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1. はじめに 

遺伝子解析は、野生生物保全や水産資源管理などにおいて、積極的に活用されるようになって

きた技術である。本技術により、集団構造の推定（親子関係や隣接する集団との近縁の度合いの

把握など）や、外部形態では種類が判別できない卵や体毛からの種の同定などが出来るようにな

り、精度の高い保全対策が実施できるようになりつつある。 

建設コンサルタントにおいても、事業に伴う希少生物保全対策の検討などにおいて、本技術が

活用されるようになってきた。 

今回は、遺伝子解析技術を活用してゲンジボタルの集団構造を解析した研究事例を用いて、遺

伝子技術の概要を紹介する。 

 

2. 紹介する研究事例の概要 

下関市豊田町は山口県の西部に位置し、ゲンジボタルの生息・発生地として古くから有名な町

である。特に木屋川とその支川に生息するゲンジボタルは、1958年に「木屋川・音信川ゲンジボ

タル発生地」として天然記念物に指定されており、現在は重要な観光資源となっている。 

ところで、全国のゲンジボタルについてミトコンドリアDNAを分析したSuzuki et al. (2002)

によると、ゲンジボタルは大きく東日本、西日本、九州という3 つのグループに分類できること

が示されている。さらに、豊田地域は西日本グループと九州グループが混在する地域であり、加

えて、九州グループの1つであるが他の地域では見られない「L型（以下「豊田型」と記載する）」

というハプロタイプを持つ個体が生息することが明らかになっている。 

以上を受けて本業務は、豊田地域内を流れる木屋川水系と粟野川水系に分布するゲンジボタル

について遺伝子分析を行い、豊田地域内のゲンジボタルの遺伝学的集団構造を明らかにすること

を目的として実施した。 

 

3. 実験材料と方法 

実験材料として、木屋川水系および粟野川水系の本川および支川数地点からゲンジボタル幼虫

を採集した。なお、分析には各地点から採集した個体のうち5個体を用いた(採集個体が5個体以下

のものは全て分析に用いた)。 



本業務では、豊田地域内という狭い地域

に分布する集団を分析対象としているた

め、より精度が高いと思われる塩基配列デ

ータを用いた分析を行った。サンプルから

total DNAを抽出し、既報のプライマーを

用いてCOⅡ遺伝子部分領域をPCR法により

増幅した。PCR反応の設定や反応液の組成

等についてはSuzuki et al. (2002)を参考

にした。得られた増幅産物は、精製後、シ

ークエンス反応を行い、塩基配列を決定し

た。 

また、決定した塩基配列(629bp)につい

ては、GenBank に登録されているゲンジボ

タルの各ハプロタイプの塩基配列データ

を用いてアライメントを行った。その後、

系統解析プログラムMega ver.3を使用し、

Jukes-Cantorの遺伝距離を用いた近隣結

合法（NJ法）により系統樹の作成を行った。 

 

4. 分析結果および考察 

木屋川水系6地点および粟野川水系6地
点の合計12地点から採集した111個体のう
ち、49個体のゲンジボタル幼虫について、
COⅡ遺伝子部分領域629塩基対の塩基配
列を決定した。この629塩基対のうち48の
部位において塩基置換が確認され、合計31
種類のハプロタイプが得られた。 
図1にJukes-Cantorの遺伝距離を用い、

NJ法により作成した系統樹を示す。 

その結果、分析に用いた49個体は
Suzuki et al. (2002)で示された西日本グ
ループ（16個体）と九州グループ（33個体）
とに明瞭に区別することができた。 
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図 1 Jukes-Cantor を用いて作成した、ゲンジボタルの系

