
	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 	
 宮城県中南部地域におけるヒゲナガカワトビケラの遺伝的多様性	
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1.はじめに	
 

	
 近年，生物多様性の保全に関する問題が地球環境

問題として関心を高めている．生物多様性は生態

系・種・遺伝子の多様性から構成されており，遺伝

子の生物多様性は同種の個体間の遺伝的変異の多様

さを指す．この遺伝的多様性は，集団の存続可能性

を高める機能を持ち 1)，将来の種分化の原動力とな

る 2)ことから，遺伝的多様性は種・生態系の多様性

の基礎となる．以上の背景から，本研究では，遺伝

子レベルの生物多様性保全に必要な基礎情報を得る

ために，日本における代表的な河川水生昆虫ヒゲナ

ガカワトビケラ（Stenopsyche marmorata）の流域内
の遺伝的多様性の調査を行った．ヒゲナガカワトビ

ケラの幼虫は河川の瀬で優先し，魚類によく補食さ

れる種である． 
 

2.	
 方法	
 

	
 2006年 9月 19日から 10月 24日にかけて，宮城

県中南部地域で互いに隣接する 4水系（七北田川，

名取川，増田川，五間堀川水系）の 30地点(図 1)に

おいて，キックネット法（メッシュサイズ：250µm）

による底生動物の定性的サンプリングを行い，対象

種を採取した．採取したサンプルは，99.5%エタノ

ールを用いて保存し，実験室に持ち帰った．その後，

実体顕微鏡（150x）を用いて，日本産水生昆虫—科・

属・種への検索 3)に従い同定した 

	
 採取した全 519個体を DNA解析した（平均 17.3 / 

地点）．水生昆虫サンプルの表皮をピンセットにより

剥がし，消化管を傷付けないようにしながら体内の

組織細胞を抽出した．DNeasy 96 Blood & Tissue Kits

（QIAGEN）を用い，同社のプロトコルに従い DNA

を抽出した．続いて，独自に開発したヒゲナガカワ

トビケラのマイクロサテライトマーカーを用いて

multiplex PCRを行った 4)．PCR反応溶液の組成はサ

ンプル DNA10ng，Taq DNA polymerase (TAKARA) 

0.25U，各プライマー，1×PCR Buffer (TAKARA), 

3mM MgCl2，0.4mM dNTP (TALARA)とし，超純水

で全量が 10µlとなるよう調節した．PCR反応は 95℃

2分の後，95℃30秒，プライマーに特異的なアニー

リング温度 30秒，72℃1分を 35回行い，72℃5分で

反応後，4℃で保存した．その後，ABI PRISM® 3100 

Genetic Analyzer (Applied Biosystems)を用いたキャ

ピラリ電気泳動で，増幅断片を塩基長毎に分離した．	
 

	
 ヒゲナガカワトビケラの交流集団の解明を行う

ため，Structure ver 2.3.2を用いて個体ベースのベイ

ズクラスタリングを行った 5)．その後，サンプリン

グ地点毎に各交流集団に属する個体の割合を算出し

た．また，交流集団毎に遺伝的多様性の指標として

平均ヘテロ接合度（観察値：ヘテロ接合体の出現頻

度，推定値：He=1-Σpi, ここで piは各対立遺伝子の

出現頻度）と平均対立遺伝子頻度，遺伝的分化の指

標として Global Fst ( = (Ht - Hs) / Ht, ここで Htは全

分集団を一つの集団とした場合のヘテロ接合度，Hs
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は分集団のヘテロ接合度の平均)を算出した． 

	
 

3.	
 結果と考察	
 

	
 Structure解析の結果，ヒゲナガカワトビケラの交

流集団は 2集団存在することが明らかとなり，交流

集団間の Global Fstは 0.07であった．この Fstは

Wrightの基準によると，弱い交流阻害を示す．交流

集団 2集団のうち一方は上流に偏って生息していた

ことからこの集団を上流集団，もう一方の集団を中

下流集団とする．また，各集団の遺伝的多様性は全

ての指標で，上流集団よりも中下流集団の方が高く

なった．続いて，Global Fstは上流集団で 0.045，中

下流集団で 0.025となり中下流集団よりも上流集団

の方で分化している傾向が見られた． 

	
 上流域は地形の複雑化や樹幹のために，成虫の生

息地間の交流が阻害されやすいと考えられる．交流

の阻害された集団では，集団サイズが縮小し，遺伝

的多様性が低下しやすい．ヒゲナガカワトビケラの

上流集団でも同様の現象が発生していると考えられ

る．また，上流と中下流域の遺伝的な分化が水温環

境の違いから引き起こされている場合には，地球温

暖化によって上流集団が消失し，流域の遺伝的多様

性が損なわれる可能性がある．流域内の遺伝的多様

性の保全のために，上流集団へのケアが求められる． 
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