが，含水率の低い土壌中での急速

な減少の原因のひとつかもしれないと予想された。この

ように同じ土壌でも含水率が生残性に大きな影響を与え

ることから，微生物の野外利用の前にはその利用状況に

よっては土壌マイクロコズムの含水率を変化させてその

挙動を検討する必要があるだろうと考えられる。また，

本研究でのマイクロコズム試験及びこれまでの報告か

ら，特に選択圧のない条件では遺伝子組換え微生物の生

残性はその宿主である非組換え微生物とほぼ同じであろ

うと考えられる。

２．５ 生物群集の多様性を支配するメカニズムの解明に

関する研究

２．５．１ 森林の樹木の多種共存メカニズムの解明に関す

る研究

（１）背景と目的

地球上には，２０万種以上の維管束植物が暮している。

植物の多様性は，植物を利用している動物の多様性も支

えている。草食性の動物だけでなく，それらの動物を餌

とする食物連鎖の上位に存在する動物や，植物を生育場

所として利用する動物の多様性も植物に支えられてい

る。植物の多様性は，生態系の多様性の重要な根幹のひ

とつである。

ところで，植物はみな光と水と栄養塩を必要とする。

空中に枝を伸ばし葉を展開して光を受ける。また，水や

栄養塩は土壌中に根を伸ばして獲得する。資源のとりあ

いはすなわち場所の取り合いである。空間というひとつ

資源をめぐってすべての植物が競争しているのであれ

ば，最も強い１種がすべての地面をおおってしまいそう

に思われる。それにもかかわらず，多種の植物が共存し

ているのはなぜだろうか。

それぞれの種類によって，適した生育環境が異なって

おり，特異な環境がことなる植物が共存していることは

それほど不思議ではない。しかし，実際には，同じよう

な環境のなかで同じような生き方をしている多数の種類

の植物を見ることができる。森林では多種の高木が共存

しているのはその例である。熱帯林では，何百という樹

種が混ざって生育している。これだけの種，絶滅するこ

となく共存しているのはたいへな不思議なことである。

それぞれの種の個体群が存続してきたメカニズムが理解

できれば，絶滅を回避する方策を講じるうえで大きな助

けとなるだろう。

森林で多種の樹木が共存するメカニズムについてはこ

れまで何十という仮説が提案されてきた２２）。これらはた

がいに排他的ではなく，複数のメカニズムが同時に貢献

していることもおおいにありそうである。ひとつのメカ

ニズムの貢献が証明されても，ほかのメカニズムが働い

ている可能性を否定はできない。個々のメカニズムにつ

いて調べることが必要である。

それぞれの仮説の検証には，いくつかのステップが考

えられる。論理的に正しいか，そのメカニズムが機能す

る前提条件は実際の森林で成り立っているか，そして，

たしかにそのメカニズムのおかげで多くの種が共存でき

ているのか，などである。

最後のステップ，すなわちあるメカニズムの貢献を森

林で直接的に確認することは，容易ではない。そのメカ

ニズムを実験的に止めるのは現実的ではないことが多

い。もし仮にそれができたとしても，木々の寿命を考え

ると，森林の組成に変化が現れるには少なくとも１００年

のオーダーの年月を要するだろう。

そうした実験的な手法が無理だとなると，これにかわ

る方法を考える必要がある。たとえば，あるメカニズム

が働いているときに特徴的に現れる森林構造のパターン

があるならば，そのパターンの有無を調べればよいだろ

う。では，そのような特徴的なパターンはそもそも存在

するのだろうか。本研究の重要な課題は，そうしたパ

ターンを，森林動態のシミュレーションモデルを使って

捜すことである。

本研究では，多種共存メカニズムの有力な仮説のなか

から２つ（次項で詳説）をとりあげ，それらが共存を促

進することをモデルを使って確認した。そして，それら

のメカニズムが機能しているとき，森林の構造になんら

かの特徴的なパターンがないかを調べた。

さらに，多種の共存のと関連する問題として，気候の

長期変動にともなう分布域の移動のプロセスのシミュ

レーションも行った。個々の樹種の分布域の移動は，そ

の前線部分に注目すれば，あたらしい領域に侵入し，そ

こに従来から生育していた種と共存していくプロセスの

繰り返しである。本研究では，多種の共存のしやすさ

が，分布の移動速度などとどのように関係するのかを検
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討した。

（２）モデル

本研究でとりあげた共存メカニズムは，繁殖の時間変

動による共存の促進と，親木の近傍では同種の芽生えが

定着しにくいという種特異的な死亡要因による共存の促

進である。

前者のメカニズムは，森林にかぎらず，空間をめぐっ

て競争している固着性生物の群集について考えられたも

のである２３）。そのような生物で，種内で同調して繁殖が

変動する場合，優占種がたまたま繁殖子（種子，胞子，

卵など）を作らないときに希少種が繁殖子を作れば，そ

のときに存在している空き地は希少種の子供が独り占め

し，いわば「鬼の居ぬ間」を利用した挽回が可能にな

る。空き地の独り占めの相対的な「ありがたみ」は，少

数者にとって大きい。少数者が相対的に利益を得るよう

な条件は，種の絶滅を回避し，共存を促進する効果を持

つ。

もうひとつのメカニズムは，JanzenConnell仮説と呼

ばれるものである２４，２５）。 高木の下には，その樹種をとく

に好むような種子食動物や病原性生物などが集まるた

め，その木が散布した種子や芽生えの死亡率が高くなる

という現象が観察されることがある。こうした現象があ

ると，一種の樹種が密集した純群落を作りにくくなり，

結果として多種が共存しやすくなると推測される。

本研究では，これらのメカニズムを組み込めるような

森林動態モデルを作製し，こうしたメカニズムが有効に

働くのはどのような場合かを調べた。また，メカニズム

が働いているときに特徴的に現れる森林構造のパターン

がないかを探索した。

本研究で用いたモデルは，システムを構成する要素ひ

とつひとつを区別して取り扱う個体ベースモデルであ

る。空間構造のなかでの局所的な相互作用や，個々の要

素の個性が全体の挙動と密接に関るようなシステムの場

合，このタイプのモデルが有効であることが多い。樹種

による繁殖パターンの違いや，種子の散布や死亡が親木

との位置関係に依存することを無理なく表現するため，

二次元の空間構造があり，樹木一本ごとを区別するモデ

ルを構築した。２次元平面を格子状に区切って，そのひ

と区画に成木は一個体のみ生育することができるとした

（図２８）。一年ごとに個々の個体の生死，種子生産，種

子散布，空き地での新個体の定着を計算した。

種子の生産は，樹種ごとに種内では同調して変動する

とした。種子生産の平均頻度は，すべての樹種に共通の

パラメータとして与えた。年ごとに個々の種が種子生産

を行うかどうかは，乱数を使って種ごとに決めた。種子

生産の平均頻度が１であれば，毎年すべての樹種が繁殖

を行うことになる。

作られた種子は親木のまわりに散布される。格子のひ

とつひとつの枠に到達する種子の量は，親木からの距離

に応じて指数関数的に少なくなるとした。散布された種

子は，一定の確率（定着率）で無事に発芽し芽生えとし

て定着する。なお，外部からの種子の供給は考えないの

で，一度消滅した種が再定着することはない。

死亡は確率的に起こるとした。それぞれの個体の年ご

との死亡率を求めてから，乱数によって死亡するかどう

かを決めた。死亡要因にはいくつかの要素がある。すべ

ての個体に一定の確率でおこる死亡，小さい個体や上層

の個体に日陰にされることにより高まるような死亡，種

子から発芽した個体が，同種の成木個体の近くで死にや

すくなることをあらわす種特異的な死亡，そしてどの個

体もそれ以上は生きられない最大寿命による死亡であ

る。

ある時点での各個体の成長は，その時の個体サイズに

一定の相対成長率をかけて求める。ただし，格子のおな

じマスのなかに，その個体よりも大きい個体が存在して

いるならば，それらの個体のサイズの積算量に応じて成

長は低下させる。成長がマイナスになったら，その時点

でその個体は死亡するとした。

（３）結果

１）共存メカニズムと共存種数

さまざまな設定でシミュレーション実験を行った。そ

のうち，３０マス×３０マスの格子に３０種類の樹種を配置

図２８ 格子状の森林モデルの模式図
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した場合の結果を示す。３０の樹種は種子の生産量に差

があり，もっとも多産なものは平均して１年あたり

１０００個，もっとも少ないものでは１年あたり１０個の種

子を作るものとした。

多種の共存を促進すると期待されるメカニズムをなに

も組み込まない（すべての種が毎年種子を生産し，芽生

えの定着の段階で種特異的な死亡はない）場合,種子生

産数が少ない樹種からすみやかに絶滅していき，２０００

ステップ（年）が経過した時点では，種子生産数が多い

３種ほどしか残っていなかった（図２９）。

種子生産の有無が，種ごとに独立に変動するとする

と，多種が共存できるようになった（図３０）。ただし，

種子が無事に発芽して芽生えとなる確率（定着率）が低

くなると，共存促進の効果は小さくなった。これは，定

着率が低いと種子生産時の空き地の独り占めが不十分

で，次年度以降に空き地が残ってしまうことによる。ま

た，ここではデータは示さないが，日陰にされることに

よる死亡の促進効果を強く設定すると，残存種数は少な

くなった。これは，せっかく空き地を独り占めできて

も，そのときに定着した芽生えが短命であれば，幸運な

定着成功者たちが日陰に耐えて，やがて上層木が死亡し

たときにそのあとを埋めるというプロセスを辿れなくな

るためである。

成木の近くでは同種の種子の定着率が低いという仮定

を組み込むと，それだけでより多くの種類が共存しやす

くなった（図３１，実線）。残存種数は，この種依存的な

死亡要因の強さに依存しており，親木の直下での死亡率

が１００％（グラフの右端）の場合にもっとも多くの種が

存続していた。

同じ図中の破線は，種特異的な死亡と，種子生産の時

間変動の両者をあわせて組み込んだときに，どれだけの

種が２０００年後も残っているかを示している。すでに種

特異的死亡によって共存が促進されている状態で，さら

に種子生産の変動という共存促進メカニズムが働くと，

残存種数はさらに増加した。この結果でとくに注目する

べき点は，二つのメカニズムの効果が単純に足し算され

るのではないということである。種特異的な死亡がまっ

たくない状態で種子生産の時間変動を加えると，共存種

数は約８種増加した。しかし，種特異的な死亡の効果を

最大に設定した状態でさらに種子生産の変動を加えた場

図２９ 森林内に存在している仮想的な樹種の数の経時
変化
はじめは３０種からスタートしている。１０回の試行の平
均を示した。細い縦棒は標準偏差。

図３０２０００年後に残っている樹種の数と，種子が発芽
して芽生えとして定着する確率の関係
年ごとの繁殖の確率は，１．０，０．５，０．２５，０．１２５（下か
ら上へ）。１０回の試行の平均を示した。細い縦棒は標準
偏差。

図３１ ２０００年後に残っている樹種の数と，親木の直下
での同種の芽生えの死亡率との関係
上の破線は，確率的な繁殖の時間変動を加えた場合
（平均して４年に一度だけ種子を作る），下の実線はす
べての樹種の成木が毎年種子を作る場合。１０回の試行
の平均を示した。細い縦棒は標準偏差。
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合は，共存種数の増加は約２種にとどまった。こうした

非線形性は，複数の共存促進メカニズムが同時に働いて

いるとき，個々のメカニズムの相対貢献度を単純には定

義できないことを示している。

種子生産の時間変動と，定着の成功率の同種の親個体

の下での低下というふたつのメカニズムが働いていると

き，それぞれ特異的に現れる森林構造のパターンがない

かを検討した。種ごとの個体数の相対的なパターン，同

種個体の分布パターンに排他的な傾向があるか，幼個体

の数と親木の数とに上に凸の関係（少数者の相対的な有

利性）があるか，などを調べた。種ごとの個体数の相対

的なパターンは，これまで様々な生物群集で調べられて

きた。全種を，出現個体数が多いものから少ないものへ

と順に横軸に並べ，それぞれの個体数を縦軸（対数メモ

リ）にとってプロットすると，しばしば直線に近い関係

が見られる。その傾きや，直線からのずれで，種ごとの

個体数のパターンを表現しようという解析方法である。

種ごとの個体数の相対的なパターン（図３２）を含め，

調べた指標のどれにおいても，共存メカニズムに応じた

特徴を見いだすことはできなかった。種ごとの個体数の

相対的なパターンでは，共存する種数に応じて直線の傾

きは異なるものの，全体の形はほぼ直線状で，希少種の

ところで線からはずれて個体数が少なくなっているとい

うパターンはどちらの共存メカニズムが働いている場合

にも，また両者が同時に働いている場合にも見られた。

２）共存メカニズムと環境変動への反応

ここではデータは掲載しないが，多種の共存メカニズ

ムは，環境の変動による分布パターンの移動のしかたに影

響することを示すことができた。細長い仮想森林を構築

し，その長辺にそって環境の勾配を設定し，繁殖好適環境

が異なる複数の樹種の個体を森林全体にランダムに配置し

た状態からシミュレーションを開始すると，ほどなく環

境勾配に応じて樹種ごとの分布帯が形成された。その後，

環境勾配を全体にずらすと，個々の樹種の分布域はこれ

に追随してシフトした。このとき，多種が共存しやすい

条件のもとでは，分布域の移動はスムーズに起こった。

これは，分布域のこれまでの境界を越えてあらたな領域

へ侵入した樹種が，その場の多数者である既存種に排除

されずに定着しやすいことによる。いっぽう，多種の共

存を促進するメカニズムがまったく働いていない場合，

あらたな分布域への侵入は抑制され，新しい平衡状態に

到達するのに，種子の散布距離と成熟までの時間のみか

ら推定されるれるよりも数倍も長い時間を必要とした。

（４）考察

種子生産が時間的に変動しさえすれば共存が促進され

るわけではなく，実生個体の定着や生存にかかわるパラ

メータしだいで，共存が強く促進されることもあれば，

ほとんど効果がないこともあった。親木の近くで同種個

体の定着率が低下する場合も，共存の促進効果は種特異

的な死亡要因の強さに依存していた。すなわち，多種の

共存を促進する個々のメカニズムの効果は，１か０かと

いうものではない。少しだが貢献しているメカニズムも

あるかもしれないし，少なからず貢献しているものもあ

るかもしれない。ただし，複数のメカニズムが働いてい

るとき，それらの効果は単純に足し算できるものではな

いということも，シミュレーション実験ではっきりと示

された。

期待に反して，特定のメカニズムが働いているとき

にあらわれるような特徴的なパターンを見つけることは

できなかった。理論的には，種特異的な死亡は排他的な

分布パターンを形成することが予想されるし，繁殖の時

間変動は少数者の相対的な利益をもたらすので，種ごと

の幼個体数を親個体数に対してプロットすれば，比例関

係ではなく上に凸の関係が得られるはずである。しか

図３２ 種ごとの個体数を，個体数の多いものから順に
並べてプロットしたもの
それぞれの条件で１０回の試行を行い，一回ごとの結果
を一本の線で示した。右の二つは繁殖の時間変動，下
の二つは種特異的な死亡を組み込んである。



―４４―

し，そうした関係は，死亡や繁殖の確率性によるランダ

ムなばらつきに埋もれてしまったと考えられる。

自然界の現象には，さまざまな確率性や不均一性がか

かわっている。本研究で用いたような，種間差が生産種

子数しかなく，空間的に環境条件が均一であるような単

純なシステムですら検出できかったものが，自然のなか

で見いだせるとは考えにくい。森林の構造の調査データ

にもとづいて，そこで働いている共存メカニズムを検出

することはきわめてむずかしいだろう。生態学的な問題

として多種の共存メカニズムの研究を進めるには，まず

は方法論の検討が重要だろう。

いっぽう，多様性の保全という観点に立つとどうか。

たとえば，自然界で働いている共存メカニズムが繁殖の

時間変動であると示すことができれば，それぞれの樹種

でまれに起こる繁殖の成功を妨げることがないように留

意することが重要となる。しかし，メカニズムが不明な

ままでは，そのようなポイントの絞り方はできない。

しかし，あきらかに絶滅を促進するような要因があら

たに生じないようにすること，また，積極的に絶滅を抑

制するような管理を行えば，保全上の効果はあるはずで

ある。たとえば，少数者の利益は，つねに絶滅を抑制す

る方向に働くから，希少種の生存や繁殖を促進するよう

な管理を行えば，それらの絶滅を回避し，多種の共存を

促進すると考えられる。ただし，そのような管理が他の

種に与える効果にも留意することは当然必要である。

２．５．２ 生物群集動態に関する理論生態学的研究

（１）はじめに

近年，人類は様々な撹乱を生態系に対して加え続けて

おり，そのことは多様性の減少に強く影響していると言

われている。様々な種類の環境撹乱に対して，生態系が

どのような動態を示すのかを明らかにすることは，多様

性を保全する上で重要な課題である。そのためには，生

態系に撹乱を加える実験を行い，生態系がどのような動

態を見せるのかを解析することが有効である。しかし，

環境破壊を伴う実験を実際の生態系で行うわけにはいか

ないし，実験の結果，取り返しのつかない事態を引き起

こしてはならない。そこで，コンピュータシミュレー

ションを用いた仮想的な操作実験が非常に有効な手段と

なりうる。また，現在の生態系は長い時間に渡る生物進

化の結果できあがったものであり，生態系の挙動にはそ

れぞれの生態系が持つ進化的な背景が少なからず影響す

ると考えられる。そこで本研究では，実験を行う仮想生

態系を，生態系を構成する種の進化を介して構築し，そ

の系に見られる多様性変動の解析と，その系に撹乱が加

わったときの動態の解析を行った。

（２）方法

本研究のモデル生態系は植物と動物（草食，肉食，雑

食）で構成される。植物は外部から流入するエネルギー

を利用して成長する（光合成をイメージ）が，動物は，

それぞれ自分の好む性質を持つ他の生物を食べないと生

きられないとする。また，似た性質を持つ植物同士は競

争する。

生物同士の相互作用によって生物量が変化するが，こ

れは次のような多次元のロトカ－ヴォルテラ方程式を用

いて表す。

………………………（１）

ここでMはそれぞれの種の生物量，ciは種iのエネル

ギー変換効率，riは種iの内的自然増加率，aijは種iと種

jの間の相互作用係数である。生物量の計算の結果，あ

る種の生物量がその種１個体当たりの生物量を下回った

場合，その種は絶滅する。

本研究のモデルでは動物はそれぞれ違う好みの幅を持

つ。好みの幅が狭いほど特定の餌しか食べないスペシャ

リストとなるが，スペシャリストほど餌を効率よく利用

できると仮定した。また，スペシャリストとジェネラリ

ストに潜在的な優劣が生じないように（好みの幅によっ

て取り入れるエネルギー量の期待値に差が生じないよう

に），好みの幅とエネルギー変換効率（c）に以下のよう

な反比例関係を仮定した。

c＝１/P ……………………………………………（２）

一定期間ごとに系の中からランダムに１種を選び，そ

の種の集団の一部が分離して新種となる。新種の各変数

（相互作用も含む）は祖先の性質に微少な変異を加える

ことによって決定する。この変異の大きさは，各種ごと

に与える進化率（E）を利用して決められる。一定期間

ごとに系の外部から新しい種が移入する。この種は新し

いグループ（共通の祖先から派生した種のグループ）の

創始者となる。
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動物，植物それぞれのグループの創始者種は交互に移