統樹 
：九州グループ、    ：西日本グループ、 

：対照グループ 

AWA:粟野、ERA:江良、HI:日野、IMADE:今出、INAMI:稲見、

KAI:開作、KOYA:木屋、MUKU:杢路子、SANO:佐野、TAKA:鷹子、

YAMA:山田。 



4.1 豊田地域内におけるゲンジボタ

ルの西日本グループと九州グループの

分布状況 

各地点における西日本グループと九

州グループの出現頻度を図2 に示す。 
塩基配列から推定した系統樹から、

豊田地域を流れる2水系(木屋川水系と
粟野川水系)には、西日本グループおよ
び九州グループの2グループに属する
集団が同一水系内にそれぞれ分布して

いることが明らかになった。5個体を分
析した地点に限ると、どちらかのグル

ープだけが出現する地点は粟野川水系

の開作と佐野の2地点だけであり、木屋
川水系では全ての地点において2グル
ープが混在していた。なお、山田、木

屋地点においては、過去にゲンジボタ

ル幼虫の放流実績が確認されている。 
また、2水系間にゲンジボタルの交流を

物理的に阻害するような地理的特長は存在しないため、放流された幼虫が 
周辺地域に広がった可能性も否定できない。 

 

4.2 西日本グループと九州グループの遺伝的多様性 

豊田地域周辺は、遺伝的に異なる西日本グループと九州グループのどちらかが分布域を拡大し

ている境界地域である可能性が高いと考えられる。このような解釈について検討を行うため、両

グループの遺伝的多様性について検討を行った結果を表1 に示す。なお、ハプロタイプの区別が
不明瞭な、KOYA-4、YAMA-3、およびINAMI-1については分析から除外した。 

 
表1. 九州グループおよび西日本グループのハプロタイプ多様度(Hd)および塩基多様度(Pi) 

 
検討の結果、九州グループは西日本グループに比較してハプロタイプ多様度、塩基多様度とも

高い値を示し、遺伝的多様性が高いことが明らかとなった。特に塩基多様度は2 倍近い値を示し
ていることから、豊田地域周辺に分布する西日本集団は九州集団よりも小さいと推定される。さ

らに、2 水系に分布する九州グループの個体数も、西日本グループの個体数の倍以上であること
から、両グループの境界の中心は、東側に位置する可能性が示唆された。 

個体数 置換部位
ハプロタイプ

数
ハプロタイプ
多様度(Hd)

分散
(V(Hd))

塩基多様度
(Pi)

分散
(V(Pi)

全個体 49 48 31 0.953 0.018 0.02284 0.00205
九州グループ 33 25 22 0.938 0.033 0.00502 0.00058
西日本グループ 13 8 6 0.718 0.128 0.00265 0.00069
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図 2. 分析個体の RFLPハプロタイプ別出現頻度 



 

4.3 豊田型の分布状況 

分析の結果、RFLP ハプロタイプが豊田型を示した個体は、分析に用いた49 個体のうち粟野
川水系鷹子川から得られた1 個体のみであった。この1 個体はGenBankから引用したL型のハプ
ロタイプの塩基配列と完全に一致していた。Suzuki et al. (2002)がゲンジボタル幼虫を採集した
河川が、豊田地域内のどこであるのか確認出来ていないが、Suzuki et al. (2002)が10個体分析し
た中で豊田型を示す個体は1個体だけであったことや、本研究においても分析した49個体のうち1
個体 (図2.「TAKA4」)しか検出されていないことを考えると、豊田型は希少なハプロタイプであ
ると考えられた。 

以上のことから、豊田地域は「豊田型」という希少なハプロタイプが存在する地域であり、ゲ

ンジボタルの遺伝的多様性を保全するために非常に重要な保全地域であると考えられた。 

 

5．今後の展望 

新・生物多様性国家戦略(平成14年)の制定を受け、生物の遺伝子レベルでの多様性の保全が注

目されつつある。 

最初に述べたとおり、遺伝子レベルでの情報は、希少生物の保全を行う上で重要なポイントと

なっていることから、今後とも、遺伝子解析技術を用いた環境保全や自然再生に積極的に取り組

みたいと考えている。 
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