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生息地の分断化は遺伝子流動を減少させ、 遺伝的浮動や近親

交配を通じて遺伝的多様性の喪失を引き起こす （Frankham et 

al., 2010）。 しかし、 森林生態系で重要な役割を担う外生菌根菌 

（以下、 菌根菌） において、 生息地の分断化が遺伝的多様性

に与える影響は全く研究されていなかった。 本研究では、 絶滅

危惧樹木トガサワラと特異的に共生する地下生菌トガサワラショウ

ロ Rhizopogon togasawarius Mujic, K. Hosaka & Spatafora （ショ

ウロ科ショウロ属） の集団遺伝構造とデモグラフィー （集団分化

の歴史） を調査した。 その結果、 分断化によって集団間の遺伝

子流動が強く制限され、 トガサワラショウロの遺伝的多様性が低

下していることが明らかになった （Abe et al., 2024）。 本普及記事

では、 その概略を紹介する。

生息地の分断化は生物多様性への主要な脅威の一つであ

り、 遺伝子流動の制限による遺伝的分化や遺伝的多様性の減

少を引き起こす （Fahrig, 2003）。 特に近親交配により有害な劣

性遺伝子のホモ接合が進むことで引き起こされる近交弱勢は、

個体の適応度を低下させ、 絶滅リスクを高める （Charlesworth & 

Willis, 2009）。 こうした生息地の分断化の影響は多くの動植物で

研究されてきたが、 絶滅が危惧される微生物では全く研究がさ

れていなかった。

菌類の保全が遅れている理由の一つに、 保全状況評価の

ための詳細な分布データの不足が挙げられる。実際、IUCN レッ

ドリストの絶滅危惧カテゴリーでは、 植物が 24,919 種、 動物が 

16,900 種リストされているのに対し、 菌類はわずか 226 種に過ぎ

ない （IUCN, 2023）。 しかし、 多くの菌類が陸上生態系で重要

な役割を果たしているため、 菌類種の保全を軽視することはでき

ない。 特に、 外生菌根菌は温帯から亜寒帯地域の森林生態系

において重要であり、 樹木の栄養吸収に不可欠である （Smith 

& Read, 2008）。 通常、 1 種類の樹木に多くの菌根菌が共生す

るが、 撹乱後の実生定着では特定の菌根菌に依存することが知

られる (Glassman et al., 2016; Peay et al., 2009)。 これらの菌の絶

滅は、 宿主樹木の定着や森林再生に深刻な影響を及ぼす可能

性がある。 トガサワラショウロ （図 1） は、 日本固有の絶滅危惧
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図 1． 筆者が採集したトガサワラショウロ Rhizopogon togasawarius

（三重県大又産）．
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表 1. トガサワラショウロ集団の FST （Abe et al., 2024 より引用）

図 2． トガサワラショウロの集団遺伝構造 （Abe et al. (2024) から許諾を得

て転載）． STRUCTURE bar plot （a） とその地理的分布 （b） を示す． 円

グラフのサイズはサンプル数， 色は対立遺伝子組成に基づく遺伝的に異

なるクラスターを表す． KW: 川又観音，NK: 西ノ川，OM: 大又， SN: 三ノ公，

YS: 安田川．

針葉樹トガサワラに特異的に共生する菌根菌である （Mujic et 

al., 2014）。 この共生関係は、 宿主と菌根菌の祖先が北米から

移住して以来、 3000 万年以上にわたって続いている （Mujic 

et al., 2019）。 20 世紀半ば以降、 日本の自然林は経済成長とと

もに急増した木材需要を満たすため、 広範囲にわたりスギやヒノ

キの人工林に転換された。 その結果、 トガサワラの分布は以前

の記録から大幅に減少し、 残存している木は特定の保護地域に

約 2000 本のみとなっている （IUCN, 2023; Tamaki et al., 2018）。

トガサワラショウロは自然条件下ではトガサワラとしか共生しない

ため、 その分布域は宿主樹木の分布域に限定される （Okada et 

al., 2022）。 よって、 トガサワラショウロの著しく分断化された生息

地と明確に定義された分布域を利用すれば、 分布域全体にわ

たる集団の遺伝的構造を調査することが可能である。 また、 トガ

サワラでは分断化により残存した林間の遺伝子流動が著しく制限

され、 潜在的な近交弱勢が原因で発芽率が低下していることが

報告されている （Tamaki et al., 2018）。 ショウロ属の胞子は菌食

性動物によって散布されるが、これらの動物は移動範囲が小さく、

地理的障壁の影響を強く受ける（Grubisha et al., 2007）。 したがっ

て、 トガサワラショウロへの脅威はさらに大きくなると予想される。

そこで、 絶滅危惧菌類に対する保全遺伝学研究として、 トガ

サワラショウロ集団を対象に、 ①トガサワラ林の分断化が遺伝子

流動を制限しているか、 ②トガサワラショウロ集団内で低い遺伝

的多様性と高い近親交配が見られるか、 ③集団の遺伝的分化

が宿主集団と一致しているか、 の 3 つの仮説を検証した。

紀伊半島の 3 集団 （川又観音 : KW、 三ノ公 : SN、 大又 : 