入する。これらの種の性質と相互作用は初期設定と同じ

方法で決定する。

（３）結果

１）モデル生態系の性質

図３３はこのモデルで構築された仮想的な生態系の例

である。このように非常に多様性の高い生態系を構築す

ることに成功した。図３３はいわゆる生態系のピラミッ

ドのように，捕食される側が下，捕食する側が上にくる

ように配置してある。一次生産を行う植物が生態系の

ベースとなっている。その植物を食べる植物食の動物が

１次消費者として２番目の栄養段階に位置し，さらに肉

食動物や雑食動物が２次消費者，３次消費者としてその

上に積み重なっている。このモデル生態系では相互作用

が網状に発達しているが，古典的な栄養段階で考えると

５段階目までの栄養段階が認められた。

本研究のモデル生態系の構造が実際の生態系に似てい

るかどうかを確認するため，生態系の構造を表すいくつ

かのパラメータについて解析した（図３４）。また，比較

のために，最近発表されたのモデル生態系２６）のデータ

も併せて示した。このモデルでは本研究のモデルと同様

に生態系を進化的に構築する。また，本研究のモデルに

含まれていない最適採餌理論（最も効率よく利用できる

餌を選んで捕食すること），餌の処理時間（餌生物を捕

まえて，消化して体内に取り入れるまでに必要な時間），

空腹でないときは餌を食べないことなど，生物学的に妥

当なプロセスが詳細に組み込まれており，一見本研究の

モデルよりも進んだモデルに見える。しかし，できあ

がった生態系の性質を比べた結果，本研究のモデルの方

がはるかに実際の生態系に近い性質を持つことが明らか

となった（図３４）。

一見進んでいるように見えるモデルの方が現実から離

れてしまうのはなぜか？その原因の一つと考えられるの

が，モデルに導入されている仮定と，モデルが想定して

いる時間スケールがかけ離れていることである。種多様

性の高い生態系を構築するためには，生物を進化させる

ことが有効である。必然的にモデルが想定しているの

は，進化的な時間スケールとなる。しかし，餌の処理時

間やその生物が空腹かどうかなどの要素は，個体レベル

の時間スケールであり，種の進化の時間スケールよりも

はるかに短い。つまり，それぞれは生物学的に妥当な仮

定であっても，全く異なる時間スケールの仮定を一つの

モデルの中に混在させてしまったために，かえってモデ

ルの挙動が現実から乖離してしまったのかもしれない。

また，現実的な仮定を数多く導入してモデルが複雑にな

りすぎると，モデルの挙動が不安定になり，かえって非

現実的になってしまうことが知られているが２７），生態系

モデルにおいても，同様の現象が起こっていることが考

えられる。そのため，不必要な仮定を含まない，単純な

モデルの方が現実に近い挙動を示せているのかもしれな

い。

２）進化的な時間スケールでの多様性変動パターン

捕食―被食関係の進化が長期間の多様性変動に与える

影響を解析するため，モデルの中に出現した生物のグ

図３３ モデル生態系の模式図
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ループごとの多様性変動に注目して解析を行った。本研

究のモデルの中では，非常に多様性が高くなり大繁栄す

るグループ（図３５A），短期間の内に急激に多様化する

グループ（図３５B），シーラカンスや肺魚類などの生き

た化石と呼ばれる分類群のように，低い多様性を保った

まま長期間生き延びるグループ（図３５B），多様性の増

減を繰り返すグループ（図３５C）など，実際の化石記

録に見られるような様々な多様性変動パターンを再現す

ることに成功した２８）。

また，それぞれのグループについて，グループを構成

する種の相互作用と多様性変動パターンの関係を解析し

た結果，グループの創始者が出現したときに餌の種数が

多く，捕食者が少ないクレードは急激に多様化する可能

性が高いことが明らかとなった。しかし，多様性の高い

グループは，捕食者の進化を助長するため（多様性の高

いグループを餌とすれば，たくさんの種類の餌を一度に

確保できるため），時間の経過と共に捕食者の種数が増

える。そのため，グループ内の多様性は減少に転じ，や

がて絶滅することがある。しかし，グループ内の多様性

が減少した時，新たな餌が１，２種出現し，捕食者が１

種滅びると，多様性は再び増加に転じることが明らかと

なった。この結果は，絶滅の危機に瀕したクレードがそ

のまま絶滅するかどうかは，非常にわずかな相互作用の

変化が決定している可能性を示唆している２７）。

図３５（B）のように，グループ内の種多様性が低い状

態で長期間生き延びるグループについて調べたところ，

このようなグループは進化速度が遅い種で構成されてい

ることが明らかとなった。そのため，このグループ内で

は，種間の性質の差が小さく，近縁種間で餌の奪い合い

を起こしやすい。また，近縁種同士が同じ捕食者に襲わ

れることが多く，そのため近縁種間で捕食者媒介競争が

生じることも多い。それに加えて，進化速度が遅いため

に捕食者より早く進化できず，常に高い捕食圧にさらさ

れる。これらの要因のため，進化速度が遅い種からなる

グループは種多様性を拡大することができない。しかし

このようなグループは，種多様性が低いために餌として

いるグループを食べ尽くさず，安定した餌の供給を受け

続けることができる。また，このようなグループの捕食

者は餌不足で絶滅しやすくなる。そのため，進化速度が

遅い種で構成されるグループは，低い多様性を保ったま

ま長期間生き延びられることが明らかとなった。

生きた化石と呼ばれる生物の二つの大きな特徴は，形

図３５ モデル生態系に出現した個々の生物グループ内
での多様性変動の例
（A）非常に多様性が高くなるグループの例，（B）急激
に多様化するグループと，生きた化石のように低い多
様性で長期間生き延びるグループの例，（C）多様性の
増減を繰り返すグループの例，（D）グループの急激な
絶滅の例（後述）。（A），（B），（C）は本研究の生態系
モデルで見られたグループ内での多様性変動の例，（D）
確率モデルのシミュレーションで見られた例。

図３４ モデル生態系と現実との比較
モデルの平均値が実際の生態系からどの程度離れてい
るのかをモデルの標準偏差で表している。中央の線が
現実の生態系の平均値を表す。マークがこの線よりも
上にずれていればモデルの値が現実よりも大きいこと
を意味している。最上位捕食者とは他の種に捕食され
ていない種，中間種は他の種を捕食しているが同時に
他の種に捕食されている種，基底種は他の種を捕食し
ていない種を意味する。
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態の進化速度が非常に遅いことと低い多様性を保ったま

ま長期間存続することであるが，本研究の結果は，これ

らの特徴が生物間相互作用の進化のプロセスを介して密

接に関連していることを示唆している。また，生きた化

石と呼ばれる生物が存続するためにはなんらかの避難場

所的な環境が必要だと言われていたが，本研究の結果は

必ずしもそうではないことを示唆している２９）。

３）撹乱が多様性変動パターンに与える影響

実際の生態系は常にある確率で様々な強度の撹乱を受

け続けている。そのような確率的撹乱は多様性変動パ

ターンにも何らかの影響を与えると考えられる。そこで

本研究では，生態系モデルに強度を変えた撹乱を加える

コンピュータシミュレーションを行った。本研究では，

系の中から一定の確率でランダムに選ばれた種が撹乱を

受け，一定量の生物量を減少させられるとする。減少さ

せられる生物量の大きさによって撹乱の強度を定義す

る。本研究では，小，中，大の３段階の強度の撹乱を考

え，撹乱を受けたときに減少させられる生物量はそれぞ

れ平均的な種のバイオマスの１５％，５０％，１００％とす

る。撹乱を受けたとき，その種のバイオマスがマイナス

になった場合，その種は絶滅する（撹乱の直接の影響で

絶滅する）。このような絶滅が起こる確率は，小，中，

大の撹乱について，それぞれ３．７％，１５．９％，４４．２％

であった。

小，中，大のそれぞれの規模の撹乱を加えながら生態

系を進化させたとき，様々な種類の多様性変動パターン

（図３５，表１１参照）の出現頻度がどのような影響を受け

るのかを，撹乱を加えずに進化させた生態系モデル，さ

らに多様性が純粋に確率的に変動するモデルと比較しな

がら解析した。

その結果，中程度の撹乱，つまり撹乱を受けた種の生

物量が半減するような，かなり強い撹乱が加わっても，

多様性変動パターンにはあまり影響しないことが明らか

となった（表１１）。

この原因は進化的に構築された食物網の構造にあると

考えられる。進化的に構築された生態系では，それぞれ

の種が餌と捕食者を複数持っている。そのため，例えば

複数の餌種の内の１種に撹乱が加わったとしても，餌の

総量にはそれほど変化がなく，撹乱の影響が相互作用を

通じて他の種に伝わることがほとんどない（捕食者の側

が撹乱されたときも同様）。これが多様性変動パターン

の頑健さの原因になっていると思われる３０）。

確率的に多様性が変動するモデルの最も大きな特徴は

図３５Dのように急激に絶滅するグループの頻度が非常

に高いことである。これまで，多様性変動が確率的な変

動に近似できるのかどうかは議論の対象となってきた

が，本研究の結果は，急激に絶滅するグループの割合を

調べることがこの問題を解決する糸口になる可能性を示

唆している。

撹乱の強度を一定にして，頻度を変えるシミュレー

ションも行った。その結果，撹乱を受けた種が撹乱の直

接の影響で絶滅することがほとんど起こらないような，

非常に微弱な撹乱であっても，頻度が高くなると生態系

全体の多様性が減少した。また，撹乱の頻度が全体の種

数に影響しないような低いレベルであっても，“生きた

化石”のように低い多様性で長期間生き延びるグループ

（図３５B）が絶滅しやすくなることが明らかとなった。

この結果は，生物の保全を考える上では，個別の種や全

体の種数にほとんど影響が非常に微弱な撹乱でも，頻度

が高くならないようにする必要があることを示唆してい

る。

４）侵入生物のコンピュータシミュレーション

生物の侵入は近年重要視されている環境問題の一つで

あるが，既存の生態系を保全するためには，どのような

侵入生物が侵入先の生態系に大規模な絶滅を引き起こす

のかを実際に侵入が起きる前に明らかにしておく必要が

ある。また，生態系はそれぞれ固有の進化的な背景を持

つが，どのような進化的な背景を持つ生態系が侵入に対

して弱いのかも明らかにしなければならない。そこで本

小，中，大はそれぞれ撹乱の規模を表す。
○：生態系モデルと有意な差がないもの，△：生態系モデルと有意
差はあったが，生態系モデルと似た結果を示したもの。

表１１ 撹乱が多様性変動パターンに与える影響



―４８―

研究の生態系モデルを利用し，比較的頻繁に侵入を受け

ながら進化した生態系，全く侵入を受けずに進化した生

態系（陸地から遠く離れた島をイメージ），全く進化し

ていない生態系，特定の餌しか食べないスペシャリスト

が多い生態系を構築し，それらの生態系に対して，様々

な種類の生物を侵入させるコンピュータシミュレーショ

ンを行った。

その結果，生物が侵入してきたときに大規模な絶滅を

起こしやすいのは，特殊化した生物が多い生態系と全く

侵入を受けずに進化した生態系であった（図３６）。ま

た，どのような生物がどのような生態系に特に影響を与

えやすいのかを調べた結果，特殊化した生物が多い生態

系は強力な雑食動物が侵入したとき，また，全く侵入を

受けずに進化した生態系は植物種が侵入したときに規模

の大きな絶滅が起きやすいことが明らかとなった。特殊

化した動物は少数の餌に依存している。そのため，新た

な捕食者が侵入したとき，捕食圧の増加に耐えきれずに

絶滅しやすい。そのことが，より多くの種の捕食者とな

りやすい強力な雑食動物の侵入したときに大規模な絶滅

が起こりやすくなっている原因と考えられる。また，全

く侵入を受けずに進化した生態系は，限られた種類の植

物を多くの種類の動物が利用する構造になっている。そ

のため，植物種が侵入して生態系の基盤となっている植

物種が撹乱されると，その植物を利用している多くの動

物が影響を受ける。そのため，大規模な絶滅が起こりや

すいと考えられる。島の生態系は外部からの生物の侵入

に弱い，と考えられているが，本研究の結果は，島の生

態系の脆弱性に関係しているのかもしれない。

５）相互作用網における多様性変動

本研究では，捕食―被食関係だけでなく，競争，相利

共生など様々な種類の相互作用も含んだ，いわゆる相互

作用網モデルも作成した。このモデルにおいて，個々の

種の性質の進化が系内の多様性変動にどのような影響を

与えるかについて解析を行った。

相互作用網の中では大きく分けて二つの生存戦略があ

る。一つは競争相手を攻撃し，排除しようとする戦略，

もう一つは相手を攻撃せず，競争を避ける戦略である。

系内に前者のような種が優占している間は，系は非常に

高い多様性を保つ。しかし，時間が経つと後者の戦略を

採る種の中に相利共生を発達させるものが出現する。相

利共生を発達させたグループは非常に高い増殖率を持つ

ので，系内の環境収容力の上限まで増殖して他の種を駆

逐する。その結果，系内の多様性は大きく減少し，相利

共生を発達させた非常に少数の種だけが生き残るように

なる。従来，相利共生は多様性を増加させると考えられ

てきたが，本研究の結果は必ずしもそうではないことを

示唆している３１）。

（４）今後の課題

この５年間の間に，実際の生態系に似た性質を持つ生

態系モデルを作成することに成功し，さらに生態系に加

わる撹乱が多様性に与える影響をいくつかの事例につい

て解析した。今後はさらにこの研究を体系的に進める必

要がある。生態系にも，その立地条件によって様々なタ

イプがあり，それぞれに異なる進化的な背景を持つ。そ

こで，生態系の進化的な背景と環境撹乱に対する反応の

関係を包括的に研究しなければならない。これは今後生

態系に加えられる撹乱の影響についてのリスク評価につ

ながり，生態系の保全施策の策定に大きく貢献すると期

待される。

また，現在のモデルには空間構造が含まれていない。

このモデルでも取り組むべき課題は多く残されている

が，より現実的な環境問題について，例えば生息地破壊

や別々に進化した群集からの生物の侵入などの問題を議

論するためには，空間構造の導入が必要となる。空間構

図３６ 侵入生物が大規模な絶滅を起こす確率
外部からの生物の侵入によって，系を構成していた種
の５％以上が絶滅したイベントの発生確率を示してい
る。基本の系とは頻繁に侵入を受けながら十分な時間
進化した系を表す。



