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研究課題名 

研究課題番号 

課題研究 

「遺伝子から探る富士山の生物相の形成プロセス：コバネヒナバッタの系統地理史」 

2026001番 

研究代表者 渡辺 拓実 

研究期間 令和８年～令和１０年、今年度は１年目/３年計画 

研究分担者 所内：安田泰輔、水村春香、武田

和也 

所外：山崎裕治（富山大学） 

研究 

協力者 

所内：なし 

所外：なし 

施 

策 

関 

連 

山梨県 

科学技術 

基本計画 

成長促進分

野 
④質の高い地域環境の保全・活用と健康増進分野 

取組項目 自然資源の保全及び適正な活用に関する研究 

山梨県 

総合計画 戦略3・政策3・施策14 生物多様性に富んだ自然共生社会の推進 

その他 

部門計画 

【第3次山梨県環境基本計画】 1-1 多様な自然環境の保全 

【富士山包括的保存管理計画】 2-1 生物多様性の保全 

研究の背景・ 

ニーズ 

 

富士山の貴重な生物多様性を理解し、保全していくためには、その基盤となる自然

史の解明が不可欠である。これまでに、高山帯植生の垂直分布、森林限界の動態、ニ

ホンジカの行動生態、鳥類の多様性、植物–昆虫相互作用など、景観や種のレベルに

おけるさまざまな調査・研究が進められてきた。一方で、富士山の自然史の根幹であ

る「生物相の歴史」は、生物多様性の潜在的な構造や特性を理解する上できわめて重

要であるにもかかわらず、ほとんど明らかになっていない。これを解明するために

は、遺伝子レベルでの系統地理学的研究が必要である。 

現在の富士山の表層（新富士）は、過去1万年以内における活発な噴火活動によっ

て形成された。そのため、現在の富士山の高山性生物のほとんどは、比較的新しい時

代に移入および定着した集団であると考えられている。したがって、氷期遺存種（最

終氷期からの生き残り）として多くの固有種や固有亜種を含む他山域とは異なり、富

士山の高山生態系には固有性の高い生物は存在しないとされてきた。しかし、遺伝学

的アプローチからこれを科学的に検証した研究はほとんどない。 

近年、富士山高山帯における唯一の固有亜種とも噂されるフジコバネヒナバッタ

（Chorthippus fallax ssp.）が発見され、従来の定説に一石を投じている（石川 2007; 

竹中ほか 2019）。国内において、コバネヒナバッタは、本州の高山帯や北海道な

ど、寒冷地にのみ断片的に分布している。本種の飛翔能力はきわめて低いため、他山

域からの長距離分散によって後氷期の間に富士山へ移入したとは考えづらい。もしフ

ジコバネヒナバッタが溶岩流の狭間で集団を存続させてきた氷期遺存種であった場

合、その食草を含む幾分かの生物群も古富士時代からの生き残りである可能性があ



り、富士山における生物相の形成プロセスに新たなモデルが提唱されることとなる。 

研究目的 

 

本研究では、フジコバネヒナバッタをモデルとして、富士山の生物相の形成プロセ

スを遺伝学的観点から明らかにすることを目的とする。 

研究目標 

 

目標1. 所内における遺伝子実験環境の構築 

目標2. 高山性コバネヒナバッタの分布形成機構の解明 

研究全体の 

研究計画・ 

研究方法ならび

に研究体制 

(共同研究において

は、その必要性、

研究分担者の役割

を記入) 

