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日本列島は、南北に配置された弓状の島嶼群であり、全世界の陸地面積の 0.3%にも満た

ないものの、このような矮小な日本列島内には多様な生物相が形成されており、生物多様性

のホットスポットと称されている。このような高い種多様性には様々なことがらが複合的

に起因していると考えられる。特に、日本列島の形成は複雑であり、1,500万年前頃に東北

日本と西南日本がそれぞれ独立してユーラシア大陸から離裂したとされている。そして、第

四紀に入って以降、現在も激しい地殻変動を経験している。活発な地殻変動による地質学的

イベントは、生物の多様性や遺伝構造に影響を与える。これらの集団の分断化による集団サ

イズの変化や分集団内で独自の進化を遂げることは、遺伝的多様性にも大きな影響を与え

る。日本列島は、生物集団がどのように地殻変動の影響を受け、その結果としての生物多様

性の変遷を究明するのに好適な地域であると言える。特に、室戸半島のようなジオパーク

は、より活発な地殻変動の影響を経験し、日本列島の中でのホットスポット、つまり、ホッ

トスポット内のホットスポット地域であるといえる。室戸半島を含む四国南部は、「襲速紀

（そはやき）」型要素と呼ばれ、植物分野で古い系統群が残存するような植物地理学的要素

の一つとして独特な地理的分布をもつとして報告されている。そのような中、ガガンボカゲ

ロウ Dipteromimus tipuliformisが動物においても「襲速紀（そはやき）」型要素に該当するよ

うな独特な地理的分布をもつことが明らかとなった。しかし、先行研究において室戸半島を

対象とすることができていなかったため、本研究では室戸半島のガガンボカゲロウの系統

学的な位置づけの解明を目的とした。その結果、室戸半島のガガンボカゲロウは特殊な分布

を示す「襲速紀（そはやき）」型要素の一部であることが解明できた。さらに、四国（速吸

瀬戸）内においても興味深い系統学的な傾向を示し、室戸半島集団の最も類縁関係の近い集

団は剣山系集団であることが明らかとなった。また、本研究ではガガンボカゲロウの一群だ

けでなく、サワガニやノギカワゲラ類などの様々な分類群・生態の水生生物の系統学的位置

づけも合わせて考察する。特に、サワガニでは室戸半島やその周辺地域から未記載種・未記

録種と思われる遺伝的系統が検出できたなど、室戸半島の水生生物相の系統学的位置づけ

について興味深い結果が得られた。 
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1. はじめに 

ユーラシア大陸の東沖に位置する日本列島は、南北に弓状に配置された島嶼群であり、

全世界の陸地面積の 0.3%にも満たない。しかしながら、このような矮小な日本列島内には

多様な生物相が形成されており、生物多様性のホットスポットと称されている（Tojo et al., 

2017a, b）。このような高い種多様性には、様々なことがらが複合的に起因していると考え

られる。日本列島は、大部分がユーラシア大陸から離裂した「大陸島」要素で構成される島

嶼群である（一部、伊豆諸島や小笠原諸島のような「海洋島」要素も含まれる）。ユーラシ

ア大陸から離裂した（日本列島の形成）プロセスは複雑であり、東北日本と西南日本がそれ

ぞれ独立してユーラシア大陸から離裂したとする「観音開き型離裂説（“double-door” opening 

model）」が提唱されている（Otofuji et al., 1985; 図 1）。日本列島の原型となる陸塊は、2,000

万年前頃まではユーラシア大陸の東縁に

位置し（図 1A）、中新世中期に海洋プレー

トの沈み込みにより大陸辺縁の分離が活

発化したことで日本海盆が開き、日本海が

形成され、島として日本列島が分離した

（図 1B-C）。また、大陸から離裂して日本

列島の原型が形成されて以降も、東北日本

と西南日本の間は深い海峡で隔たれてい

た（図 1C）。このようにできた地層のエリ

アは「フォッサマグナ」と呼ばれ、生物相

形成や集団構造、そして遺伝構造にも大き

な影響をもたらしてきたと考えられてい

る。そして、第四紀に入って以降、現在も

激しい地殻変動を経験している。 

活発な地殻変動による地質学的イベントは、生物の多様性や遺伝構造に影響を与える。

例えば、山岳形成やそれに伴う河川形成などの物理的な障壁の形成は、生物の分散（遺伝子

流動）を妨げることにより、異所的種分化（遺伝的な地域差）を駆動する（Cox et al., 2016; 