―４９―

造の導入は，生態系モデルを用いた研究において，今後

最も重要な課題の一つとなるだろう。

２．６ まとめ

本報告書は５年間のプロジェクト研究の成果をまとめ

たものであり，研究の内容は多岐にわたるが，ふたつの

手法が重要な柱となった。生息地推定モデルと分子遺伝

学的な解析である。

２．１．節では，地理的なスケールでの生物多様性の動態

と保全に関する研究を報告している。生物（トンボ，

鳥，淡水魚）の生息地域の推定モデルの開発，遺伝情報

に基づく分布の縮小・拡大過程の推定，生物の分布情報

にもとづく保護区の評価手法の開発などがその内容であ

る。生息地域推定モデルを使って，土地利用の空間的な

パターンの変化が鳥の分布に影響する様子などを明らか

にした。限られたデータからどのように時空間的な広が

りの情報を得ていくかという工夫は，さまざまな応用価

値を持つものである。

２．２．節では，流域ランドスケープにおける生物多様性

の維持機構に関する研究を報告している。ため池を対象

とした研究では，人間による利用がされなくなったこと

で二次的自然の生物多様性が変化している状況に注目し

ている。ため池のトンボ相と環境条件の関係を調べた結

果，ため池周辺の市街地化がトンボの成虫の分布に強く

影響していることが明らかとなった。また，河川に建設

されたダムが魚類相に与える影響を調べた研究では，ダ

ムのあるケース，ないケースそれぞれで個々の魚種の分

布の有無を予測するモデルを作成した。これらのモデル

を利用して，「もしダムができたら…」「もしダムがな

かったら…」という仮定での分布推定ができるように

なった。

２．３．節では，侵入生物が国内の生物多様性にあたえる

影響に関する研究を報告している。農業用に輸入される

セイヨウオオマルハナバチを対象とした研究では，この

ハチが国内各地で野外に逃げ出していることを確認した

ほか，遺伝子の解析により，在来種と交尾を行っている

ことを明らかにした。また，輸入クワガタムシに注目し

た研究では，これらが野外に逃げ出した場合，在来のク

ワガタと交雑する可能性があることや，その系統進化的

な背景などを示した。このほか，さまざまな侵入種対策

の基礎となる侵入種データベースを作成・公開した。

２．４．節では，遺伝子組み換え生物の影響に関する研究

を報告している。シロイヌナズナを使った実験では，導

入した遺伝子が他の遺伝子の発現に影響を及ぼす可能性

を示唆する結果が得られた。また，作物として輸入され

ている遺伝子組み換えセイヨウアブラナが野外で生育し

ていることが確認された。さらに，遺伝子組み換え微生

物の野外での挙動の調査手法の研究を行い，非常に高い

感度で特定の微生物を検出する手法の開発に成功した。

遺伝子組み換え微生物の土壌中での生き残りを調べたと

ころ，組み換え前の微生物とほとんど差が認められな

かった。

２．５．節では，シミュレーションモデルを使った実験で

生物多様性の動態のメカニズムを調べた結果を報告して

いる。多種が共存するメカニズムが明らかになれば，種

の多様性の保全に役立つと考えられるが，森林のモデル

を使った研究の結果，さまざまな共存メカニズムの相対

的な貢献度を知ることの困難さが明らかとなった。ま

た，構成種の性質が進化プロセスを経て変化するような

食物網のモデルを使った実験では，種の多様性が外部か

らの撹乱に対してある程度の頑健性を持つこと，いっぽ

うで，長期にわたって外部からの種の侵入がない状態で

進化した系では，その後の侵入により大規模な絶滅がお

こりやすいことなどを示す結果が得られた。

本報告書の序にもあるように，数千万種とも言われる

多様な生き物からなっている生物多様性の研究は容易で

はない。また，生物多様性の価値を評価しようとする

と，人間の価値観という客観的な定義が困難な要素が密

接に関係するため，自然科学的なアプローチが難しくな

る。

それでも，本研究プロジェクトでは多方面で応用可能

な研究手法をいくつか提示出てきたのではないかと思

う。生息地予測モデルや分子遺伝学的な手法は，生物多

様性の保全に関する研究のなかで，今後とも重要な役割

を果たしていくだろう。

本研究所においても，このプロジェクトの成果はさま

ざまな研究課題のなかへと受け継がれていくはずであ

る。これまでの研究で得られた成果を踏まえつつ次の一

歩をどこに踏み出すのか，また，個々の成果をどう一般

化するとともに具体的な保全の場へと還元していくか。

生物多様性の研究の理念や方法論の部分でもなお考える

べきことは多い。研究所内外からもいろいろとご意見を

いただいている。それらも参考にしながら今後の研究の

発展に努めていきたい。
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UesugiR.,GokaK.,OsakabeMh：Developmentofgeneticdifferentiationandpostzygoticisolationinexperimental
metapopulationsofspidermites,Exp.AppliedAcarol.,３１：１６１-１７６,２００３
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WatanabeA.,GokaK.,WashitaniI.：Effectsofpopulationspatialstructureonthequantityandqualityofseedssetby
Primulasieboldii(Primulaceae).,PlantSpeciesBiol.,１８：１０７-１２１,２００３

五箇公一，小島啓史：クワガタムシ商品化がまねく種間交雑と遺伝的浸食，昆虫と自然，３８（３）：６-１２，２００３

五箇公一：クワガタムシ商品化がもたらす遺伝的攪乱の問題，生態学から見た野生生物の保護と法律（（財）日
本自然保護協会編），１２４-１２５，２００３

五箇公一：マルハナバチ商品化をめぐる生態学的問題のこれまでとこれから，植物防疫，５７（１０）：４５２-
４５６，２００３

浦野紘平，蒲生昌志，北野 大，五箇公一，中杉修身，藤江幸一，前田正史，村松寛一，安井 至：６章 環境の
負の遺産は修復できるか，環境科学 人間と地球の調和をめざして（日本化学会編，東京化学同人，１９３p.），８６-
１０１，２００４

浦野紘平，蒲生雅志，北野 大，五箇公一，中杉修身，藤江幸一，前田正史，村松寛一，安井 至：７章 事業者
による自主管理で環境は守れるか，環境科学 人間と地球の調和をめざして（日本化学会編，東京化学同人，
１９３p.），１０２-１１７，２００４

浦野紘平，蒲生雅志，北野 大，五箇公一，中杉修身，藤江幸一，前田正史，村松寛一，安井 至：１１章 地球
環境問題は解決できるか，環境科学 人間と地球の調和をめざして（日本化学会編，東京化学同人，１９３p.），
１６５-１８６，２００４

GokaK.,KojimaH.,OkabeK.,KosumiU.:BiologicalinvasioncausedbycommercializationofstagbeetlesinJapan,
GlobalEnviron.Res.,８(１):６７-７４，２００４

MatsuuraK.,FujimotoM.,GokaK.:Sexualandasexualcolonyfoundationandthemechanism offacultative
parthenogenesisinthetermiteReticulitermessperatus(Isoptera,Rhinotermitidae),InsectSociaux,５１:３２５-３３２,２００４

五箇公一，浦島邦子：化学物質の生態リスク評価に関する近年の動向－化学物質審査規制法の改正を迎えて－，
Science&TechnologyTrends，２００４年２月号：１５-２１，２００４

五箇公一，小島啓史：外国産クワガタムシの生態リスクと外来生物法，昆虫と自然，３９（１１）：２９-３４，２００４

五箇公一：昆虫における近縁種交雑による遺伝的攪乱，環境情報科学，３３（１）：８-１３，２００４

上野隆平，五箇公一，佐竹 潔：小笠原のユスリカ，東洋のガラパゴス小笠原－固有生物の魅力とその危機－
（苅部治紀，高桑正敏編，神奈川県立生命の星・地球博物館，１７０p.），７６-７７，２００４

五箇公一：小笠原のミツバチ，東洋のガラパゴス小笠原－固有生物の魅力とその危機－（苅部治紀，高桑正敏
編，神奈川県立生命の星・地球博物館，１７０p.），１１４-１１６，２００４

五箇公一：人間と生物は共生できるか，環境科学－人間と地球の調和をめざして－（日本化学会編），４０-
５８，２００４

KitanoS.,OtsukaK.,UesugiR.,GokaK.:MolecularphylogeneticanalysisofthegenusSymplocarpus(Araceae)from
JapanbasedonchroloplastDNAsequences,J.JapaneseBotany,８０:３３４-３３９,２００５

InariN.,NagamitsuT.,KentaT.,GokaK.,HiuraT.:SpatialandtemporalpatternofintroducedBombusterrestris
abundanceinHokkaido,Japan,anditspotentialimpactonnativebumblebees.,Popul.Ecol.,４７:７７-８２,２００５

Sanchez-bayoF.,GokaK.:UnexpectedeffectsofzincpyrithioneandimidacropridonJapanesemedakafish(Oryzias
Latipes),AquaticToxicol.,７４:２８５-２９３,２００５

Sanchez-bayoF.,GokaK.:Ecologicaleffectsoftheinsecticideimidacropridandapollutantanti-dandruffshampooin
experimentalricefields,EnvironmentalToxicologyandChemistry,２００６,(inpress)

GokaK.,OkabeK.,YonedaM.:Worldwidemigrationofparasiticmitesasaresultofbumblebeecommercialization,
Popul.Ecol.,２００６,(inpress)

YamamotoS.,MoritaK.,KitanoS.,WatanabeK.,KoizumiI.,MaekawaK.,TakamuraK.:Phylogeographyofwhite-
spottedcharr(Salvelinusleucomaenis)inferredfrommitochondrialDNAsequences,Zool.Sci.,２１:２２９-２４０,２００４

TakamuraK.,MoriS.:HeterozygosityandphylogeneticrelationshipofJapanesethreespinestickleback(Gasterosteus
aculeatus)populationsrevealedbymicrosatelliteanalysis,Conserv.Genet.,６:４８５-４９４,２００５
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高村健二：日本産ブラックバスにおけるミトコンドリアDNAハプロタイプの分布，魚類学雑誌，５２：１０７-
１１４，２００５

MakinoW.,KatoH.,TakamuraN.,MizutaniH.,KatanoN.,MikamiH.:DidchironomidemergencereleaseDaphnia
fromfishpredationandleadtoaDaphnia-drivenclear-waterphaseinLakeTowada,Japan?,Hydorobiol.,４４２:３０９-３１７,
２００１

HaK.,JangM.H.,JooG.J.,TakamuraN.:GrowthandmorphologicalchangesinScenedesmusdimorphusinducedby
substancesreleasedfromgrazers,DaphniamagnaandMoinamacrocopa,KoreanJ.Limnol.,３４(４):２８５-２９１,２００１

TakamuraN.,MikamiH.,HoukiA.,NakagawaM.:Howdidreplacementofthedominantfishcommunityinfluence
waterqualityandplanktoncommunitystructureinanoligotrophiclakeinJapan?,Verh.Int.Verein.Limnol.,２７:３３１９-
３３２８,２００１

HavensK.E.,FukushimaT.,XieP.,IwakumaT.,JamesR.T.,TakamuraN.,HanazatoT.,YamamotoT.:Nutrient
dynamicsandtheeutrophicationofshallowlakesKasumigaura(Japan),Donghu(PRChina),andOkeechobee(USA),
Environ.Pollut.,１１１:２６３-２７２,２００１

TakamuraN.,KadonoY.,FukushimaM.,NakagawaM.,KimB.:Theroleofsubmergedmacrophytesandtheircritical
conditionofthreelakesinKushiroMoor.The９thInternationalConferenceontheConservationandManagementof
lakes,Conf.Proc.,session４:１６３-１６６,２００１

高村典子：湖沼の生物多様性とその保全，海洋と生物，２４（３）：１９７-２０２，２００２

高村典子：６.バイオマニピュレーション－隔離水界を用いたアオコの抑制と生態系の回復力の評価－，エコテク
ノロジーによる河川・湖沼の水質浄化－持続的な水環境の保全と再生－（島谷幸宏，細見正明，中村圭吾編，ソ
フトサイエンス社，３２５p.），５４-６４，２００３

MakinoW.,MikamiH.,KatanoN.,NakagawaM.,TakamuraN.:BiologicalproductivityofLakeTowada,anorth
temperate,oligotrophic,kokaneefisherylake,Limnology,４:７９-９０,２００３

高村典子：COD濃度，生態学事典（巌佐 庸，松本忠夫，菊沢喜八郎，日本生態学会編集，共立出版，６８２p.），
１９９，２００３

TakamuraN.,KadonoY.,FukushimaM.,NakagawaM.,KimB.H.O.:Effectsofaquaticmacrophytesonwaterquality
andphotoplanktoncommunitiesinshallowlakes,Ecol.Res.,１８:３８１-３９５,２００３

KimB.H.,HanM.S.,TakamuraN.:Effectsoffishintroductiononthelengthofthetailofcryptomonadsinmesocosm
experiments,Oecologia,１３６:７３-７９,２００３

Kim B.,ChoiM.,TakamuraN.:Phytoplanktonpreferencesofyoungsilvercarp,Hypophthalmichthysmolitrix,in
hypereutrophicmesocosmsduringawarmseason,J.FreshwaterEcol.,１８(１):６９-７７,２００３

JangM.H.,HaK.,JooG.J.,TakamuraN.:Toxinproductionofcyanobacteriaisincreasedbyexposuretozooplankton,
FreshwaterBiol.,４８:１５４０-１５５０,２００３

高村典子：セストン，生態学事典（巌佐 庸，松本忠夫，菊沢喜八郎，日本生態学会編集，共立出版，６８２p.），
３５６-３５８，２００３

高村典子：ため池の保全を考える，水環境学会誌，２６（５）：２６９-２７４，２００３

高村典子：プランクトン，ネクトン，ニューストン，生態学事典（巌佐 庸，松本忠夫，菊沢喜八郎，日本生態
学会編集，共立出版，６８２p.），４９２-４９３，２００３

高村典子：十和田湖で起きた生態系の変化と健全な湖沼生態系の維持管理について，海洋と生物，２５（６）：４７６-
４８４，２００３

高村典子：第２章河川調査５-２藻類，地球環境調査計測事典 第２巻 陸域編２（竹内 均監修，フジテクノシステ
ム，１１６６p.），１０５-１０７，２００３

高村典子：第３章湖沼調査［２］植物プランクトン，地球環境調査計測事典第２巻陸域編２（竹内 均監修，フジ
テクノシステム，１１６６p.），１８７-１９１，２００３

柚木秀雄，高村典子，西廣 淳，中村圭吾：浚渫土に含まれる水生植物の散布体バンクとバイオマニピュレー
ションを活用して霞ヶ浦湖岸に沈水植物群落を再生する試み，保全生態学研究，８：９９-１１１，２００３
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JangM.H.,HaK.,LucasM.C.,JooG.J.,TakamuraN.:ChangesinmicrocystinproductionbyMicrocystisaeruginosa
exposedtophytoplanktivorousandomnivorousfish,AquaticToxicol.,６８:５１-５９,２００４

MoriS.,TakamuraN.:Changesinmorphologicalcharacteristicsofanintroducedpopulationofthethreespine
sticklebackGasterosteusaculeatusinLakeTowada,NorthernJapan,Ichthyol.Res.,５１:２９５-３００,２００４

HaK.,JangM.H.,TakamuraN.:Colonyformationinplanktonicalgaeinducedbyzooplanktonculturemediafiltrate,J.
FreshwaterEcol.,１９(１):９-１６,２００４

FukushimaT.,MatsushigeK.,TakamuraN.,FukushimaM.:Metabolicquotientmeasuredbyfree-watermethodinsix
enclosureswithdifferentsilvercarpdensities,Hydrobiology,５１１:２０１-２１３,２００４

SunL.,TakamuraN.,KimB.,FukushimaM.,NakagawaM.,OtsukiA.:Theeffectsoffilter-feedingplanktivorousfish
onproductionofprotozoaandcarbonflowfromprotozoatozooplanktoninaeutrophicLake,J.FreshwaterEcol.,１９(３):
３６３-３７３,２００４

WangJ.,XieP.,TakamuraN.,XieL.,ShaoZ.,TangH.:Thepicophytoplanktoninthreechineselakesofdifferenttrophic
statusanditsrelationshiptofishpopulations,J.FreshwaterEcol.,１９(２):２８５-２９３,２００４

高村典子：ため池の評価と保全への取り組み－生態学からのメッセージ－，国立環境研究所研究報告，１８３：１-
４，２００４

三橋弘宗，高村典子：ため池周辺のランドスケープからみたハビタット評価，国立環境研究所研究報告，１８３：
１２-１５，２００４

田渕敏雄，高村典子，黒田久雄：ため池の水源特性からみた多様性と水質解析，国立環境研究所研究報告，
１８３：４７-６０，２００４

藤井義晴，津田久美子，高村典子：アオコを抑制する植物検索のためのバイオアッセイ法の検討，国立環境研究
所研究報告，１８３：９８-１０１，２００４

高村典子：生態モデリングと順応的管理，生態学入門（日本生態学会編，東京化学同人，２７３p.），２２５-
２２７，２００４

高村典子：新・生物多様性国家戦略，生態学入門（日本生態学会編，東京化学同人，２７３p.），２３６-２３７，２００４

TsudaK.,TakamuraN.,MatsuyamaM.,FujiiY.:AssessmentMethodforLeaflittersAllelopathiceffecton
Cyanobacteria,J.Aquat.PlantManage.,４３:４３-４６,２００５

AmemiyaT.,EnomotoT.,RossbergA.G.,TakamuraN.,ItohK.:Lakerestorationintermsofecologicalresilience:a
numericalstudyofbiomanipulationsunderbistableconditions,Ecol.Soc.(online),１０:２,２００５

高村典子，竹門康弘：深泥池の水質分布に及ぼす流域からの人為的影響について，陸水学雑誌，６６：１０７-
１１６，２００５

高村典子：水辺移行帯修復・再生技術の開発－霞ヶ浦での植生帯復元の取り組みから，生活と環境，５０（５）：２４-
３０，２００５

高村典子：土壌シードバンクとバイオマニピュレーションを活用した水辺移行帯修復・再生技術，環境研究，
１３９：９７-１０６，２００５

UenoR.,TakamuraN.,NakagawaM.:AnewFittkauimyiaKarunakaranfromJapan(Diptera:Chironomidae),Aquatic
Insects,２７(１):３５-４２,２００６

UsioN.,NakajimaH.,KamiyamaR.,WakanaI.,HirutaS.,TakamuraN.:Predictingdistributionofinvasivecrayfish
(Pacifastacusleniusculus)inKusiroMoormarsh(Japan)usingclassificationandregressiontrees.,Ecol.Res.,２１:２７１-
２７７,２００６

TakenakaA.:Individual-basedmodelofaforestwithspatialstructureandgeneflow,Present&FutureofModeling
GlobalEnvironmentalchange:TowardIntegratedModeling(MatsunoT.,KidaH.eds.,TERRAPUB,４５８p.),４１５-４２０,
２００１