目標1. 所内における遺伝子実験環境の構築 

【1年目】本研究の遂行のために、富士山科学研究所内において遺伝子実験環境を整

備する。基本的なDNA実験に必要な機器や試薬等をそろえた後、DNA抽出、PCR増

幅、および核酸電気泳動の実験プロトコルを確立し、実験室を継続的に運用できる体

制を構築する。 

【2–3年目】これまでの研究によって所内に蓄積されているさまざまな生物の生体試

料を活用し、実験室の運用可能性を確認するとともに、富士山の野生生物の遺伝的知

見を蓄積する。 

目標2. 高山性コバネヒナバッタの分布形成機構の解明 

 【1年目】富士山を含む本州中部のいくつかの高山において、コバネヒナバッタを

約10–30個体ずつ採集する。また、北海道や東北地方に分布する亜種についても試料

の入手を試み、国内の分布域網羅的なサンプリングをめざす。採集方法については、

許可を得た上で8–10月において各山域のフィールド調査を実施し、虫取り網を用いて

捕獲する。採集したサンプルについて全長、脚長、翅長、体色などを測定し、形態学

的比較を行う。また、いくつかの山域のコバネヒナバッタ計16個体の糞を採取し、

DNAメタバーコディングを用いて食草を特定する。 

 【2年目】約100個体程度のバッタについて、double digest restriction-site associated 

DNA sequencing（ddRAD-seq）を実施し、縮約ゲノム配列を取得する。その後、遺伝

的多様性の算出、祖先クラスタリング、主成分分析、集団分岐推定、人口動態推定な

どを実施し、各集団の歴史と進化的関係性を明らかにする。 

 【3年目】コバネヒナバッタの観察地点を在データとし、MaxEnt法に基づいて生態

ニッチモデルを構築する。構築したモデルに最終氷期から後氷期にかけての気象条件

を投影し、過去の分布域の変動をトレースする。その結果とゲノムに基づく集団史と

を組み合わせ、各山域のコバネヒナバッタの分布形成機構を明らかにする。特に、フ

ジコバネヒナバッタが古富士時代からの氷期遺存種であるか否かを検証する。また、

複数のシナリオに基づく未来の気象条件を投影し、将来の地球温暖化がコバネヒナバ

ッタの分布に与える影響を予測する。 

共同研究の必要性 

本研究には多角的な内容が組み込まれているため、遂行のためには異なる専門知識

を持つ複数の研究者が協働する必要がある。研究分担者の関与は以下の通りである。

渡辺：研究デザイン・サンプリング・遺伝子実験・ゲノム解析・生態ニッチモデリン

グ 安田研究員：生態ニッチモデリング 水村研究員：サンプリング 武田研究員：

研究デザイン・サンプリング 山崎准教授：サンプリング・遺伝子実験 



前年の 

研究計画・ 

研究方法ならび

に研究成果 

（初年度の場合は

事前調査内容など

を記入） 

 複数の山域において野外調査を実施し、約170個体のバッタを採取した。すべての

個体について、デジタルマイクロスコープを用いて外部形態を計測した。計54個体を

選抜してddRAD-seqを実施し、縮約ゲノム配列を取得した。遺伝子座のsequencing 

depthは平均10.0 ± 11.4×であり、データ量が十分であることを確認した。de novoバリ

アントコールの結果、9828座のゲノムワイド一塩基多型を検出した。これらを用いて

集団構造解析や系統解析を実施し、富士山集団の進化的実体の一端を解明した。 

今年度の 

研究実施内容 

（研究計画・ 

研究方法） 

ならびに期待さ

れる研究成果 

【目標1】基本的なDNA実験に必要な機器や試薬等を拡充する。DNA抽出、PCR増

幅、および核酸電気泳動の実験プロトコルを確立し、実験室を継続的に運用できる体

制を構築する。 

【目標2】さらに複数の山域の調査を実施する。また、北海道東部のサンプルの入

手を試み、国内の既報分布域の網羅を目指す。採取したサンプルの形態計測および

DNA抽出を実施し、令和9年度に実施予定のddRAD-seqの準備を整える。また、昨年

度に採取済の糞からメタゲノム解析を実施し、本種、特に富士山集団の食草を特定す

る。 

最終的に 

期待される 

研究成果 

富士山、南アルプス、八ヶ岳という山梨県を代表する高山に固有のコバネヒナバッ

タ3亜種（すべて県レッドデータブック2018要注目地域個体群）について、それらの

進化的関係性、集団史、遺伝的多様性、固有性、将来分布など、保全に有益な知見が

獲得される。さらに、固有生物が乏しいとされる富士山において、氷期以前からの遺

存種の存在が実証された場合、富士山の生物相の形成プロセスに新たなモデルが提唱

されることとなる。また、DNA実験室の整備により、富士山の野生生物における遺

伝的多様性の観測体制が確立され、今後の保全遺伝学的研究が促進される。 

 