OM） と四国の 2 集団 （安田川 : YS、 西ノ川 : NK） を対象に

調査を行った （図 2）。 これまで菌根菌の集団遺伝学研究では

主に子実体が使用されてきた。 しかし、 トガサワラショウロの子

実体の発見例は 2 例しかないため現実的ではない （Mujic et al., 

2014; 折原 , 2019）。 そこで、 トガサワラと同属のダグラスファー実

生を現地土壌で育成し、 根に菌根を合成させる方法 （Murata et 

al., 2017） を使用した。 5 つの集団からトガサワラショウロが感染

した菌根を 391 根端収集し、 20 遺伝子座の SSR マーカーで遺

伝子型を決定して、 固有の遺伝子型を持つ 236 個体で集団遺

伝解析を行った。

その結果、 集団全体で強い遺伝的分化 （FST = 0.255） が見ら

れ、 8 km しか離れていない集団間でも有意な遺伝的分化 （FST 

= 0.075） が確認された （表 1）。 STRUCTURE 解析では、 トガ

サワラショウロ集団が 5 つのクラスターに分かれ、 ほとんどの個体

が各調査地固有の遺伝的組成を示した（図 2）。 以上の結果は、

トガサワラショウロ集団間の遺伝子流動が著しく制限されているこ

とを示す。 トガサワラショウロの生息地は山岳地帯の急峻な尾根

によって分断されているため、 胞子分散を担う菌食性動物がこ

れらの地理的障壁を越えられず、 遺伝子流動が制限されたとみ

られる。 北米では、 小さな海峡 （約 5 km） や島内の乾燥した

谷に隔てられたショウロ属の集団間で、 強い遺伝的分化 （FST = 

0.054–0.258） が報告されている （Grubisha et al., 2007）。 一方、

風で胞子を分散するヌメリイグチ属では、 数百 km 離れていて

も遺伝的分化は最小限 （FST = 0.00–0.15） にとどまる （Rivera et 

al., 2014）。 これらの結果は、 生息地の分断化が遺伝子流動に

与える影響は、 地下生菌の方が大きいことを示している。

DIYABC-RF （Collin et al., 2021） によるデモグラフィー解析で

は、 遺伝子流動の制限が、 紀伊半島と四国の間では約 6000

世代前、 四国内の最も近い集団間では約 1500 世代前から続い

ていることが示された。 花粉化石記録から、 最終氷期に四国と

紀伊半島の低地に広く分布していたトガサワラが、 後氷期には

山岳地帯へ縮小したことが知られている （Ooi, 2016）。 このため、

トガサワラショウロの直近の集団分岐は、 最終氷期極大期の終

盤 （約 19,000 年前） に対応する可能性がある。 この場合、 紀

伊半島と四国の集団分岐は、 両者が陸続きだった約 76,000 年

Population KW SN OM YS NK
KW –
SN 0.152* –
OM 0.191* 0.163* –
YS 0.188* 0.200* 0.176* –
NK 0.177* 0.198* 0.171* 0.075* –

*:有意なF ST 値（P  < 0.05）．Populationの表記は本文
参照．

(a)

(b)
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前に生じたと考えられる。 よって、 生息地の分断化は人為起源

ではなく過去の気候変動や関連する生物地理イベントで引き

起こされたと考えられる。

トガサワラショウロの遺伝的多様性は、 他のショウロ属 （例：ショ

ウロ , HO = 0.438–0.612, HE = 0.611–0.696 ； 阿部ら （2018）） や宿

主であるトガサワラ （HO = 0.500–0.683, HE = 0.559–0.628; Abe et al. 