竹中明夫：森林の木々の動態モデル，生態系とシミュレーション（楠田哲也，巌佐 庸編，朝倉書店，１７２p.），
６２-７７，２００２

TakenakaA.:Localcoexistenceoftreespeciesandthedynamicsofglobaldistributionpatternalonganenvironmental
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gradient:asimulationstudy,Ecol.Res.,２０:２９７-３０４,２００５

KitamotoN.,HonjoM.,UenoS.,TakenakaA.,TsumuraY.,WashitaniI.,OhsawaR.:Spatialgeneticstructureamong
andwithinpopulationsofPrimulasieboldiigrowingbesideseparatestreams,Mol.Ecol.,１４:１４９-１５７,２００５

KitamotoN.,UenoS.,TakenakaA.,TsumuraY.,WashitaniI.,OhsawaR.:Effectoffloweringphenologyonpollenflow
distanceandtheconsequencesforspatialgeneticstructurewithinapopulationofPrimulasieboldii(Primulaceae),Am.
J.Bot.,９３:２２６-２３３,２００６

北本尚子，竹中明夫，大澤 良：自然集団内におけるサクラソウの遺伝子流動，『サクラソウの分子遺伝生態学
－エコゲノム・プロジェクトの黎明』 鷲谷いづみ編，２１９-２３９，２００６

TakenakaA.:Dynamicsofseedlingpopulationsandtreespeciescoexistenceinaforest:asimulationstudy.,Ecol.Res.,
２００６,(inpress)

KawashimaK.,SuganumaN.,TamaokiM.,KouchiH.:TwotypesofpealeghemoglobingenesshowingdifferentO２-
bindingaffinitiesanddistinctpatternsofspatialexpressioninnodules,PlantPhysiol.,１２５(２):６４１-６５１,２００１

MatsuyamaT.,TamaokiM.,NakajimaN.,AonoM.,KuboA.,MoriyaS.,IchiharaT.,SuzukiO.,SajiH.:cDNA
microarrayassessmentforozone-stressedArabidopsisthaliana,Environ.Pollut.,１１７(２):１９１-１９４,２００２

KatoT.,KawashimaK.,MiwaM.,MimuraY.,TamaokiM.,KouchiH.,SuganumaN.:Expressionofgenesencodinglate
nodulinscharacterizedbyaputativesignalpeptideandconservedcysteineresiduesisreducedinineffectivepea
nodules,Mol.Plant-MicrobeInteract.,１５(２):１２９-１３７,２００２

TamaokiM.,MatsuyamaT.,KannaM.,NakajimaN.,KuboA.,AonoM.,SajiH.:Differentialozonesensitivityamong
Arabidopsisaccessionsanditsrelevancetoethylenesynthesis,Planta,２１６(４):５５２-５６０,２００３

KannaM.,TamaokiM.,KuboA.,NakajimaN.,RakwalR.,AgrawalG.K.,TamogamiS.,IokiM.,OgawaD.,SajiH.,Aono
M.:Isolationofanozone-sensitiveandjasmonate-semi-insensitiveArabidopsismutant(oji１),PlantCellPhysiol.,
４４(１２):１３０１-１３１０,２００３

TamaokiM.,MukaiF.,AsaiN.,NakajimaN.,KuboA.,AonoM.,SajiH.:Light-controlledexpressionofageneencoding
L-galactono-γ-lactonedehydrogenasewhichaffectsascorbatepoolsizeinArabidopsisthaliana,PlantSci.,１６４(６):
１１１１-１１１７,２００３

TamaokiM.,TodaY.,NakajimaN.,KuboA.,AonoM.,SajiH.:Novelmarkergeneforassessmentofbehaviorof
transgenicplantsinthefield,PlantBiotechnol.,２０(３):２２５-２２７,２００３

TamaokiM.,NakajimaN.,KuboA.,AonoM.,MatsuyamaT.,SajiH.:TranscriptomeanalysisofO３-exposedArabidopsis
revealsthatmultiplesignalpathwaysactmutuallyantagonisticallytoinducegeneexpression,PlantMol.Biol.,５３(４):
４４３-４５６,２００３

TamaokiM.,MatsuyamaT.,NakajimaN.,AonoM.,KuboA.,SajiH.:Amethodfordiagnosisofplantenvironmental
stressesbygeneexpressionprofilingusingacDNAmacroarray,Environ.Pollut.,１３１(１):１３７-１４５,２００４

AsaiN.,MatsuyamaT.,TamaokiM.,NakajimaN.,KuboA.,AonoM.,KatoT.,TabataS.,ShiranoY.,ShibataD.,etal.:
CompensationforlackofacytosolicascorbateperoxidaseinanArabidopsismutantbyactivationofmultiple
antioxidativesystems,PlantSci.,１６６(６):１５４７-１５５４,２００４

ImaiA.,MatsuyamaT.,HanzawaY.,AkiyamaT.,TamaokiM.,SajiH.,ShiranoY.,KatoT.,HayashiH.,ShibataD.,etal.:
SpermidinesynthasegenesareessentialforsurvivalofArabidopsis,PlantPhysiol.,１３５(３):１５６５-１５７３,２００４

玉置雅紀：DNAアレイ法を用いた遺伝子発現プロファイリングによる植物の環境ストレスモニタリング手法の
開発，環境バイオテクノロジー学会誌，５（１）：２３-３０，２００５

TanakaY.,SanoT.,TamaokiM.,NakajimaN.,KondoN.,HasezawaS.:Ethyleneinhibitstheabscisicacid-induced
stomatalclosureinArabidopsis.,PlantPhysiol.,１３８(４):２２３７-２３４３,２００５

Morita-YamamuroC.,TsutsukiT.,SatoM.,YoshiokaH.,TamaokiM.,OgawaD.,MatsuuraH.,YoshiharaT.,IkedaA.,
UyedaI.,YamaguchiJ.:TheArabidopsisgeneCAD１ controlsprogrammedcelldeathintheplantinnateimmune
systemandencodesaproteincontainingaMACPFdomain,PlantCellPhysiol.,４６(６):９０２-９１２,２００５

玉置雅紀：遺伝子情報と環境，新農業気象・環境学（長野敏英，大政謙次編，朝倉書店，２０９p.），１３４-１４１，２００５
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玉置雅紀：遺伝子組換え作物の何が問題か，科学，７５（１）：１８-２６，２００５

YoshidaS.,TamaokiM.,ShikanoT.,NakajimaN.,OgawaD.,IokiM.,AonoM.,KuboA.,KamadaH.,InoueY.,SajiH.:
CytosolicdehydroascorbatereductaseisimportantforozonetoleranceinArabidopsisthaliana.,PlantCellPhysiol.,
４７(２):３０４-３０８,２００６

TamaokiM.,ImaiH.,TodaY.,NiwaY.,NakajimaN.,KuboA.,AonoM.,SajiH.:Developmentofvisiblemarkersfor
transgenicplantsandtheiravailabilityforenvironmentalriskassessment.,Z.Naturforsch.,６１C:３７７-３８６,２００６

MichaelT.,Jothy-S.,TsubakiY.,HooperR.E.,PlaistowS.J.:Investmentinimmunefunctionunderchronicandacute
immunechallengeinaninsect,Physiol.Entomol.,２６(１):１-５,２００１

椿 宜高：第１９回大会ラウンドテーブル報告「行動生態学・進化生物学の小道具としてみた対称性のゆらぎ
（FA）」，日本動物行動学会NewsLetter，（３９）：１７-２１，２００１

椿 宜高：動物の活力を対称性で探る，日経サイエンス，３１（２）：１３６-１４１，２００１

椿 宜高：生物多様性はなぜ必要か（上・中・下）文明による大絶滅時代が始まっている，ゑれきてる
（Websiteオンラインマガジン），なし，２００２

GitayH.,LoveraM.,SuarezA.,TsubakiY.,WatsonR.:Climatechangeandbiodiversity—observedandprojected
impacts—,CBDTechnicalSeriesNO.１０InterlinkagesbetweenBiologicalDiversityandClimateChange(Secretariatof
theConventionBiologicalDiversityed.,１４３p.),３０-４７,２００３

OsawaN.,TsubakiY.:Seasonalvariationandcommunitystructureoftropicalbeesinalowlandtropicalforestof
peninsularMalaysia-theimpactofgeneralflowing,Pasoh:EcologyofalowlandrainforestinSoutheastAsia(OkudaT.
ed.,Springer,６３９p.),３１５-３２３,２００３

TsubakiY.:Thegeneticpolymorphism linkedtomatesecuringstrategiesinthemaledamselflyMnaiscostalis
Selys(Odonata:Calopterygidae),Popul.Ecol.,４５:２６３-２６６,２００３

椿 宜高：２００３年度日本生態学会関東地区会公開シンポジウム「生物多様性を測る」，日本生態学会関東地区会
会報，５２：１-２，２００４

TsubakiY.,HooperR.:EffectsofeugregarineparasitesonadultlongevityinthepolymorphicdamselflyMnaiscostalis
Selys,Ecol.Entomol.,２９:３６１-３６６,２００４

TsubakiY.:Regionalandlocalpredicionofwildlifehabitatinreallandscape,KyotoMechanismandtheConservationof
TropicalForestEcosystem(OkudaT.,MatsumotoY.eds.,WorkshopontheKyotoMechanism,１９１p.),１０７-１０８,２００４

TsujiN.,TsubakiY.:Threenewalgorithmstocalculatetheirreplaceabilityindexforpresence/absencedata,Biol.
Conserv.,１１９:４８７-４９４,２００４

辻 宣行，椿 宜高：種数による保全の優先度，日本生態学会関東地区会会報，５２：１０-１６，２００４

PlaistowS.J.,TsuchidaK.,TsubakiY.,SetsudaK.:Theeffectofaseasonaltimeconstraintondevelopmenttime,body
size,condition,andmorphdeterminationinthehornedbeetleAllomyrinadichotomaL.(Coleoptera:Scarabaeidae),
Ecol.Entomol.,３０:６９２-６９９,２００５

椿 宜高：生物多様性と京都メカニズム，遺伝，５９（３）：４１-４６，２００５

HooperR.E.,PlaistowS.J.,TsubakiY.:Signalfunctionofwingcolourinapolymorphicdamselfly,MNAISCOSTALIS
SELYS,Odonatologica,３５(１):１５-２２,２００６

NakajimaN.,MatsuyamaT.,TamaokiM.,SajiH.,AonoM.,KuboA.,KondoN.:Effectsofozoneexposureonthegene
expressionofethylenebiosyntheticenzymesintomatoleaves,PlantPhysiol.Biochem.,３９:９９３-９９８,２００１

NakajimaN.,TakahashiS.,TamaokiM.,KuboA.,AonoM.,SajiH.:EffectsofUV-Bradiationonseedlingsoftwo
SolidagovirgaureapopulationsfromtheMt.HakusanareaofJapan,J.Jpn.Soc.Atmos.Environ.,３６:３０１-３０７,２００１

TakahashiT.,NakajimaN.,SajiH.,KondoN.:DiurnalChangeofcucumberCPDphotolyasegene(CsPHR)expression
anditsphysiologicalrolesingrowthunderUV-Birradiation.,PlantCellPhysiol.,４３:３４２-３４９,２００２

NakajimaN.,ItohT.,TakikawaS.,AsaiN.,TamaokiM.,AonoM.,KuboA.,AzumiY.,KamadaH.,SajiH.:Improvement
inozonetoleranceoftobaccoplantswithanantisenseDNAfor１-aminocyclopropane-１-carboxylatesynthase.,Plant
CellEnviron.,２５:７２７-７３５,２００２
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IsodaH.,TaloreteT.P.N.,KimuraM.,MaekawaT.,InamoriY.,NakajimaN.,SekiH.:Phytoestrogensgenisteinand
daidzinenhancetheacetylcholinesteraseactivityoftheratpheochromocytomacelllinePC１２bybindingtothe
estrogenreceptor,Cytotechnology,４０:１１７-１２３,２００２

NakajimaN.,OhshimaY.,SerizawaS.,KoudaT.,EdmondsJ-S.,ShiraishiF.,AonoM.,KuboA.,TamaokiM.,SajiH.,
MoritaM.:ProcessingofbisphenolAbyplanttissues:glucosylationbyculturedtobaccoBY-２cellsinsuspensionand
translocationbytobaccoplantsNicotaniatabacum.,PlantCellPhysiol.,４３:１０３６-１０４２,２００２

KondoN.,TouS.,TakahashiS.,NakajimaN.:UVeffectonplantgrowth.,J.Photoscience,９:１５８-１６１,２００２

IokiM.,NakajimaN.,TamaokiM.,TakahashiS.,KondoN.:GenomicstructureofthecucumberCPDphotolyasegene,
Omics,７:２０３-２０９,２００３

MorohoshiK.,ShiraishiF.,OshimaY.,KodaT.,NakajimaN.,EdmondsJ.S.,MoritaM.:Synthesisandestrogenic
activityofbisphenolAmono-anddi-beta-d-glucopyranosides,plantmetabolitesofbisphenolA,Environ.Toxicol.
Chem.,２２(１０):２２７５-２２７９,２００３

Nakajima.N.,OhshimaY.,EdmondsJ.S.,MoritaM.:GlycosylationofBisphenolA byTobaccoBY-２ cells,
Phytochemistry,６５:１３８３-１３８７,２００４

IshikawaY.,EndoM.,AbeK.,OsakabeK.,NakajimaN.,SajiH.,ItoY.,IchikawaH.,KameyaT.,TokiS.:Isolationof
fourRAD２３genesfromArabidopsisthalianaanddetectionofalternativesplicingvariants,PlantBiotechnol.,２１:６５-７１,
２００４

OgawaD.,NakajimaN.,SanoT.,TamaokiM.,AonoM.,KuboA.,KannaM.,IokiM.,KamadaH.,SajiH.:SalicylicAcid
AccumulationUnderO３ExposureisRegulatedbyEthyleneinTobaccoPlants.,PlantCellPhysiol.,４６:１０６２-１０７２,２００５

GomiK.,OgawaD.,KatouS.,KamadaH.,NakajimaN.,SajiH.,SoyanoT.,SasabeM.,MachidaY.,MitsuharaI.,Ohashi
Y.,SeoS.:Amitogen-activatedproteininaseNtMPK４activatedbySIPKKisrequiredforjasmonicacidsignalingand
involvedinozonetoleranceviastomatalmovementinTobacco.,PlantCellPhysiol.,４６:１９０２-１９１４,２００５

FutamuraN.,TaniN.,TsumuraY.,NakajimaN.,SakaguchiM.,ShinoharaS.:Characterizationofgenesfornovel
thaumatin-likeproteinsinCryptomeriajaponica,TreePhysiol.,２６:５１-６２,２００５

OgawaD.,NakajimaN.,SanoT.,TamaokiM.,AonoM.,KuboA.,KamadaH.,SajiH.:Regulationofsalicylicacid
synthesisinozone-exposedtobaccoandArabidopsis,PHYTON-ANNREIBOTA,４５:１６９-１７５,２００５

AonoM.,KannaM.,OgawaD.,MurataY.,RakwalR.,AgrawalG.K.,TamogamiS.,IwahashiH.,KuboA.,TamaokiM.,
NakajimaN.,SajiH.:Regulationofascorbatecontentsbyjasmonate-mediatedsignalingpathwayinArabidopsisduring
ozoneexposure,PHYTON-ANNREIBOTA,４５(４):２０１-２０７,２００５

NakajimaN.,OhshimaY.,EdmondsJ.S.,TamaokiM.,KuboA.,AonoM.,SajiH.,MoritaM.:GlucosylationofBisphenol
AbyVariousPlantSpecies.,PHYTON-ANNREIBOTA,４５:４７１-４７６,２００５

今村隆史，中嶋信美：オゾン層破壊の機構と紫外線の農作物影響，農林水産技術研究ジャーナル，２８（８）：４５-
４９，２００５

SajiH.,NakajimaN.,AonoM.,TamaokiM.,KuboA.,WakiyamaS.,HataseY.,NagatsuM.:Monitoringtheescapeof
transgenicoilseedrapearoundJapaneseportsandroadsides.,Environ.BiosafetyRes.,４:２１７-２２２,２００５

EguchiK.,NagataH.,AsaiS.,YamagishiS.:NestinghabitsoftherufousvangainMadagascar,Ostrich,７２(３/４):２０１-
２０３,２００１

TakakiY.,EguchiK.,NagataH.:ThegrowthbarsontailfeathersinthemaleStyan'sGrasshopperWarblermayindicate
quality,J.AvianBiol.,３２:３１９-３２５,２００１

永田尚志：２章.鳥類の生活史戦略，これからの鳥類学（山岸 哲，樋口広芳編著，裳華房，５０６p.），４０-
６６，２００２

DyrczA.,NagataH.:BreedingecologyoftheEasternGreatReedWarblerAcrocephalusarundinaceusorientalisat
LakeKasumigaura,CentralJapan,BirdStudy,４９:１６６-１７１,２００２

EguchiK.,YamagishiS.,AsaiS.,NagataH.,HinoT.:Helpingdoesnotenhancereproductivesuccessofcooperatively
breedingrufousvangainMadagascar,J.Anim.Ecol.,７１:１２３-１３０,２００２
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永田尚志：タネコマドリ，改訂・日本の絶滅のおそれのある野生生物：鳥類（環境省編，（財）自然環境研究セ
ンター，２７８p.），２０４-２０５，２００２