Lomolino et al., 2010; Xu et al., 2018）。これらの集団の分断化による集団サイズの変化や分

集団内で独自の進化を遂げることは、遺伝的多様性にも大きな影響を与える。日本列島は、

生物集団がどのように地殻変動の影響を受け、その結果としての生物多様性の変遷を究明

するのに好適な地域であると言える。特に、室戸半島のようにジオパークに指定されている

地域は日本列島内でも活発な地殻変動の影響を受け、その結果、世界の生物多様性のホット

スポットである日本列島の中でのホットスポット、つまり、ホットスポット内のホットスポ



ット地域であるといえる。このような観点から私たちは、伊豆半島（世界ジオパーク）、島

原半島（世界ジオパーク）、苗場山麓（日本ジオパーク）などの地域を対象に、その地域の

特殊性とその地域に生息する生物の遺伝構造について様々な研究を展開してきた。 

室戸半島を含む四国南部は、「襲速紀（そはやき）」型要素と呼ばれ、九州南部（襲の

国）、四国（速吸瀬戸）、近畿南部（紀の国）の地域の頭文字を組み合わせた造語であり、

主として植物分野において、中央構造線より南側の地域（九州南部・四国・紀伊：図 1-e）

に古い系統群が残存するような植物地理学的要素の一つとして報告されてきた（Murata and 

Koyama, 1976）。この具体的な植物種としては、トサミズキ Corylopsis spicataやサワオトギ

リ Hypericum pseudopetiolatum、シコクカッコソウ Primula kisoana、シコクスミレ Viola 

shikokianaなどが挙げられる （Murata and Koyama, 1976; Kato, 1985）。そんな中、ガガンボ

カゲロウ Dipteromimus tipuliformisが動物においても「襲速紀（そはやき）」型要素に該当す

るような独特な地理的分布をもつことが明らかとなった（図 2-3）。動物においても、オオ

ダイガハラサンショウウオ Hynobius boulengeri や、オオイタサンショウオ Hynobius dunni、

昆虫類でもオサムシ類（シコククロナガオサムシ Leptocarabus hiurai）やクロノギカワゲラ

Cryptoperla kawasawai（Kato et al., 2013）などが「襲速紀」型要素の傾向はもつものの、四国

南部固有や紀伊半島固有であることが多く、紀伊半島や九州南部との共通性をもつような

事例は希少である。しかし、本研究で扱うガガンボカゲロウにおいては、四国のみならず、

紀伊半島や九州も含めた議論ができる点において、極めて重要な事例であると言える（図 2-

3）。ガガンボカゲロウは、日本固有科の１属 2種と小さな分類群で構成され、山岳源流に

適応する一群であり、中・下流域に適応した種群と比べて集団サイズが小さく、遺伝的浮動



の影響を受けやすいため、集団内での遺伝的固定化を促進する。さらに、源流域は下流域に

比べてハビタットが孤立・散在的となりがちであり、とても限定的なパッチ状の集団構造を

とる傾向が強いと考えられる（東城, 2005; Miyairi and Tojo, 2007; Tojo, 2010, Kato et al., 2013）。

そのため、比較的近隣の集団間においても遺伝子流動が生じ難く、集団間の遺伝的分化が大

きくなる（Hughes, 2003, 2007）。また、地理的に遠く離れた集団ほど、より遺伝的に分化す

る傾向が顕著となる（Tojo, 2010）。そのため地域集団レベルでの遺伝構造を検出しやすく、

過去の地形・地史の影響を強く反映した遺伝構造を保持している可能性が高い。そして先行

研究の結果、上述するような中央構造線南部が独特の系統であることが明らかとなった（図

