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〔論文審査の要旨〕 
	 	 無尾目・ヌマガエル科・トラフガエル属 Hoplobatrachus には、アジアからアフリカにか
けて分布する５種のカエルが存在するが、その起源はアジアとされている。そのうち、インド

トラフガエル H. tigerinusと H. litoralis、 H. chinensis、H. crassusの 4種は南アジアを中
心に、アジア広域に分布する。近年これらのカエルの生息環境は急激に変化しており、各分布

地の個体群の大きさは減少著しいと考えられている。実際、インドトラフガエルは、バングラ

デシュにおいては絶滅のおそれのある野生動植物種の国際取引に関する条約（CITES）で II
類に指定されており、早急な保全対策が必要である。しかしながら、保全を行う上で必要不可

欠な情報であるトラフガエル類の各種内における遺伝的多様性の実体や、その多様性を生じさ

せた過程及び要因については、これまでほとんど研究されていなかった。 
	 申請者は、トラフガエル類の保全に資する集団遺伝学・分子生態学的研究を実施することを

目的に、第一に集団間の遺伝解析を可能とするマイクロサテライト遺伝子座の単離と、遺伝マ

ーカーとしての特徴を明らかにする研究を行った。本研究においては、まず、インドトラフガ

エルについて、Ion Torrent PGM次世代シークエンサーによるゲノムショットガンシークエン
スを行い、得られた配列データからマイクロサテライト遺伝子座を特定した上で、54座につい
て増幅プライマーをデザインした。さらに、それらの遺伝子座のうち、集団遺伝学的解析にお

いて有用な多型性のある座位を選別するため、複数のトラフガエル個体について遺伝子型を決

定した。その結果、27座が十分な多型性を示し、そのうち 8座は、トラフガエル属の他の種で
も遺伝的マーカーとして用いることが可能であった。最終的に、この研究によって、インドト

ラフガエル種内だけでなく、複数種のトラフガエル類に利用可能なマイクロサテライトマーカ

ーが確立された。これらのマーカーはアジア広域に分布するトラフガエル類について、集団形

成過程の解明及び種の保全を目的とした集団遺伝学・分子生態学的研究に大いに役立つと期待

される。 
	 次に、これまでアジアのトラフガエル属内の系統関係は十分に解明されておらず、本属の種

分化に関する基礎的知見及び、持続的な種の保全に必要な集団遺伝学的知見も乏しいことか

ら、上記で開発した 27のマイクロサテライトマーカーの 21座と、ミトコンドリアチトクロー



ム B (cytb)遺伝子を指標に、分子系統解析及び集団遺伝学的解析を行った。cytb遺伝子による
系統解析の結果、アジア産のトラフガエル属の 4種はそれぞれ単系統群となった。また、イン
ドトラフガエルと H. chinensisは独自のクレードをつくることから、他集団からの隔離が示唆
された。 
	 バングラデシュ産のインドトラフガエルについては、cytb 遺伝子及び 21 のマイクロサテラ
イト遺伝子座を用いて、集団遺伝学的解析を行った。まず、cytb遺伝子のハプロタイプを決定
したところ、南北でのハプロタイプ頻度の若干の違いがみられたが、先行研究と同様に不明確

であった。一方、マイクロサテライトマーカーにおける遺伝子頻度に基づいた集団間の遺伝的

距離を算出したところ、全体的に遺伝的距離の値は低いものの、地理的距離との正の相関が見

られた。さらに、各個体の遺伝子型を用いてベイズ法に基づく集団構造解析（STRUCTURE
解析）を実施したところ、バングラデシュ東西を分ける主要な河川（ジャヌア川及びメグナ川）

によって隔てられるバングラデシュ西部と東部の集団間には、明瞭な遺伝的分化が存在するこ

とが見出された。このことは二つの行列間（遺伝的距離に対する地理的距離もしくはバリアー

行列）の相関関係を検定する統計テスト（マンテルテスト）によっても支持された。したがっ

て、バングラデシュにおけるインドトラフガエルの遺伝的集団構造は、河川幅が 8～10 kmと
いう巨大な河川が移動分散の障壁となっていることが考えられた。一方でデルタ地帯となって

いる南部の集団では、北部で見られた明確な集団構造が一部で不明確になっていた。河川の水

流自体には個体を下流に押し流す効果があると考えられ、特にバングラデシュ南部では河川の

氾濫及び洪水が頻発すると同時に、時代及び季節によっても河川流域が変化することから、こ

れらのことがらが南部集団の構造に強く影響していると考えられる。メグナ川の河口デルタに

位置する Vo集団は DPR解析によって、他の地理的距離に対して遺伝的距離が小さい集団とし
て同定されており、Vo集団はこうした環境の攪乱によって他集団からの移住頻度が高くなる典
型的なケースと推察された。 
	 最終的な結論として、本研究では、絶滅の危機にあるインドトラフガエルおよび、個体数が

減少しているトラフガエル類の遺伝的調査を実施可能とする有用な分子マーカーを開発し、さ

らにそれらのマーカーを用いて、インドトラフガエルの遺伝的構造と、それをもたらした環境

要因を明らかにした。これらの情報は、トラフガエル類の保全を実施して行く上で必須の情報

である。また、アジア広域に渡っての絶滅危惧両生類の遺伝構造解析はほとんど進んでいない。

このため、本研究は、今後のアジア地域における両生類の分子生態学及び、保全遺伝学的研究

のモデルケースの一つになり得るものと考えられる。 
	 以上、審査の結果、本論文の著者は博士（理学）の学位を授与される十分な資格があるもの

と認める。 
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