永田尚志：ウチヤマセンニュウ，改訂・日本の絶滅のおそれのある野生生物：鳥類（環境省編，（財）自然環境
研究センター，２７８p.），２１２-２１３，２００２

永田尚志：カラスバト，改訂・日本の絶滅のおそれのある野生生物：鳥類（環境省編，（財）自然環境研究セン
ター，２７８p.），２３４，２００２

永田尚志：いまなぜ保全生物学か？，BIRDER，１６（４）：７９-８１，２００２

永田尚志：６番目の大絶滅，BIRDER，１６（５）：７７-７９，２００２

永田尚志：島の鳥が消える，BIRDER，１６（６）：７７-７９，２００２

永田尚志：大陸での絶滅，BIRDER，１６（７）：７１-７３，２００２

永田尚志：絶滅危惧種，BIRDER，１６（８）：７９-８１，２００２

永田尚志：鳥類の現状－レッドリストから読みとれること，BIRDER，１６（９）：８３-８５，２００２

永田尚志：地域版レッドデータブックとレッドデータブックの作成，BIRDER，１６（１０）：７９-８１，２００２

永田尚志：夏鳥の減少傾向とその原因，BIRDER，１６（１１）：７１-７４，２００２

永田尚志：托卵鳥の増加と農耕地の鳥の減少，BIRDER，１６（１２）：７９-８１，２００２

永田尚志，鳥飼久裕，斉藤武馬：奄美大島におけるキタヤナギムシクイPhylloscopustrochilusの日本初標識記
録，日本鳥学会誌，５１（１）：８７-９１，２００２

永田尚志：生物多様性の危機とレッドデータブック，近畿地区鳥類レッドデータブック－絶滅危惧判定システム
の開発（山岸 哲監修，江崎保男，和田 岳編著，京都大学学術出版会，２２６p.），３-１５，２００２

NagataH.,SodhiN.S.:LowprevalenceofbloodparasitesinfiveSylviidaespeciesinJapan,Ornithol.Sci.,２:７３-７４,
２００３

永田尚志：渡り鳥にとって必要な環境とは，BIRDER，１７（２）：７９-８１，２００３

永田尚志：絶滅の淵から復活した鳥たち，BIRDER，１７（３）：７９-８１，２００３

永田尚志：保全生物学 その基礎，BIRDER，１７（４）：７９-８１，２００３

永田尚志：鳥類の個体群生態学入門，BIRDER，１７（５）：７９-８１，２００３

永田尚志：個体数の減少と偶然による絶滅，BIRDER，１７（６）：７９-８１，２００３

永田尚志：保全遺伝学入門（その１），BIRDER，１７（７）：７９-８１，２００３

永田尚志：保全遺伝学入門（その２）－偶然による遺伝子の選択，BIRDER，１７（８）：７９-８１，２００３

永田尚志：絶滅の渦 加速する絶滅の危機，BIRDER，１７（９）：７９-８１，２００３

永田尚志：保全遺伝学は鳥類保全にどのように役立つのか（１），BIRDER，１７（１０）：７９-８１，２００３

永田尚志：保全遺伝学は鳥類保全にどのように役立つのか（２），BIRDER，１７（１１）：７９-８１，２００３

永田尚志：鳥類保全のためにはどのような保護区がよいのか，BIRDER，１７（１２）：８３-８５，２００３

永田尚志，上田恵介，古南幸弘：利根川下流域におけるオオセッカの生息状況，Strix，２１：１５-２８，２００３

永田尚志：生態系の多様性と保全すべき生息地の優先度の決め方，BIRDER，１８（３）：７９-８１，２００４

永田尚志：地理生態学入門 鳥類保護区はどのようように配置したらよいのだろうか？，BIRDER，１８（１）：７９-
８１，２００４

永田尚志：回廊と保全のための群集生態学入門，BIRDER，１８（２）：７７-７９，２００４

永田尚志：地球環境問題と鳥類への影響，BIRDER，１８（４）：６９-７１，２００４

永田尚志：野生生物を保全するためにできること，BIRDER，１８（５）：６９-７１，２００４

永田尚志：ラインセンサス法において河川敷の幅が調査可能範囲に与える影響について，Strix，２２：１７９-
１８３，２００４

永田尚志：森林の分断化に弱い種，強い種，森の野鳥を楽しむ１０１のヒント（（社）日本林業技術協会編，東京
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書籍，２３０p.），１４８-１４９，２００４

永田尚志：遺伝的多様性の重要性，国立科学博物館ニュース，４３６：９-１１，２００５

PapernaI.,SohM.C-K.,YapC.A-M.,SodhiN.S.,LimS.L-H.,PrawiradilagaD.M.,NagataH.:Bloodparasiteprevalence
andabundancinthebirdcommunitiesofseveralforestedlocationsinSoutheastAsia,Ornithol.Sci.,４(２):１２９-１３８,２００５

NagataH.:ReevaluationoftheprevalenceofbloodparasitesinJapanesePasserinesusingPCRbasedmolecular
diagnostics.,OrnitholSci,５:１０５-１１２,２００６

FukushimaM.:Salmonidhabitat-geomorphologyrelationshipsinlow-gradientstreams,Ecology,８２(５):１２３８-１２４６,２００１

FukushimaM.,YoshikawaD.,SuzukiT.,KanekoM.,LiuD.:Salmonidhabitatinrelationtothespatialpatternsofpool-
rifflesequences.,Verh.Internat.Verein.Limnol.,２８:１９０８-１９１１,２００２

福島路生：２章 河川調査・５節 生物の密度並びに現存量調査５．７魚，地球環境調査計測事典 第２巻 陸域編（竹
内 均監修），１２４-１２７，２００３

福島路生：３章７節７.２沿岸域７.２.２ベントス７.２.２.４遊泳魚，底生魚，地球環境調査計測事典 第２巻 陸域編（竹
内 均監修），２２１-２２３，２００３

岸 大弼，高山 肇，加藤秀男，福島路生：北海道日高地方の河川魚類相，北海道大学演習林研究報告，６０（１）：
１-１８，２００３

KameyamaS.,FukushimaM.,ShimazakiH.,TakadaM.,KanekoM.:Thewatershedfragmentationbydamsandits
impactsonfreshwaterfishes,ESRIMapBook(SappingtonN.ed,ESRIPress,１２０p.),８９,２００４

福島路生：サケ科魚類の保全，サケ・マスの生態と進化（前川光司 編，文一総合出版），３１３-３２９，２００４

亀山 哲，福島路生，島崎彦人，高田雅之，金子正美：流域圏環境管理のためのGISの活用－河川構造物による
流域の分断化と河川生態への影響－，資源環境対策，４０（１１）：４１-４９，２００４

福島路生：ダムによる流域分断と淡水魚の多様性低下－北海道全域での過去半世紀のデータから言えること，日
本生態学会誌，５５：３４９-３５７，２００５

福島路生，岩舘知寛，金子正美，矢吹哲夫，亀山 哲：北海道における河川・流域環境の変遷－直線化による河
川環境の均質化について－，地球環境，１０（２）：１３５-１４４，２００５

亀山 哲，福島路生，島崎彦人，高田雅之，金子正美：流域圏生態系保全のためのGIS－河川ネットワークの解
析技術－，滋賀県琵琶湖研究所記念誌，２２：３４４-３４６，２００５

福島路生，亀山 哲：サクラマスとイトウの生息適地モデルに基づいたダムの影響と保全地域の評価，応用生態
工学，８（２）:２３３-２４４，２００６

YoshidaK.:Longsurvivalof“livingfossils”withlowtaxonomicdiversitiesinanevolvingfoodweb,Paleobiol.,２８:４６４-
４７３,２００２

YoshidaK.:Evolutionarydynamicsofspeciesdiversityinaninteractionwebsystem,Ecol.Modell.,１６３:１３１-１４３,２００３

YoshidaK.:Dynamicsofevolutionarypatternsofcladesinafoodwebsystemmodel,Ecol.Res.,１８:６２５-６３７,２００３

吉田勝彦：１０.環境保全と応用生態学１０.４豊かな地球は誰のもの？コラム：●人口問題（２０世紀１００年間の爆発
的増加），生態学入門（日本生態学会編，東京化学同人，２７３p.），２３５，２００４

吉田勝彦：多様性変動のコンピュータシミュレーション：従来の研究と展望，化石，７５：３０-３７，２００４

吉田勝彦：一次生産量変動が食性幅の進化に与える影響，日本生態学会誌，５５：４３８-４４５，２００５

YoshidaK.:Effectoftheintensityofstochasticdisturbanceontemporaldiversitypatterns-asimulationstudyin
evolutionarytimescale-.,Ecol.Modell.,１９６:１０３-１１５,２００６

YoshidaK.:Intra-cladepredationfacilitatestheevolutionoflargerbodysize.,Ecol.Modell.,１９６:５３３-５３９,２００６

―６６―
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２ 口頭発表

石濱史子，本城正憲：鳥取県のサクラソウ：生態学的・遺伝学的にみた重要性，希少野生動植物保護シンポジウ
ム「サクラソウ保護を通した自然再生」，米子，２００５.５

IshihamaF.,UenoS.,TsumuraY.,WashitaniI.:Fine-scalegeneticstructuresinanendageredperennialPrimula
sieboldiiunderdifferentsiteconditions,ESA９０thAnnu.Meet.(PosterSession),Montreal,２００５.８

石濱史子：絶滅危惧植物サクラソウの種子繁殖に対する空間構造の影響，シンポジウム「生物資源の数理モデリ
ング：遺伝子から水産資源まで」，静岡，２００５.８

IshihamaF.,UenoS.,TsumuraY.,WashitaniI.:Geneticstructuresandeffectofinbreedingdepressionontheseed
reproductioninfragmentedpopulationsofanendangeredherb,Primulasieboldii,３rdOkazakiBiol.Conf.— TheBiol.
Extinction２—,Okazaki,２００６.３

田中良典，石濱史子，鷲谷いづみ：サクラソウの繁殖成功に対するクローンサイズ・モルフ比の影響，第５３回
日本生態学会大会（ポスター発表），新潟，２００６.３

沖野祥平，岩崎一弘，矢木修身，田中秀夫：固定化水銀還元細菌を用いた塩化第二水銀の除去，日本農芸化学会
２００１年度大会，京都，２００１.３

菊池 健，岩崎一弘，矢木修身，高村義親，杉原麻生，中嶋睦安：TCE分解菌におけるメタンモノオキシゲ
ナーゼ遺伝子の転写に及ぼす各種因子の影響，日本農芸化学会２００１年度大会，京都，２００１.３

斉藤 智，伊藤くみ，岩崎一弘，矢木修身：繰り返し２倍希釈法によるメタン資化性細菌の群集構造解析，日本
農芸化学会２００１年度大会，京都，２００１.３

IwasakiK.,SaekiS.,HashimotoA.,YagiO.:Developmentofcompletetrichloroethylenedegradationsystembya
mixedcultureofMethylocystissp.MandPseudomonassp.SS１,Pseudomonas２００１,Brussels,２００１.９

沖野祥平，岩崎一弘，矢木修身，田中秀夫：固定化水銀還元細菌による連続的な塩化第二水銀の除去，日本生物
工学会平成１３年度大会，甲府，２００１.９

SaekiS.,IwasakiK.,KurisuF.,YagiO.:CompletedegradationoftrichloroethylenebyamixedcultureofMethylocystis
sp.strainMandatrichloroacetate-degradingbacteriumPseudomonassp.starainSS１,Int.WaterAssoc.Conf.Water
WastewaterManag.Dev.Ctry.,KualaLumpur,２００１.１０

大久保紀男，岩崎一弘，橋本顯子，矢木修身：Mycoacteriumsp.TA５株によるメチルt-ブチルエーテル（MTBE）
の分解経路，環境バイオテクノロジー学会第１４回シンポジウム，東京，２００１.１０

鈴木智順，加藤啓史，斉藤 智，岩崎一弘，矢木修身，西村行正：畑土壌から分離されたメタン資化性菌の系統
解析，第１７回日本微生物生態学会，静岡，２００１.１１

岩崎一弘，矢木修身，菊池 健，高村義親，久保田克之，橋本 学：大型土壌・地下水ライシメータによるトリ
クロロエチレン汚染のバイオオーグメンテーション試験，第３６回日本水環境学会，岡山，２００２.３

菊池 健，岩崎一弘，高村義親，矢木修身：TCE分解菌におけるメタンモノオキシゲナーゼ遺伝子の転写に及
ぼすメタン量の影響，日本農芸化学会２００２年度大会，仙台，２００２.３

橋本顯子，岩崎一弘，中杉奈央，矢木修身：Mycobacteriumsp.TA２７株のTCE及びTCA分解の動力学的定数，第
３６回日本水環境学会，岡山，２００２.３

矢木修身，来栖 太，岩崎一弘：地下水汚染の原位置バイオレメディエーションによる飽和帯土壌の浄化，日本
農芸化学会２００２年度大会，仙台，２００２.３

YagiO.,KurisuF.,IwasakiK.:DevelopmentofthebioaugmentationtechnologytocleanupTCEcontaminatedsoiland
groundwaterusingamethaneutilizingbacterium,６thInt.Symp.Environ.Biotechnol.,Veracruz,２００２.６

新庄尚史，矢木修身，岩崎一弘：混合微生物系における特定微生物の定量評価手法，第５回日本水環境学会シン
ポジウム，府中，２００２.９

岩崎一弘，中杉奈央，大橋美保，矢木修身：原位置バイオレメディエーションを目指した不法投棄汚染地のバイ
オトリータビリティー試験，第３７回日本水環境学会年会，熊本，２００３.３

IwasakiK.,OkinoS.,YagiO.,TanakaH.:Developmentofabiologicalmercuryremovalsystem,InSituOn-Site
Bioremediation.７thInt.Symp.,Orlando,２００３.６
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岩崎一弘，中杉奈央，大橋美保，矢木修身：不法投棄汚染地のバイオトリータビリティー試験，第９回地下水・
土壌汚染とその防止対策に関する研究集会，つくば，２００３.６

岩崎一弘，中杉奈央，大橋美保，矢木修身：原位置バイオレメディエーションを目指したバイオトリータビリ
ティー試験及びその微生物群集解析，環境バイオテクノロジー学会第１９回シンポジウム・年会，東京，２００３.７

岩崎一弘：生き物を利用した環境浄化－バイオレメディエーション－，名古屋市環境科学研究所 平成１５年度環
境科学研究所調査研究発表会，名古屋，２００３.１１

岩崎一弘，中杉奈央，大橋美保，矢木修身，原田貴浩，中嶋睦安：霞ヶ浦湖水における組換え微生物の生態系影
響評価，第３８回日本水環境学会年会，札幌，２００４.３

青柳秀紀，米良信昭，中園 聡，岩崎一弘，斉木 博，田中秀夫：DNAマイクロアレイによる酵母プロトプラ
ストの包括的な遺伝子発現解析とその利用（第２報）－新規な酵素生産システムの開発－，日本農芸化学会２００４
年度大会，東広島，２００４.３

米良信昭，青柳秀紀，中園 聡，岩崎一弘，斉木 博，田中秀夫：DNAマイクロアレイによる酵母プロトプラ
ストの包括的な遺伝子発現解析とその利用（第１報）－プロトプラストの生物特性の解析－，日本農芸化学会
２００４年度大会，東広島，２００４.３

KurisuF.,NakamuraA.,IwasakiK.,YagiO.:TransportoftrichloroethylenedegradingbacteriumMethylocystissp.strain
Minsoilaquifercolumnsanditsmodelanalysis,Int.Soc.Environ.Biotechnol.７thBienn.Symp.,Chicago,２００４.６

YagiO.,OhkuboN.,IwasakiK.,HashimotoA.,KurisuF.:Biodegradationofmethyltert-butylether(MTBE)by
Mycobacteriumspp.,Int.Soc.Environ.Biotechnol.７thBienn.Symp.,Chicago,２００４.６

岩崎一弘，米良信昭，矢木修身，原田貴浩，内山裕夫：組換え微生物の微生物多様性への影響評価，環境バイオ
テクノロジー学会第２２回シンポジウム（ポスター発表），東京，２００４.７

矢木修身，奥田喜弘，栗栖 太，岩崎一弘：生物多様性に及ぼす組換え生物の影響評価プロジェクトの概要，第
２０回日本微生物生態学会，仙台，２００４.１１

岩崎一弘，村上達也，岡田光正，原田貴浩，内山裕夫，矢木修身：分子生物学的手法による組換え微生物の微生
物生態系影響評価試験，第３９回日本水環境学会年会，千葉，２００５.３

岩崎一弘，矢木修身：環境省による組換え体の生物多様性影響評価研究プロジェクト，日本農芸化学会２００５年
度大会，札幌，２００５.３

原田貴浩，岩崎一弘，内山裕夫，村上達也，岡田光正，矢木修身：遺伝子組換え微生物の微生物多様性への影響
評価，日本農芸化学会２００５年度大会，札幌，２００５.３

奥田喜弘，栗栖 太，矢木修身，岩崎一弘，木本健一郎，砂入道夫，中嶋睦安：Pseudomonas属及び湖沼水中の
細菌のプラスミドDNA取り込み頻度，環境バイオテクノロジー学会第２５回シンポジウム（ポスター発表），東
京，２００５.６

岩崎一弘，原田貴浩，内山裕夫，村上達也，矢木修身：環境省地球環境研究推進費で実施している組換え微生物
の影響評価試験，環境バイオテクノロジー学会第２５回シンポジウム（ポスター発表），東京，２００５.６

岩崎一弘，大橋美保，中杉奈央，矢木修身：不法投棄汚染修復サイトの微生物群集構造解析，環境バイオテクノ
ロジー学会第２５回シンポジウム（ポスター発表），東京，２００５.６