2-3; Takenaka and Tojo, 2019）。しかし、先行研究において室戸半島を対象とすることができ

ていなかったため、本研究では室戸半島のガガンボカゲロウの系統学的な位置づけの解明

を目的とし、調査・研究を実施した。また、ガガンボカゲロウの一群だけでなく、サワガニ

やノギカワゲラ類などの様々な分類群や生態の水生生物の系統学的位置づけも考察するこ

とで、より詳細な室戸半島の水生生物の系統学的な位置づけの解明を目指した。 

 

2. 調査方法 

室戸半島および、その周辺地域において調査サンプリングを実施した。ネットを用いた

定性調査を実施し、16地点において水生昆虫を採集した（表 1；図 4）。採取された試料は、

遺伝子解析用に 99.5%エタノールで固定した。これらの標本を用いて、形態分類や遺伝子解

析を実施した。遺伝子解析は、DNA バーコーディング法の対象となるミトコンドリア遺伝

子 COI領域を基本とし、必要に応じて他の領域の解析も実施した。解析方法は、当該研究

室において実施された公表論文手法に準拠して行った(Takenaka and Tojo, 2019)。 

 

3. 結果・考察 

はじめに、室戸半島において調査を

実施した。その中から、日本広域の遺伝

子解析が済んでいる種群の中で室戸半島

の集団を扱えていない種群を選抜し、遺

伝子解析を実施した。具体的には、ガガ

ンボカゲロウ Dipteromimus tipuliformis

は、海部川・野根川・入木川・佐喜浜川・室津川・東の川・西の川・羽根川・奈半利川・伊

尾木川の源流域において採集することができた。サワガニ Geothelphusa dehaaniは、日本固

有科の河川上流部に生息する淡水甲殻類であり、海峡や大きな河川によって集団が分断さ
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図4. 室戸半島における調査地点
黄色：調査地点，白文字：調査河川



れることが予想される。室戸半島では、海部川・野根川・入木川・佐喜浜川・室津川・東の

川・西の川・羽根川・奈半利川・伊尾木川の源流域・上流域から採集することができた。ヒ

ゲナガカワトビケラ Stenopsyche marmorata は、河川下流域〜上流域に生息するトビケラ類

であり、日本列島の河川において最も優占する水生昆虫であり、分散能力は極めて高い。ヒ

ゲナガカワトビケラは、東の川の下流域でのみ採集することができた。最後に、上流域に適

応し、本州・四国・九州に生息するノギカワゲラ Cryptoperla japonicaは、四国地方において

採集記録はほとんどなかったが、室戸半島において採集することができた。これらの種群を

対象に遺伝子解析を実施し、室戸半島の水生昆虫の系統地理学的な位置付けを調べた。 

ガガンボカゲロウの遺伝子解析の結果、室戸半島のガガンボカゲロウは特殊な分布を

示す「襲速紀（そはやき）」型要素の一部であることが解明できた。さらに、四国（速吸瀬

戸）内においては、東西で遺伝的に大きく分化している（図 5）。四国地方において東西で

遺伝的に分化する生物はよく知られているため、共通した進化史を辿ったに違いない。ま

た、四国東部においても南北で遺伝的に分化している点は興味深く、この南北の分断障壁が

3N 30 HT GPS Gb A`�(!%

st.1 >;RL\[L_P9< L\< N33°41'01.41" E134°20'41.52" 154m ("��&
��$���&
a���	&��&
a��'�

st.2 >;RL\[L_P9< L\< N33°40'54.27" E134°20'08.60" 88m Epeorus  sp.����'�$a���(���$
st.3 >;RL\[L_PQ< L\< N33°37'27.32" E134°17'52.89" 60m ("��&
� ���#(��&
��'�

st.4 >;RL\[L_P5] N33°36'06.03" E134°21'04.47" 7m �	&�'��&


st.5 bSR7W[DIP ^F< N33°30'06.08" E134°14'45.06" 32m ����&


st.6 bSR7W[DIP ^F< N33°29'59.41" E134°14'28.58" 85m ("��&
�����&
� ���#(��&
��'�

st.7 bSR8@=*2KP +B< N33°26'41.28" E134°13'02.29" 91m ("��&
�����&
� ���#(��&
�Epeorus  sp.
st.8 bSR8@=*2KP *2K< N33°27'37.47" E134°11'45.67" 138m ("��&
� ���#(��&
���	&��&
��'�

st.9 bSR8@=*2KP *2K< N33°24'51.58" E134°11'58.52" 29m ����'���$�Epeorus  sp.
st.10 bSR8@=*2KP XM N33°24'01.56" E134°12'32.40" 13m ����'���$

st.11 bSR8@=8J 8J< N33°20'49.61" E134°10'57.76" 135m ("��&
�����&
����'�$a�Epeorus sp.���	&��&
���(���$
st.12 bSR8@=8J 8J< N33°19'00.79" E134°09'48.53" 40m Epeorus  sp.��'��#���
st.13 bSR8@=/V< D�< N33°21'11.91" E134°07'49.12" 83m ��	&��&
a�Epeorus sp.��'������'���$
st.14 bSR8@=UFP UF< N33°24'58.22" E134°06'41.53" 162m ("��&
���	&��&
� ���#(��&
��'�

st.15 bSR7W[-<C1O 6.,< N33°28'40.63" E134°04'29.47" 93m ("��&
� ���#(��&
��'�

st.16 bSR7W=):B ):B< N33°30'24.44" E133°56'48.38" 21m ("��&
��'����

Y1. 8@.;����ZE3N?4����A`�(!%

15429 Ikeda Miyoshi Tokushima
15327 Ikeda Miyoshi Tokushima L

15352 Saita Mitoyo Kagawa L

15351 Saita Mitoyo Kagawa L
15348 Saita Mitoyo Kagawa L
15329 Ikeda Miyoshi Tokushima L
15328 Ikeda Miyoshi Tokushima L

15432 Saita Saita Kagawa
15433 Saita Saita Kagawa
Hap 205 Kagawa

15430 Ikeda Miyoshi Tokushima

15434 Saita Saita Kagawa
15331 Ikeda Miyoshi Tokushima L
16427 Ikeda Miyoshi Tokushima
15431 Ikeda Miyoshi Tokushima

15456 Yamashiro Miyoshi Tokushima

15350 Saita Mitoyo Kagawa L
15349 Saita Mitoyo Kagawa L

15428 Ikeda Miyoshi Tokushima
15458 Yamashiro Miyoshi Tokushima

15324 Sanshiro Miyoshi Tokushima R
Hap 206 Tokushima

15325 Sanshiro Miyoshi Tokushima R
15323 Sanshiro Miyoshi Tokushima R

15317 Otoyo Nagaoka Tokushima R
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15326 Sanshiro Miyoshi Tokushima R

15454 Otoyo Nagaoka Tokushima
15455 Otoyo Nagaoka Tokushima
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15316 Higashisotani Miyoshi Tokushima R
15315 Higashisotani Miyoshi Tokushima R

15313 Higashisotani Miyoshi Tokushima R
15309 Koyadaira Tokushima R
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15303 Tsurugi Tokushima 2 R
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15426 Kiyadaira Mima Tokushima
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15419 Tsurugi Mima Tokushima R
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15299 Tsurugi Tokushima R
15451 Tsurugi Mima Tokushima
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15305 Tsurugi Tokushima 2 R

15337 Nishimine Otoyo Kochi R
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16s 22878 Naharigawa Muroto
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16S 22875 Murotsugawa Muroto
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Hap 36 Tokushima
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吉野川である。つまり、吉野川の左岸側と右岸側において遺伝的に分化している。ガガンボ