(2024)） よりも低下していた （表 2）。 また DIYABC-RF 解析で長

期間の集団隔離が予測された紀伊半島の 3 集団では、 四国の 2

集団より遺伝的多様性が低かった （表 2）。 これらの結果は、 集

団隔離が絶滅危惧菌類の遺伝的多様性の減少を引き起こすこと

を示している。 また、 トガサワラショウロ集団の有効集団サイズは、

絶滅が懸念されるレベル （Ne = 9.0–58.0） まで低下していた。 有

効集団サイズは遺伝的多様性の損失を調整した集団サイズで、

保全遺伝学で重要なパラメータである （Frankham et al., 2010）。

一般的に、 Ne > 50 （1 世代あたりの 1% の近親交配を許容） が

短期的絶滅の回避に必要とされるが （Franklin, 1980）、 トガサワ

ラショウロでは 5 集団中 4 集団で、 この値を下回っていた。 近交

係数 （FIS = 0.049–0.120） も高く、 4 集団で有意であったため、 近

交弱勢が懸念される （表 2）。 実際、 トガサワラショウロは残存す

るトガサワラ林ではほぼ共生しておらず （Murata et al., 2013）、 子

実体も稀である （Mujic et al., 2014; 折原 , 2019）。 これは、 北米

でダグラスファーに普遍的に共生し、 多くの子実体を形成する R. 

vinicolor や R. vesiculosus とは対照的である （Molina et al., 1999）。

トガサワラショウロとトガサワラの集団遺伝構造 （SSR マーカー

6 遺伝子座で解析） を比較したところ、 両者の FST 値に有意な

相関があり集団分化の系統樹も同じ樹形を示した （図 3）。 これ

により、 両者が共通の遺伝的分化の過程をたどってきたことが

示唆された。 一方で、 遺伝的分化はトガサワラショウロでかなり

進行していた。 この理由の 1 つに、 遺伝子流動メカニズムの違

いがあると考えられる。 トガサワラを含む針葉樹は、 花粉を大量

に放出し、 長距離にわたる遺伝子流動を行う。 たとえば、 Pinus 

sylvestris の花粉の約 4.3%は 30 km 以上移動する （Robledo-

Arnuncio & Gil, 2005）。 実際、 地理的障壁により遺伝子流動が

制限されているトガサワラショウロとは対照的に、 トガサワラでは

各地域の最も近い集団間で遺伝的分化は有意でなかった （Abe 

et al., 2024）。

以上より、 トガサワラショウロの絶滅リスクが宿主生息地の分断

化によって高まることが示された。 本研究は、 森林生態系で重

要な役割を果たしながら、 これまで見過ごされてきた菌類を含む

微生物の保全の必要性を強調するものである。 さらに、 Abe et 

al. （2024） では、保全に向けた具体的な施策 （保全単位の設置、

生息域内および域外保全、 遺伝的救助など） を提案している。

詳細は、 当該文献を参照されたい。 菌類は、 菌根菌を代表とし

て他の生物との相互作用を通じて生態系を支える重要な存在で

ある。 そのため、 菌類の絶滅が他の生物群に波及することは明

白であり、 保全の必要性は極めて高い。 一方で、 菌類における

絶滅リスクの評価や遺伝的情報の活用は、 現状ではほとんど進

んでいない。 特に本稿が示すように、 地下生菌は地上に子実

体を形成する菌類と比較して絶滅リスクが高く、 その評価が急務

である。 本研究をきっかけに、 地下生菌を含む菌類の保全への

Population A e H O H E A r F IS

KW 1.74 (±0.13) 0.324 (±0.043) 0.364 (±0.046) 2.94 (±0.29) 0.120 (±0.045)*
SN 2.31 (±0.27) 0.395 (±0.062) 0.437 (±0.063) 3.99 (±0.49) 0.106 (±0.041)*
OM 2.21 (±0.19) 0.428 (±0.057) 0.460 (±0.056) 3.10 (±0.26) 0.098 (±0.057)
YS 2.37 (±0.19) 0.476 (±0.041) 0.524 (±0.041) 3.76 (±0.28) 0.106 (±0.034)*
NK 2.52 (±0.31) 0.444 (±0.061) 0.464 (±0.065) 4.00 (±0.50) 0.049 (±0.018)*

Total 2.17 (±0.10) 0.400 (±0.024) 0.438 (±0.024) 5.27 (±0.55) -
A e: 有効な対立遺伝子数．A r: アレリックリッチネス．F IS: 近交係数．H O: ヘテロ接合度の観察
値．H E: ヘテロ接合性の期待値．*: 有意なF IS値（P  < 0.05）．Populationの表記は本文参照．

表 2. トガサワラショウロの集団遺伝指標 （±Standard error） （Abe et al., 2024 より引用）

(a)

(b)

図 3． トガサワラショウロおよびトガサワラ集団の近隣結合法 （Neighbor-

Joining method） 系統樹 （a） と FST の比較 （b） （Abe et al., 2024 より許

諾を得て転載）． 系統樹中の数字はブートストラップ値を示す． *: P<0.05， 

KW: 川又観音， NK: 西ノ川， OM: 大又， SN: 三ノ公， YS: 安田川．
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