米良信昭，岩崎一弘：塩化第二水銀およびトリクロロエチレンの及ぼす土壌微生物生態系への影響評価，環境バ
イオテクノロジー学会第２５回シンポジウム（ポスター発表），東京，２００５.６

奥田喜弘，来栖 太，矢木修身，岩崎一弘：湖沼水中微生物へのプラスミド伝達，第２１回日本微生物生態学会，
福岡，２００５.１０

岩崎一弘，原田貴浩，内山裕夫，矢木修身：微生物多様性に及ぼす組換え微生物の影響，第２１回日本微生物生
態学会，福岡，２００５.１０

IwasakiK.,NakasugiN.,YagiO.:Biotreatabilitystudyforevaluatingthepotentialofbioremediationatillegaldumping
site,PACIFICHEM２００５(PosterSession),Honolulu,２００５.１２

KongH.,IwasakiK.,InabaK.:Merit/demeritofwashing-reagent-injectionmethodforremediationofsubsurface
pollutionwithDNAPL,PACIFICHEM２００５,Honolulu,２００５.１２
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持丸華子，松尾 勝，内山裕夫：塩素処理によって引き起こされたVNC菌体の回復条件の検討，第１８回日本微
生物生態学会，津，２００２.１１

GokaK.:InfluencesofInvasiveEuropeanbumblebeeontheJapanesenativespecies.,Exp.ApproachesConserv.Biol.
UCLA,losAngels,USA,２００１.９

五箇公一：マルハナバチ利用の生態系問題について，第７回マルハナバチ利用技術研究会，東京，２００１.１１

五箇公一：セイヨウオオマルハナバチの導入に伴う生態系への影響を巡る諸問題，農業環境技術研究所昆虫研究
グループ・シンポジウム「導入昆虫の生態系への影響とその評価法」，つくば，２００１.１２

五箇公一，小島啓史：輸入クワガタの脅威－クワガタムシ商品化に関わる生態学的問題－，第４６回日本応用動
物昆虫学会大会，東京，２００２.３

五箇公一，小島啓史：輸入クワガタの脅威－クワガタムシ商品化に関わる生態学的問題－，第４９回日本生態学
会大会，仙台，２００２.３

五箇公一：化学農薬のリスクと生物農薬のリスク，第４９回日本生態学会大会事由集会「化学農薬と生物農薬，
どちらが生物多様性に優しいのか？」，仙台，２００２.３

上杉龍士，五箇公一，刑部正博：遺伝的変異維持における遺伝子流動の効果－ナミハダニ実験個体群による検
証－，第４６回日本応用動物昆虫学会大会，東京，２００２.３

浅沼友子，五箇公一，鷲谷いづみ，米田昌浩，丹羽里美：輸入マルハナバチの脅威－マルハナバチの商品化に伴
う生態学的問題，第４６回日本応用動物昆虫学会大会，東京，２００２.３

浅沼友子，五箇公一，鷲谷いづみ，米田昌浩，丹羽里美：輸入マルハナバチの脅威－マルハナバチの商品化に伴
う生態学的問題，第４９回日本生態学会大会，仙台，２００２.３

五箇公一：小笠原におけるセスジユスリカの遺伝的固有性，第１３回ユスリカ研究集会，潮来，２００２.５

GokaK.,OkabeK.,YonedaM.,NiwaS.:Bumblebeecommercializationhascausedinternationalmigrationofparasitic
mits.,１１thInt.Congr.Acarol.,Merida,Mexico,２００２.９

五箇公一，小島啓史：輸入クワガタの生態学的問題－遺伝的攪乱と寄生生物の持ち込み－，日本昆虫学会第６２
回大会，富山，２００２.９

五箇公一：農薬開発研究と侵入生物研究を通してみてきたリスク生態学－生産者サイドと評価者再度の両側に
たって－，第１８３回昆虫学土曜セミナ－，岡山，２００２.１１

五箇公一：輸入昆虫の生態影響－ペット用外国産クワガタムシの輸入をめぐって，大阪女子大学２００２年度地域
生態系共同研究プロジェクト研究集会「生物多様性の理解と保全」，堺，２００２.１２

五箇公一，小島啓史：クワガタムシの商品化に関わる生態学的問題－遺伝的撹乱と寄生性ダニ持ち込みの実態に
ついて－，第５０回日本生態学会大会，つくば，２００３.３

五箇公一，小島啓史：輸入クワガタの生態リスク，第４７回日本応用動物昆虫学会大会，盛岡，２００３.３

上杉龍士，五箇公一：作用機構の異なる薬剤間の「見かけ上の交差抵抗性」－殺ダニ剤クロルフェナピルとエト
キサゾ－ルを例に－，第４７回日本応用動物昆虫学会大会，盛岡，２００３.３

上杉龍士，谷 尚樹，津村義彦，五箇公一，西廣 淳，鷲谷いづみ：絶滅危惧植物アサザのマイクロサテライト
マーカーの開発とその多型性，第５０回日本生態学会大会，つくば，２００３.３

丹羽里美，五箇公一，大矢陽一，米田昌浩：マルハナバチの商品化に伴う生態学的問題－マルハナバチの遺伝的
分化の実態及び寄生生物が及ぼす影響－，第４７回日本応用動物昆虫学会大会，盛岡，２００３.３

丹羽里美，五箇公一，大矢陽一，米田昌浩：マルハナバチの商品化に伴う生態学的問題－マルハナバチの遺伝的
分化の実態及び寄生生物が及ぼす影響－，第５０回日本生態学会大会，つくば，２００３.３

五箇公一：日本のクワガタムシ，外国のクワガタムシ，第１回キョロロ講座，松之山，２００３.８

GokaK.:GeneticdisturbancecausedbycommercializationofstagbeetlesinJapan,Int.symp.Endo-SymbiosisMol.
Evol.Insects,Tsuchiura,Japan,２００３.１０

古角詩香，五箇公一，岡部貴美子，小島啓史：クワガタムシ商品化にまつわる生態学的トピック（その２）－ク
ワガタムシに寄生するダニ－，第１２回日本ダニ学会大会，那覇，２００３.１０
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五箇公一，小島啓史：クワガタムシ商品化にまつわる生態学的トピック（その１）－遺伝的攪乱および寄生性ダ
ニの持ち込み－，第１２回日本ダニ学会大会，那覇，２００３.１０

五箇公一：外来昆虫の引き起こす問題－外国産クワガタムシの輸入をめぐって，第１５回環境動物昆虫学会年次
大会シンポジウム，堺，２００３.１１

五箇公一：外国産クワガタムシの大量輸入がもたらす生態リスク，日本分類学会連合第３回シンポジウム，東
京，２００４.１

五箇公一：クワガタムシ－商品化による遺伝子攪乱，シンポジウム「生態学からみた野生生物の保護と法律」，
東京，２００４.２

五箇公一：外来種感染の侵入路究明に期待集める移入種DNAマップ，東京テクノフォーラム２１第７５回研究交流
会，東京，２００４.２

Sanchez-bayoF.，五箇公一，本山直樹：Changesintheecologyofricepaddiesduetotoxicchemicals，第４９回日本
応用動物昆虫学会大会，町田，２００４.３

古角詩香，五箇公一，岡部貴美子，小島啓史：クワガタムシ商品化に関する生態学的トピック－国内および外国
産クワガタムシに寄生するダニ，第４８回日本応用動物昆虫学会大会，京都，２００４.３

五箇公一：クロロニコチニル系浸透移行性殺虫剤の生態リスク，第４８回日本応用動物昆虫学会大会，京都，
２００４.３

五箇公一：外来種新法と輸入昆虫問題，第４８回日本応用動物昆虫学会大会，京都，２００４.３

五箇公一，小島啓史：クワガタムシ商品化に関する生態学的トピック－ヒラタクワガタにおける生殖隔離機構の
進化，第４８回日本応用動物昆虫学会大会，京都，２００４.３

小島啓史，五箇公一：クワガタの個体変異の原因調査研究，第４８回日本応用動物昆虫学会大会，京都，２００４.３

五箇公一：外来昆虫の導入に伴う寄生性ダニの侵入，分子共種分化解析，日本生物地理学会第５９回年次大会シ
ンポジウム，東京 ２００４.４

GokaK.:GeneticdisturbancecausedbycommercializationofstagbeetlesinJapan.,２２ndInt.Congr.Entomol.,
Brisbane,２００４.８

TodaM.,TokidaK.,KoideK.,TakamuraK.,GokaK.:ExhibitionofJapaneseIASdatabaseontheinternet,Int.Conf.
Assess.ControlBiol.InvasionRisks,Yokohama,２００４.８

五箇公一：クワガタムシの商品化がもたらす生態リスク，第５１回日本生態学会大会，釧路，２００４.８

五箇公一，岡部貴美子，小島啓史：クワガタムシとクワガタナカセの分子共種分化，第１３回日本ダニ学会大会，
奈良，２００４.９

五箇公一：インパクトのあるプレゼンテーションテクニック，千葉県農業総合研究センターゼミナール，千葉，
２００４.１０

五箇公一：外来生物新法と輸入昆虫，生物的防除研究会，東京，２００４.１０

五箇公一：昆虫輸入がもたらす随伴侵入生物のリスク－セイヨウオオマルハナバチと外国産クワガタムシを例と
して－，第６回昆虫病理研究会シンポジウム，富士吉田，２００４.１０

五箇公一：侵入昆虫の生態リスクと外来生物法，第１回COE昆虫科学セミナー，京都，２００４.１０

五箇公一：インパクトのあるプレゼンテーションテクニック，千葉県農業総合研究センターゼミナール，千葉，
２００４.１０

五箇公一：外来生物新法と輸入昆虫，生物的防除研究会，東京，２００４.１０

五箇公一：輸入昆虫にみる日本の外来種問題－誰がために生物多様性はある－，岐阜大学応用生物科学部特別講
演会，岐阜，２００４.１０

五箇公一：クワガタムシの商品化がもたらす生態リスク，日本鞘翅学会第１７回大会，小田原，２００４.１１

五箇公一：輸入昆虫にみる日本の外来種問題－誰がために生物多様性はある－，岐阜大学応用生物科学部特別講
演会，岐阜，２００４.１１

五箇公一：輸入生物のリスク，日本学術会議第８回植物保護・環境シンポジウム，東京，２００４.１１

―７０―

発表者・題目・学会等名称・開催都市名・年月

―――――――――――――――――――――――――――――――――――――――――――――――――――



GokaK.:BiologicalinvasioncausedbycommercializationofstagbeetlesinJapan.,IIMiniSymposiumatUCDavis,
Davis,２００４.１２

GokaK.:BiologicalinvasioncausedbycommercializationofstagbeetlesinJapan,２ndMiniSymp.UCDavis,Davis,
２００４.１２

Sanchez-bayoF.,五箇公一,本山直樹:Changesintheecologyofricepaddiesduetotoxicchemicals，第４９回日本応
用動物昆虫学会大会，町田，２００５.３

宮田 文，五箇公一，後藤哲雄：ナミハダニ野外個体群における殺ダニ剤感受性の遺伝的変異と交差抵抗性，第
４９回日本応用動物昆虫学会大会，町田，２００５.３

五箇公一，岡部貴美子，小島啓史：ダニに歴史あり（パート１）－分子で見たクワガタムシと寄生ダニの共種分
化－，第４９回日本応用動物昆虫学会大会，町田，２００５.３

五箇公一，岡部貴美子，小島啓史：ダニに歴史あり（パート２）－形態で見たクワガタムシと寄生ダニの種分
化－，第４９回日本応用動物昆虫学会大会，町田，２００５.３

小久保望，徳永幸彦，五箇公一，浅沼友子：マイクロサテライトDNAを用いたマルハナバチ単数推定アルゴリ
ズム，第４９回日本応用動物昆虫学会大会，町田，２００５.３

小久保望，徳永幸彦，五箇公一：マイクロサテライトDNAを用いたマルハナバチの単数推定アルゴリズムの構
築，第５２回日本生態学会，大阪，２００５.３

小島啓史，五箇公一：クワガタ雄の個体変異の適応的意味，第４９回日本応用動物昆虫学会大会，町田，２００５.３

GokaK.:Ecologicalriskscausedbyexoticstagbeetlesinjapan.,APECWorkshopInvasiveAlienSpecies,Beijing,
２００５.９

五箇公一：導入昆虫の法的対応について，日本昆虫学会第６５回大会，岡山，２００５.９

GokaK.:Ecologicalriskscausedbyintoroducedinsects-ThecaseofEuropeanbumblebeeandexoticstagbeetles,
２２ndsymp.Soc.Popul.Ecol.,Katayamadu(Kaga),２００５.１０

五箇公一：化学物質生態影響評価に対して生態学者ができること，農業環境技術研究所オープンセミナー「農薬
の生態影響評価の現状と問題点」，つくば，２００５.１１

高村健二：河川流域の陸上環境と水生生物相との関連，第４９回日本生態学会大会，仙台，２００２.３

高村健二，森 誠一：淡水魚イトヨの地域個体群類縁関係を推定する，第５０回日本生態学会大会，つくば，
２００３.３

山本祥一郎，森田健太郎，北野 聡，小泉逸郎，前川光司，高村健二：ミトコンドリアDNA多型に基づくイワ
ナの遺伝的な特徴，平成１５年度日本水産学会大会，東京，２００３.４

高村健二：日本各地のオオクチバスの遺伝子塩基配列変異－移入・分布拡大との関連，２００３年度日本魚類学会
年会，京都，２００３.１０

TodaM.,TokidaK.,KoideK.,TakamuraK.,GokaK.:ExhibitionofJapaneseIASdatabaseontheinternet,Int.Conf.
Assess.ControlBiol.InvasionRisks,Yokohama,２００４.８

高村健二：生息確認地点だけによったメダカ生息適地推定－茨城県南部１９６０-７０年代の例，第５１回日本生態学会
大会，釧路，２００４.８

高村健二，五箇公一，戸田光彦，常田邦彦，小出可能：インターネットを通じて公開される侵入生物データベー
スとその概要，第５２回日本生態学会大会，大阪，２００５.３

高村健二：日本産ブラックバスにおけるミトコンドリアDNAハプロタイプの分布，２００５年度日本魚類学会年会，
仙台，２００５.９

高村健二，森 誠一：日本各地のイトヨ個体群のマイクロサテライトによる遺伝的多様性診断，淡水魚保全シン
ポジウム岐阜大会，２００５.１１

高村健二：魚類個体群を用いた河川生態系の分断化影響評価，第５３回日本生態学会大会，新潟，２００６.３

高村典子，角野康郎，福島路生，中川 惠，金 白虎：沈水植物群落の喪失とその役割について－釧路湿原３湖
沼の事例，第９回世界湖沼会議，大津，２００１.１１
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高村典子：ため池から生物多様性の保全を考える，第４回自然系調査研究機関連絡会議，つくば，２００１.１２

高村典子：魚が変える湖の環境－ワカサギの導入で透明度が下がった十和田湖とその保全策，第４３回水環境学
会セミナー「外来種と水害生態系」，東京，２００２.２

加藤秀男，高村典子，角野康郎，三橋弘宗，田中哲夫，村上俊明：景観と植生の異なったため池における底生動
物相の比較，第４９回日本生態学会大会，仙台，２００２.３

高村典子，中川 惠，角野康郎，三橋弘宗，田中哲夫，青木典司，村上俊明：ため池の景観・植生と水質・生物
群集の関係（予報），第４９回日本生態学会大会，仙台，２００２.３

WangJ.,XieP.,TakamuraN.,TangH.,XieL.:Themechanismofpicoplanktondominance-acomparativeecological
studyonwatersofdifferenttrophicstructuresandonexperimentalenclosures,１１thInt.Symp.RiverLakeEnviron.,
Suwa,２００２.７

高村典子：霞ヶ浦のプランクトンの変動特性について，霞ヶ浦工事事務所，土浦，２００２.８

高村典子：ため池から生物多様性の保全を考える（１）研究のねらい，日本陸水学会第６７回大会，府中，２００２.９

中川 惠，高村典子，角野康郎，三橋弘宗，田中哲夫，村上俊明：ため池から生物多様性の保全を考える（２）
プランクトン群集を決める要因，日本陸水学会第６７回大会，府中，２００２.９

加藤秀男，高村典子，角野康郎，三橋弘宗，田中哲夫，中川 惠，村上俊明：ため池から生物多様性の保全を考
える（３）底生動物群集を決める要因，日本陸水学会第６７回大会，府中，２００２.９

青木典司，角野康郎，三橋弘宗，田中哲夫，村上俊明，中川 惠，高村典子：ため池から生物多様性の保全を考
える（４）トンボ群集を決める要因，日本陸水学会第６７回大会，府中，２００２.９

高村典子：釧路湿原３湖沼の水質並びに生態系の劣化について，環境省東北海道事務所主催研究会，釧路，
２００３.１

加藤秀男，高村典子，角野康郎，三橋弘宗，田中哲夫，中川 惠，村上俊明：ため池の底生動物群集，特に周辺
の土地利用及び水草植生との関係，日本生態学会第５０回大会，つくば，２００３.３

加藤秀男，高村典子，角野康郎，三橋弘宗，田中哲夫：２００３景観と植生の異なったため池における底生動物相
の比較，第５０回日本生態学会大会，つくば，２００３.３

高村典子，青木典司，三橋弘宗，田中哲夫，角野康郎，中川 惠：ため池に出現するトンボ群集の座標付け，日
本生態学会第５０回大会，つくば，２００３.３

高村典子：浅い湖沼の生態系の保全，その意味と方法，印旛沼水質保全協議会及び手賀沼水質浄化対策協議会共
催平成１４度研究会，我孫子，２００３.３

NakamuraK.,KayabaY.,OzawaT.,NishihiroJ.,TakamuraN.,SagoJ.:Howdosubmergedplantsaffectwaterqualityin
largeexperimentalponds?,４６thConf.GreatLakesRes./１０thWorldLakeConf.,Chicago,２００３.６