カゲロウは、源流域に適応しているため、吉野川のような大河川を超えるような分散は極め

て難しいと考えられる（Takenaka and Tojo, 2019）。水生昆虫でありながら、河川によって

遺伝的に分化する興味深い事例であると言える。さらに、室戸半島集団の最も類縁関係の近

い集団は剣山系集団であることも明らかとなった（図 5）。 

続いて、サワガニ類は河川上流域に適応する淡水甲殻類であり、一般的に海水環境では

生きていけないと言われている。しかし、屋久島・トカラ列島と伊豆半島・房総半島が遺伝

的に比較的近縁であることから、海流分散を経験している可能性が高いと考えている。そこ

で、四国島から太平洋に突出した室戸半島においても海流分散した系統が分布していない

かを目的として、調査・研究した。その結果、海流分散したと考えられる系統群は検出しな

かった（図 6）。しかし、予想に反して、同種の範疇を超える遺伝的系統群を検出した。こ

れは、明らかにサワガニ Geothelphusa dehaaniとは異なる遺伝系統群である。四国には本種

のみが記録されているが、四国内から異なる２系統が検出され、室戸半島からはそのうちの

一つが検出された。これは、隠蔽種の発見と言える。隠蔽種は、本来別種だが外見上区別が

できない種であり、遺伝子解析から多く発見されてきている（例．Pereira-da-Conceicoa et al., 

2012; Vuataz et al., 2013; Rutschmann et al., 2014, 2017; Saito et al., 2018）。また、サワガニの

室戸半島集団は安芸市や土佐市から検出される集団と近縁であった。また、安芸市と土佐市

から検出された遺伝子型は全く同一のものだったが、室戸半島から検出された遺伝子型は、

それらとは遺伝的に分化し、さらに、遺伝的多様性も高かった。今後、解析遺伝子領域を増

やすこと、形態形質の精査、繁殖能力の有無を調べることで、室戸半島のサワガニの正体に

ついてより詳細に解き明かしたいと考えている。 
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ヒゲナガカワトビケラ Stenopsyche marmorataとノギカワゲラ Cryptoperla japonicaにつ

いては、四国内においても、日本広域においても、どの地域と関係が深いかを検出すること

はできなかった。これは、この 2種の分散力が高く、他の地域と交流が存在している可能性

が高い。また、これらの種群は本州・四国・九州の中での地域性は検出されないが、大陸や

琉球列島とは大きく遺伝的に分化している。 

 

4. まとめ 

本研究のように、遺伝子を調べることによって室戸半島の生物がどこからやってきた

のかについての歴史性を解明できる。本研究の成果の一つとして、ガガンボカゲロウは剣山

系との関係が深いことが明らかとなった。ガガンボカゲロウは山岳源流域に適応している

ため、山塊が連続的につながっている剣山系との交流が最も深いと考えられる。また、サワ

ガニは先行研究の結果から、海流分散の可能性が高く（海水耐性実験においても実証）、そ

のことが、海岸線沿いの土佐市や安芸市との関係が深いことを意味しているのかもしれな

い。また、遺伝的な関係が明らかにできなかった種群に関してもより高感度の分子マーカー

であるスニップ解析やマイクロサテライト解析（科捜研などで用いられている DNA鑑定技

術の一つ）を用いることで、より詳細な生物の歴史性を解明できると考えている。普段見て

いる生物であるが、分子レベルで生物を調べることで、より詳細な生物の変遷について解明

できる。また、生物多様性の保全の観点において遺伝的な多様性の重要性は注目されてい

る。その地域の特殊性を保全するためにも本研究のような遺伝子解析を実施する意義は高

い。今後、様々な水生生物を対象に遺伝子解析を進めていく予定である。最後になるが、生

物や地域の特殊性を保全していくにあたり、その地域に住む市民の協力は欠かせない。その

ため、本研究の研究成果を公表していくことで、市民の理解と意識を高めることは極めて重

要である。そのため、市民の理解を深めるためにも、本助成金の報告会として開催されたサ

イエンスカフェは重要であり、貴重な位置付けであると感じている。 
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