高村典子，中川 惠，加藤秀男，三橋弘宗，田中哲夫，角野康郎，青木典司：ため池の生物多様性の維持機構と
その保全，日本陸水学会第６８回大会，岡山，２００３.９

中川 惠，高村典子，前園泰徳，小林頼太，宮下 直，加藤秀男：ヒシが水質，プランクトンおよびベントスに
与える影響，日本陸水学会第６８回大会，岡山，２００３.９

高村典子，西廣 淳，中村圭吾：水辺移行帯修復・再生技術の開発，平成１５年度霞ヶ浦浄化技術研究会「都市
エリア・環境技術開発プロジェクトとの交流」霞ヶ浦浄化技術検討会，つくば，２００３.１０

高村典子：健全な湖沼生態系を持続的に維持していけるような湖沼管理へ，沿岸学会第１６回シンポジウム「八
郎潟の現状と今後の課題」，秋田，２００３.１０

高村典子：湖沼生態系の評価とモニタリング，第６回水源地生態研究セミナー，北九州，２００３.１０

津田久美子，高村典子，藤井義晴：藍藻類の異常増殖（アオコ）を抑制する水生植物検索の為のバイオアッセイ
法の検討，日本農芸化学関東支部２００３年度大会，府中，２００３.１０

高村典子：健全な湖沼生態系を持続的に維持していけるような湖沼管理へ，第９回閉鎖性水域セミナー，金沢，
２００３.１１

高村典子：湖と私たちのくらし，こども国連環境会議，東京，２００３.１１
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高村典子：「ため池の保全と評価への取り組み」趣旨説明，ミニシンポジウム「ため池の評価と保全への取り組
み」，つくば，２００３.１２

三橋弘宗，高村典子，青木典司，角野康郎：ため池周辺のランドスケープからみたハビタット評価，ミニシンポ
ジウム「ため池の評価と保全への取り組み」，つくば，２００３.１２

田渕俊雄，高村典子，黒田久雄：ため池の水源特性からみた多様性と水質予測，ミニシンポジウム「ため池の評
価と保全への取り組み」，つくば，２００３.１２

藤井義晴，津田久美子，高村典子：アオコを抑制する水生植物検索の為のバイオアッセイ法の検討，ミニシンポ
ジウム「ため池の評価と保全への取り組み」，つくば，２００３.１２

津田久美子，藤井義晴，高村典子：バイオアッセイによる藍藻類の増殖を抑制する植物の検索，日本農芸化学会
２００４年度大会，東広島，２００４.３

高村典子：湖沼生態系の再生に必要な研究－釧路湿原達古武沼再生への取り組みから，第５１回日本生態学会大
会，釧路，２００４.８

辻 ねむ，高村典子，中川 惠，野坂拓馬，渡辺雅子，若菜 勇：釧路湿原達古武沼の水草はなぜ減少したの
か？－光環境からの検討－，第５１回日本生態学会大会，釧路，２００４.８

渡辺雅子，野坂拓馬，若菜 勇，辻 ねむ，高村典子，中川 惠，五十嵐聖貴，三上英敏，石川 靖，上野洋
一，角野康郎：達古武沼水草の群落構造，第５１回日本生態学会大会，釧路，２００４.８

米倉竜次，高村典子，西廣 淳：外来魚ブルーギルの除去による沈水植物群落の再生，第５１回日本生態学会大
会，釧路，２００４.８

三上英敏，石川 靖，上野洋一，高村典子，若菜 勇：釧路湿原達古武沼における釧路川からの逆流水につい
て，日本陸水学会第６９回大会，新潟，２００４.９

上野洋一，三上英敏，石川 靖，高村典子，中川 惠，五十嵐聖貴，若菜 勇，辻 ねむ，伊藤富子，仲島広
嗣：釧路湿原達古武沼の底泥粒度分布に対する影響因子，日本陸水学会第６９回大会，新潟，２００４.９

高村典子：ため池の生物多様性の維持機構－兵庫県南西部のため池調査から，シンポジウム 里山にあるため池
の保全を考える－宍塚大池を事例として，土浦，２００４.１１

高村典子：釧路湿原達古武沼の再生シナリオに向けての問題点，持続可能性を築く「市民・研究者協働による生
物多様性モニタリング」の研究 第３回研究報告会，土浦，２００４.１１

高村典子：「湖沼のエコシステム－持続可能な利用と保全をめざして」，第４回国立環境研究所友の会交流セミ
ナー，東京，２００５.１

五十嵐聖貴，中川 惠，高村典子，辻 ねむ，若菜 勇：達古武沼におけるプランクトンの分布特性，第５２回
日本生態学会大会，大阪，２００５.３

高村典子，若菜 勇，中村太士：達古武沼の現状診断と再生シナリオ，第５２回日本生態学会大会，大阪，
２００５.３

若菜 勇，辻 ねむ，野坂拓馬，高村典子，中川 惠，上野洋一，渡辺雅子：水草の変遷と分布特性，第５２回
日本生態学会大会，大阪，２００５.３

小原直美，津田久美子，荒谷 博，平舘俊太郎，高村典子，藤井義晴：シアノバクテリア増殖抑制を行うアレロ
パシー物質の探索，日本農芸化学会２００５年度大会，札幌，２００５.３

松崎慎一郎，西川 潮，高村典子，鷲谷いづみ：移行帯の食物網における底生魚の生態的影響：沈水植物の保全
ならびに微小動物群集への影響，第５２回日本生態学会大会，大阪，２００５.３

西川 潮，神山 塁，佐治あずみ，高村典子：外来ザリガニ（Pacifastacusleniusculus）の生態影響評価実験，第
５２回日本生態学会大会，大阪，２００５.３

中川 惠，高村典子，五十嵐聖貴，若菜 勇，辻 ねむ：達古武沼の水質分布特性，第５２回日本生態学会大会，
大阪，２００５.３

中島久男，高村典子：達古武沼生態系のカタストロフ遷移モデル，第５２回日本生態学会大会，大阪，２００５.３

仲島広嗣，西川 潮，高村典子，神山 塁，中川 惠，若菜 勇，蛭田眞一：達古武沼における外来ザリガニ
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（Pacifastacusleniusculus）の分布，第５２回日本生態学会大会，大阪，２００５.３

渡辺貴史，高村典子：兵庫県東播磨南部地域における水生植物保全に対するため池管理者の意識，農村計画学
会２００５年度春期大会学術研究発表会，東京，２００５.４

渡辺貴史，高村典子：兵庫県東播磨南部地域における水生植物保全に対するため池管理者の意識，農村計画学
会２００５年度春期大会学術研究発表会，東京，２００５.４

藤井義晴，小原直美，津田久美子，松山 稔，高村典子：他感作用によりアオコを抑制する可能性のある水生植
物・ため池周辺植生の探索，第４４回日本雑草学会大会，名古屋，２００５.４

UsioN.,KamiyamaR.,SajiA.,TakamuraN.:Strongimpactsofinvasivecrayfishonalittorallakecommunity:rolesof
ecosystem engineeringandsize,Ecol.Soc.Am.(ESA)９０thAnn.Meet.Jt.HeldIXInt.Cong.Ecol.(INTECOL),
Montreal(Canada),２００５.８

宇田川弘勝，高村典子：霞ヶ浦懸濁物質の化学・鉱物組成，日本陸水学会第７０回大会，大阪，２００５.９

高村典子：湖沼生態系におけるレジリエンスとレジーム・シフト－野外観察と実証実験から，日本数理生物学会
第１５回大会，横浜，２００５.９

松崎慎一郎，西川 潮，高村典子，鷲谷いづみ：放流コイの生態的影響とカタストロフィック・シフト，第２２
回個体群生態学会シンポジウム，加賀，２００５.１０

高村典子：ため池の生物多様性評価，平成１７年度名古屋市環境科学研究所調査研究発表会，名古屋，２００６.１

JangM.H.,HaK.,JungJ.M.,TakamuraN.:Changesinmicrocystinproductionofcyanobacteriaexposedtodifferential
zooplanktondensitiesandinfo-chemicalconcentrationsreleasedbyzooplankton,５３rdAnnu.Meet.Ecol.Soc.Jpn.,
Niigata,２００６.３

高村典子，中川 惠，五十嵐聖貴，仲島広嗣，若菜 勇，伊藤富子：炭素・窒素安定同位体比による達古武沼生
態系の評価，第５３回日本生態学会大会，新潟，２００６.３

松崎慎一郎，西川 潮，高村典子，鷲谷いづみ：底泥撹乱者bioturbatorの生態的影響：コイvs.ザリガニ，第５３
回日本生態学会大会，新潟，２００６.３

竹中明夫：「鬼の居ぬ間」メカニズムは森の木々の共存を促進するか？，日本生態学会第５０回大会，つくば，
２００３.３

竹中明夫：森林の個体ベースモデルを使った多種共存系の動態の解析，日本植物学会第６７回大会，札幌，
２００３.９

北本尚子，上野真義，津村義彦，竹中明夫，鷲谷いづみ，大澤良：サクラソウ野生集団の空間的遺伝構造と遺伝
子流動，第５１回日本生態学会大会，釧路，２００４.８

竹中明夫：植物の多種共存と種の分布範囲との密接な関係，第５２回日本生態学会大会，大阪，２００５.３

竹中明夫：森林のパターン：木の視点と森の視点，第２１回京都賞記念ワークショップ，京都，２００５.１１

TakenakaA.:Coexistenceandexclusionoftreespeciesinforests:testabilityoftheproposedmechanismsofspecies
coexistence,３rdOkazakiBiol.Conf.-TheBiol.Extinction２-,Okazaki,２００６.３

竹中明夫：稚樹のふるまいと森林の構造をモデルでつなぐ：特に多種の共存をめぐって，第５３回日本生態学会
大会，新潟，２００６.３

玉置雅紀，青野光子，中嶋信美，久保明弘，佐治 光：JCAAマクロアレイを利用したオゾン反応性遺伝子群の
探索，ワークショップ植物DNAアレイの作成と利用，木更津，２００１.７

AonoM.,KannaM.,KawashimaT.,KuboA.,TamaokiM.,NakajimaN.,SajiH.:Analysesofozone-sensitive
Arabidopsismutants.,６thFrench-Japaneseworkshopplantmol.Biol.,Prades,France,２００１.１０

AonoM.,KannaM.,KawashimaT.,KuboA.,TamaokiM.,NakajimaN.,SajiH.:Isolationandanalysesofozone-
sensitiveArabidopsismutants.,５thconf.oxygen,freeradicalsandoxidativestressinplants,Nice,France,２００１.１１

玉置雅紀，松山 崇，中嶋信美，青野光子，久保明弘，佐治 光：オゾンにより誘導されるWsの葉の可視障害
はエチレン生成により促進される，日本植物生理学会２００２年度年会，岡山，２００２.３

玉置雅紀，青野光子，中嶋信美，久保明弘，佐治 光：JCAAマクロアレイフィルターを利用したオゾン反応性
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遺伝子群の探索，日本植物生理学会２００２年度年会，岡山，２００２.３

浅井尚子，松山 崇，玉置雅紀，中嶋信美，久保明弘，青野光子，加藤友彦，田畑 哲 白野由美，柴田大輔，
林 浩昭，MullineauxP.M.，佐治 光：シロイヌナズナのサイトゾル型アスコルビン酸ペルオキシダーゼAPX１
破壊株の解析，日本植物生理学会２００２年度年会，岡山，２００２.３

玉置雅紀，中嶋信美，青野光子，久保明弘，佐治 光：cDNAマイクロアレイによる植物への環境影響のモニタ
リング手法の開発，大気環境学会第４３回大会 府中，２００２.９

神名麻智，久保明弘，玉置雅紀，中嶋信美，佐治 光，青野光子：シロイヌナズナ突然変異体を用いた植物の環
境ストレス耐性機構の解明，大気環境学会第４３回大会，府中，２００２.９

玉置雅紀，中嶋信美，青野光子，久保明弘，松山 崇，佐治 光：シロイヌナズナcDNAマクロアレイを用いた
オゾン反応性遺伝子群の発現を促すシグナル経路の相互作用の解析，日本植物生理学会２００３年度年会/第４３回
シンポジウム，東大阪，２００３.３

神名麻智，久保明弘，玉置雅紀，中嶋信美，佐治 光，青野光子：シロイヌナズナ突然変異体を用いた植物の環
境ストレス耐性機構の解明，日本植物生理学会２００３年度年会，東大阪，２００３.３

青野光子，神名麻智，川島朋子，久保明弘，玉置雅紀，中嶋信美，佐治 光：オゾン感受性シロイヌナズナ突然
変異体の単離と解析，日本植物生理学会２００３年度年会，東大阪，２００３.３

TamaokiM.,MatsuyamaT.,KannaM.,NakajimaN.,KuboK.,AonoM.,SajiH.:DifferentialO３sensitivityamong
Arabidopsisaccessionsanditsrelevancetoethylenesynthesis,PlantBiology２００３,Hawaii,USA,２００３.７

玉置雅紀，高橋隼人，中嶋信美，久保明弘，青野光子，安積良隆，佐治 光：シロイヌナズナの酸化的ストレス
に対する新規な初期応答機構，第４５回日本植物生理学会年会，東京，２００４.３

神名麻智，小川大輔，村田善則，RakwalR.，AgrawalK.，岩橋 均，久保明弘，玉置雅紀，中嶋信美，佐
治 光，青野光子：オゾン感受性シロイヌナズナ突然変異体を用いたジャスモン酸シグナル経路の解析，日本植
物生理学会２００４年度年会，東京，２００４.３

Morita-YamamuroC.,TsutsuiT.,SatoM.,TamaokiM.,OgawaD.,MatsuuraH.,YoshiharaT.,SonodaY.,IkedaA.,
UyedaI.,YamaguchiJ.:TheArabidopsisgeneCAD１controlsprogrammedcelldeathintheplantinnateimmune
systemandencodesaproteincontainingaMACPFdomain,１５thInt.Conf.ArabidopsisRes.,Beline,２００４.７

玉置雅紀：DNAアレイを用いた遺伝子発現プロファイルによる植物の環境ストレスモニタリング手法の開発，
環境バイオテクノロジー学会第２２回シンポジウム，東京，２００４.７

玉置雅紀，松山 崇，中嶋信美，青野光子，久保明弘，佐治 光：DNAアレイ法を用いた植物の環境ストレス
診断手法の開発，日本植物学会第６８回大会，藤沢，２００４.９

五百城幹英，玉置雅紀，中嶋信美，馳澤盛一郎，近藤矩朗：B領域紫外線がキュウリ葉の形態に及ぼす影響，日
本植物学会第６８回大会，藤沢，２００４.９

山室千鶴子，筒井友和，佐藤昌直，玉置雅紀，小川大輔，松浦英幸，吉原照彦，池田 亮，上田一郎，山口淳
二：恒常的細胞死形質変異株cad１の単離と解析，日本植物学会北海道支部第５０回大会，札幌，２００４.９

田中洋子，佐野俊夫，玉置雅紀，中島信美，馳澤盛一郎，近藤矩朗：シロイヌナズナのABAによる気孔閉鎖に
対するエチレンの阻害作用について，日本植物学会 第６８回大会，藤沢，２００４.９

AonoM.,KannaM.,OgawaD.,MurataY.,RakwalR.,AgrawalK.,TamogamiS.,IwahashiH.,KuboA.,TamaokiM.,
NakajimaN.,SajiH.:Jasmonate-mediatedsignalingpathwayinanozone-sensitiveArabidopsismutant.,６thInt.Symp.
PlantResposesAirPollt.GlobalChange,Tsukuba,Japan,２００４.１０

KuboA.,BathulaS.,TamaokiM.,KannaM.,AonoM.,NakajimaN.,SajiH.:OZS１,ageneEncodingatransporter-like
proteininvolvedinozonetoleranceinArabidopsisthaliana.,６thInt.Symp.PlantResposesAirPollt.GlobalChange,
Tsukuba,Japan,２００４.１０

TamaokiM.,MatsuyamaT.,NakajimaN.,AonoM.,KuboA.,SajiH.:Anovelmethodfordiagnosisofplant
environmentalstressesusingacDNAmacroarray,６thInt.Symp.PlantResposesAirPollut.GlobalChange:Mol.Biol.
PlantProd.Ecosystem,Tsukuba,２００４.１０

玉置雅紀，今井裕恵，大島幸子，中嶋信美：マメ科植物の共生窒素固定に及ぼすビスフェノールA及び農薬類の
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影響，日本内分泌攪乱化学物質学会第７回研究発表会，名古屋，２００４.１２

吉田征司，玉置雅紀，中嶋信美，青野光子，久保明弘，鎌田 博，佐治 光：シロイヌナズナのアスコルビン酸
合成欠損変異体vtc１における酸化的ストレス障害発生メカニズム，第４６回日本植物生理学会年会，新潟，
２００５.３

玉置雅紀，MulpuriV.R.，KeithR.D.，中嶋信美，久保明弘，青野光子，佐治 光：シロイヌナズナCvi-０に由来
するオゾン耐性突然変異体の解析，第４６回日本植物生理学会年会，新潟，２００５.３

高橋隼人，玉置雅紀，中嶋信美，久保明弘，青野光子，鎌田 博，佐治 光：シロイヌナズナにおけるGST３遺
伝子の初期応答機構の解析，第４６回日本植物生理学会年会，新潟，２００５.３

山室千鶴子，筒井友和，浅田 裕，吉岡博文，玉置雅紀，小川大輔，松浦英幸，吉原照彦，池田 亮，山口淳
二：シロイヌナズナ恒常的細胞死形質変異株cad１の単離と解析，第４６回日本植物生理学会年会，新潟，２００５.３

田中洋子，佐野俊夫，玉置雅紀，中嶋信美，近藤矩朗，馳澤盛一郎：シロイヌナズナのアブシジン酸による気孔
閉鎖に対するエチレンの阻害作用，第４６回日本植物生理学会年会，新潟，２００５.３

TamaokiM.,TakahashiH.,NakajimaN.,AonoM.,KuboK.,SajiH.:AnalysisofearlyresponseforGlutathioneS-
transferase３(AtGST３)expressioninArabidopsisthaliana.,PlantBiol.２００５,Seattle,２００５.７
吉田征司，玉置雅紀，鹿野岳志，中嶋信美，青野光子，久保明弘，鎌田 博，井上康則，佐治 光：シロイヌナ
ズナの細胞質型DHARはオゾン耐性に関与する，第４６回大気環境学会年会，名古屋，２００５.９

田中洋子，佐野俊夫，玉置雅紀，中嶋信美，近藤矩朗，馳澤盛一郎：サイトカイニン，オーキシンはエチレンの
合成を介してABAによる気候閉鎖を阻害する，日本植物学会第６９回大会，富山，２００５.９

玉置雅紀，小川大輔，中嶋信美，青野光子，久保明弘，鎌田 博，佐治 光：オゾン感受性の異なるシロイヌナ
ズナを用いたQTL解析，第４７回日本植物生理学会年会，つくば，２００６.３

TsujiN.,TakadaY.:Newalgorithmsfortheirreplaceabilityindex:applicationtocoralreefs,FutureMar.Anim.Popul.
Jpn.Meet.(invited),Kyoto,２００４.１２

辻 宣行，辻 和希，菊池友則：社会性昆虫における順位制，第２３回日本動物行動学会，福岡，２００４.１２

高田宜武，辻 宣行，渋野拓郎，藤岡義三，大葉英雄，木村 匡，下池和幸，阿部 寧，橋本和正：置換不能度
をもちいたサンゴ礁保全候補地の生物群（サンゴ・海藻・魚）による相違，第５３回日本生態学会大会，新潟，
２００６.３

辻 和希，菊地友則，大西一志，諏訪部真友子，佐々木智基，川原健悟，日高雄亮，丸山 泉，川端俊一，
辻 宣行：アリ相からみた山原における林道とそのエッジ効果，第５３回日本生態学会大会，新潟，２００６.３

TsubakiY.:Aconditiondependentsignalandastatusdependentresponse,２７thInt.EthologicalConf.,Tubingen,２００１.８

辻 宣行，椿 宜高：Irreplaceabilityを用いた評価－「里山」の生物多様性－，第４９回日本生態学会大会，仙
台，２００２.３

椿 宜高：行動学の基礎と応用：相互リンクが新しい展開をうむ，日本動物行動学会２０回大会，東京，２００２.３

椿 宜高：野生生物の生息地の好適性評価と大スケール分布の地図化の試み：カワトンボを例に，第４９回日本
生態学会大会，仙台，２００２.３

椿 宜高：生物多様性の面からの都市再生：野生動物の生息地を広域地図上に表現する試み，自然共生型流域
圏・都市再生イニシアティブフォーラム，東京，２００２.６

TsubakiY.:Messagefromadragonfly-aconditiondependentsignalandastatusdependentresponse,８thINTECOLInt.
Congr.Ecol.Chang.World,Seoul,２００２.８

TsubakiY.:Habitatsuitabilityassessmentforacalopterygiddamselflyinawatershedlandscape,３rdWorldwide
DragonflyAssoc.Int.Symp.Odonatol.,Beechworth,２００３.１

辻 宣行，椿 宜高：種数による保全の優先度，２００３年度日本生態学会関東地区会例会，東京，２００３.２

中原美理，椿 宜高：アオモンイトトンボの野生系と近交系の繁殖力比較－交尾はいつまで有効か？，第５０回
日本生態学会大会，つくば，２００３.３

椿 宜高：生息場所としての複合生態系の地図化－森林と河川にまたがって生活するカワトンボ，第５０回日本
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生態学会大会，つくば，２００３.３

椿 宜高：カワトンボの色彩多型の遺伝様式と多型維持機構，２００３年度日本蜻蛉学会大会，佐賀，２００３.５

山肩重夫，椿 宜高：高速ビデオ映像を用いたカワトンボの求愛ディスプレイの解析，日本動物行動学会 第２２
回大会，札幌，２００３.１０

椿 宜高，辻 宣行：日本産トンボ全種の地理分布に関する検討－温量指数は種多様性をどれだけ説明するか，
第２１回個体群生態学会シンポジウム，つくば，２００３.１０

椿 宜高：ヒガシカワトンボ雌の産卵行動－配偶者選択と雄間闘争の影響，日本動物行動学会第２２回大会，札
幌，２００３.１０

TsujiN.,TsubakiY.:Regionalandlocalpredicitonsofanimalhabitatsinactuallandscapes,１stOkazakiBiol.Conf.Biol.
Extinction,Okazaki,２００４.１

NakaharaM.,TsubakiY.:Functionsofmultiplesperm-storesinfemalesofthedamselflyIschnurasenegalensis,２２nd
Int.Congr.Entomol.,Brisbane,２００４.８

TsubakiY.:EffectsofeugregarineparasitesonadultlongevityinthepolymorphicdamselflyMnaiscostalisSelys,２２nd
Int.Congr.Entomol.,Brisbane,２００４.８

TsujiN.,TakadaY.:Newalgorithmsfortheirreplaceabilityindex:applicationtocoralreefs,FutureMar.Anim.Popul.
Jpn.Meet.(invited),Kyoto,２００４.１２

加藤千尋，椿 宜高：ミヤマカワトンボの潜水産卵：なぜ長時間の潜水が必要なのか？，日本動物行動学会第
２３回大会，福岡，２００４.１２

辻 宣行，椿 宜高：非接触警護の代替戦略，日本動物行動学会第２３回大会，福岡，２００４.１２

鮫島由佳，椿 宜高：トンボの体温調節法における体サイズ依存性，第５２回日本生態学会大会（ポスター発
表），大阪，２００５.３

山肩重夫，椿 宜高：ヒガシカワトンボの産卵場所選択，第５２回日本生態学会大会（ポスター発表），大阪，
２００５.３

鐘築由香，永田尚志，椿 宜高：分子系統解析にもとづく日本産メジロの地理的個体群の把握，第５２回日本生
態学会大会，大阪，２００５.３

辻 宣行，椿 宜高：非接触警護の代替戦略：なわばりの空間構造の影響，第５２回日本生態学会大会，大阪，
２００５.３

椿 宜高，山肩重夫：コピー産卵と配偶者選択，第５２回日本生態学会大会，大阪，２００５.３

KadoyaT.,SudaS.,WashitaniI.,TsubakiY.:Spatialhetefogeneityofthedragonflyassemblagesinthelandscapescale:
assessmentsusingnewlycreatedsmallpondsastrapsinthecatchmentareaoflakeKasumigaura,４thWDAInt.Symp.
Odonatolog.,Pontevedra,Spain,２００５.７

TsubakiY.:Mappingpotentialhabitatsusingenvironmentalsurrogatemeasures:Importanceofforestsfordragonflies
inJapan,４thWDAInt.Symp.Odonatolog.,Pontevedra,Spain,２００５.７

NakaharaM.,TsubakiY.:Female’ssperm utilizationpatternfrom multiplesperm storageorgansinadamselfly
Ischnurasenegalensis,Int.Symp.SpermCompetitionReproductiveStrategies,Otaru,２００５.８

TsubakiY.:Sperm competitionandmultiplematingavoidancesinadamselflyMnaisnawai,Int.Symp.Sperm
CompetitionReproductiveStrategies,Otaru,２００５.８

鐘築由香，永田尚志，椿 宜高：ミトコンドリアDNAのコントロール領域とチトクロームbを用いた日本産メ
ジロ（Zosteropsjaponicus）の亜種間の系統関係，日本鳥学会２００５年度大会，松本，２００５.９

中原美理，椿 宜高：複数の精子貯蔵器官における精子保存と精子利用，第２２回個体群生態学会シンポジウム，
加賀，２００５.１０

鮫島由佳，椿 宜高：オオカワトンボのリフティングパワー：体温，飛翔筋量，脂肪貯蔵量の影響，第２４回日本
動物行動学会大会，三鷹，２００５.１１

山肩重夫，椿 宜高：オオカワトンボの求愛ディスプレイとfemalechoice，第２４回日本動物行動学会大会，三
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鷹，２００５.１１

中原美理，椿 宜高：メスの貯蔵精子量は多回交尾の指標となるか？，第２４回日本動物行動学会大会，三鷹，
２００５.１１

辻 宣行，椿 宜高：非接触警護の代替戦略：鳥による壊滅的な捕食の影響，第２４回日本動物行動学会大会，
三鷹，２００５.１１

保﨑有香，椿 宜高：脱糞量を利用したトンボ類の摂食量推定，第２４回日本動物行動学会大会，三鷹，２００５.１１

鮫島由佳，椿 宜高：繁殖戦略としての体温調節，第５３回日本生態学会大会（ポスター発表），新潟，２００６.３

中原美理，椿 宜高：メス精子貯蔵器官と精子競争からみた繁殖戦略の進化，第５３回日本生態学会大会（ポス
ター発表），新潟，２００６.３

五百城幹英，高橋真哉，中嶋信美，近藤矩朗：キュウリの光回復酵素遺伝子のクローニングとその解析，日本植
物学会第６５回大会，東京，２００１.９

大嶋幸子，小宇田智子，鈴木千枝子，芹澤滋子，EdmondsJ.S.，中嶋信美，森田昌敏：タバコ培養細胞BY-２及
びタバコ植物体XanthiNCによるBisphenolAの吸収，第４回日本内分泌攪乱化学物質学会，つくば，２００１.１２

小川大輔，中嶋信美，玉置雅紀，青野光子，久保明弘，鎌田 博，佐治 光：オゾン感受性タバコBelW３のオ
ゾン障害に対するTironの効果，日本植物生理学会２００２年度年会，岡山，２００２.３

NakajimaN.,TakahashiS.,TamaokiM.,KuboA.,AonoM.,SajiH.:EffectsofUV-Bradiationonseedlingsoftwo
SolidagovirgaureapopulationsfromtheMt.HakusanareaofJapan.,１stAsianConf.Photobiology,Hyogo,２００２.６

石川優一，刑部敬史，中嶋信美，佐治 光，伊藤裕司，市川裕章，亀谷寿昭，土岐精一：シロイヌナズナを用い
た塩基除去修復と相同組み換えの解析，日本遺伝学会第７４回大会，福岡，２００２.１０

大島幸子，中嶋信美，芹澤滋子，永野公代，EdmondsJ.S.，森田昌敏：BisphenolAを配糖化するタバコの
Glucosyltransferaseの性質，第５回日本内分泌攪乱化学物質学会，広島，２００２.１２

小川大輔，中嶋信美，玉置雅紀，青野光子，久保明弘，鎌田 博，佐治 光：オゾン曝露ストレスにおけるサリ
チル酸合成経路の特定とエチレンの関与，日本植物生理学会２００３年度年会，東大阪，２００３.３

中嶋信美，玉置雅紀，久保明弘，青野光子，佐治 光：タバコ由来のビスフェノールAグルコース配糖化酵素の
性質，日本植物生理学会２００３年度年会，東大阪，２００３.３

平良ひとみ，中嶋信美，矢部和夫，田口 哲：紫外線により誘発されたDNA損傷量とPSII電子伝達の量子収率
と紫外線吸収物質の経時変化，２００３年度日本海洋学会春季大会，東京，２００３.３

大島幸子，中嶋信美，EdmondsJ.S.，森田昌敏：BisphenolAのBY-２細胞による代謝物と様々な植物による吸収，
日本内分泌撹乱化学物質学会第６回研究発表会，仙台，２００３.１２

小川大輔，中嶋信美，玉置雅紀，青野光子，久保明弘，鎌田 博，佐治 光：オゾンを暴露したシロイヌナズナ
におけるサリチル酸合成の調節，日本植物生理学会２００４年度年会，東京，２００４.３

中嶋信美，大嶋幸子，EdmondsJ.S.，玉置雅紀，久保明弘，青野光子，佐治 光：ビスフェノールAを配糖体に
する植物のグルコース転移酵素cDNAのクローニング，日本植物生理学会２００４年度年会，東京，２００４.３

IokiM.,TakahashiS.,NakajimaN.,SajiH.,FujikuraK.,TamaokiM.,AonoM.,KannaM.,OgawaD.,WatanabeM.,
KondoN.:Wavelength-dependencyofthelight-driventranscriptionalactivationofthecucumberCPDphotolyase
gene.,６thInt.Symp.PlantResponsesAirPollut.GlobalChange,Tsukuba,２００４.１０

NakajimaN.,OshimaY.,EdmondsJ.S.,TamaokiM.,KuboA.,AonoM.,SajiH.,MoritaM.:Metabolicfateofbisphenol
Aintobaccocells.,６thInt.Symp.PlantResponsesAirPollut.GlobalChange,Tsukuba,２００４.１０

OgawaD.,NakajimaN.,TamaokiM.,AonoM.,KuboH.,KamadaH.,SajiH.:Theregulationofsalicylicacidsynthesis
inozone-exposedplant.,６thInt.Symp.PlantResponsesAirPollut.GlobalChange,Tsukuba,２００４.１０

大島幸子，中嶋信美，近藤卓哉，森田昌敏：コウキクサ（LemnaminorL.）によるEstradiolの吸収・代謝，日本
内分泌攪乱化学物質学会 第７回研究発表会，名古屋，２００４.１２

毛利 武，伊ヶ崎知弘，中嶋信美，篠原健司：大気汚染耐性組換えポプラの作出，第１１６回日本森林学会大会，
札幌，２００５.３
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青野光子，久保明弘，中嶋信美，玉置雅紀，佐治 光：シロイヌナズナのオゾン応答におけるジャスモン酸シグ
ナリングの役割，第４６回大気環境学会年会，名古屋，２００５.９

中嶋信美，西澤 徹，青野光子，久保明弘，玉置雅紀，佐治 光：関東地方における除草剤耐性遺伝子組換えセ
イヨウアブラナの分布調査，第４７回日本植物生理学会年会，つくば，２００６.３

永田尚志：霞ヶ浦周辺における生息地の分断化がオオヨシキリの個体群構造にあたえる影響，第２０回個体群生
態学会，山形，２００１.１０

永田尚志：霞ヶ浦周辺のオオヨシキリのメタ個体群シミュレーション，日本鳥学会２００１年度大会，京都，
２００１.１０

永田尚志：周辺環境およびヨシ原の分布がオオヨシキリのヨシ原選択に及ぼす影響，第４９回日本生態学会大会，
仙台，２００２.３

NagataH.:TheeffectofhabitatfragmentaiononmetapopulationstructureinorientalreedwarblersaroundLake
Kasumigaura,centralJapan,２３rdInt.Ornithol.Congr.,Beijing,２００２.８

永田尚志：鳥類における性比研究の最前線，日本鳥学会２００２年度大会，東京，２００２.９

永田尚志：日本産鳥類の血液寄生虫感染率と輸入鳥類の潜在的影響，日本鳥学会２００２年度大会，東京，２００２．９

藤田 剛，永田尚志：野生生物の保全に挑む行動学，日本鳥学会２００２年度大会，東京，２００２.９

齋藤武馬，永田尚志，西海 功，上田恵介：コジュリンの生態１．－頭が黒い雄は得なのか？－，日本動物行動
学会第２１回大会，東京，２００２.１１

永田尚志：利根川下流域における絶滅危惧鳥類オオセッカの現状，日本生態学会第５０回大会，つくば，２００３.３

永田尚志：利根川下流域において野焼きが湿地性鳥類群集に与えた影響，日本鳥学会２００３年度大会，弘前，
２００３.９

永田尚志：環境変化の指標としての鳥類，第６回水源地生態研究セミナー，北九州，２００３.１０

永田尚志，齋藤武馬，SodhiN.：コジュリンEmberizayessoensisにおける繁殖個体群密度と婚外交尾の頻度の関
係，日本動物行動学会第２２回大会，札幌，２００３.１１

永田尚志：異なったヨシ原の管理手法が鳥類の繁殖に与える影響，第５１回日本生態学会大会，釧路，２００４.８

永田尚志：日本国内のメジロにおける血液寄生虫の感染率の地域変異，日本鳥学会２００４年度大会，奈良，
２００４.９

江口和洋，上田恵介，永田尚志，早矢仕有子，高木昌興，天野一葉，山口典之，高木義栄，河野かつら，片岡優
子：ヘルパーのいるハイガシラゴウシュウマルハシの社会，日本鳥学会２００４年度大会，奈良，２００４.９

西海 功，永田尚志，中村 豊，藤田 薫，樋口広芳，齋藤武馬，金 昌會：島嶼に離散分布するウチヤマセン
ニュウの保全遺伝学的分析，日本鳥学会２００４年度大会，奈良，２００４.９

NagataH.:ThepresentstatusofsomeendangeredpasserinesinJapan,１stEAFESInt.Congr.,Mokpo,２００４.１０
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