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研究内容： トウキョウサンショウウオは
移動性に乏しい生物種であり、特徴的な
生息環境を要求するため、生物地理学的
にも重要な存在である。種レベルでは、今
すぐ絶滅の危機に瀕してはいないが、中
には絶滅の可能性の高い地域個体群も
ある。そこで、地域個体群の絶滅や移植
により、生物地理学的に重要な遺伝情報
が失われる前に、その調査を試み、本種
の保全のために役立てたい。

第44回爬虫両棲類学会大会発表原稿（2005年11月、仙台）

なお詳しい内容については下記の報文を参照されたし。
林 義雄・草野 保． 2006． ミトコンドリア遺伝子 D-loop HV2 領域に基づくトウ

キョウサンショウウオの地域間変異. 爬虫両棲類学会報 2006（1）: 
(印刷中）



DNA抽出
QIAGEN DNeasy tissue Kit

組織採集
３７地点・６６個体
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Takara Ex Taq

シーケンス反応
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Gene Rapid DNA sequencing system

蛍光標識

Ranodon sibiricus
(AJ419960)を参考に、

プライマーを設計

ごく一般的な方法により解析

３ミリくらい



tRNAPRO 12S rRNA

D-ｌoop領域

DomainⅠ DomainⅡ DomainⅢ

mtDNA

tRNAPHE

(HV1: hyper-variable region 1) (HV2: hyper-variable region 2)

Termination Associated Sequence motifs
TAS-1: TACAT
TAS-2: TACAT

Conserved Sequence Blocks
CSB-1: AGACATA
CSB-2: CCCCCCTACCCCC
CSB-3: ACCCCCA

確認された保存領域の配列。

CSB-1,  2,  3

ca. 800 bp

TAS-1, 2

北グループと南グループ間で変異があるが、
両グループ内では変異に乏しい。

ギャップはみつからなかった。

両グループ内で変異が見られる。
ギャップも数箇所ある。

４個体のみ、
Ｄ-ｌｏｏｐ全

長の解析を
行った。

前半に、Ｔ
の繰返し配
列があり、
その個数を
決定できな
かった。

(T_T)

地域間で比較した領域



ミトコンドリア遺伝子D-loop HV2領域に基ずくハプロタイプの遺伝子配列

（色分けには意味は無いが、気になった配列）

Haplotype 52 76 80 114 139 152 157 169 212 222 232 236 251 255 259 270 275 284 287 295 297 bp
F1 C T A C C AAAA A T T AAAA- G TTATTTTTT-- C A C A TTTT- G CG C GTGT-- 313
I1 C T A A C AAAA A T T AAAA- G TTATTTTTT-- C A C A TTTT- G CG T GTGT-- 313
I2 C T A A C AAAA A A T AAAA- G TTATTTTTT-- T A C A TTTT- G CG C GTGT-- 313
I3 C T A A C AAAA A A T AAAA- G TTATTTTTT-- T A C A TTTT- G TG C GTGT-- 313
I4 C T A A C AAAA A A T AAAA- G TTATTTTTTT- C A C A TTTT- G CG C GTGT-- 314
T1 A T C A T AAA- A T C AAAAA G TT-TTTTTTT- T A T A TTTT- G TG T GTGTGT 315
S1 A T C A T AAA- A T C AAAAA G TTATTTTTT-- C G T A TTTTT G TG T GTGT-- 314
S2 A T C A T AAA- A T T AAAAA G TTATTTTTTTT A G T A TTTTT G TG T GTGT-- 316
S3 A T C A T AAA- A T T AAAAA G TTATTTTTT-- A G T A TTTTT A TG C GTGT-- 314
M1 A T A A T AAA- A T C AAAAA G TTATTTTTT-- C G T A TTTTT G TG T GTGT-- 314
M2 A T A A T AAA- T T C AAAAA G TTATTTTTT-- C G T A TTTTT G TG T GTGT-- 314
M3 A T A A T AAA- A T C AAAAA G TTATTTTTT-- T G T A TTTTT G TG T GTGT-- 314
M4 A T C A T AAA- A T C AAAAA G TTATTTTTT-- C G T T TTTTT G TG T GTGT-- 314
M5 A A C A T AAA- A T C AAAAA G TTATTTTTT-- C G T A TTTTT G TG T GTGT-- 314
C1 A T C A T AAA- A T C AAAAA A TTATTTTTT-- T A T A TTTTT G TG T GTGT-- 314
C2 A T C A T AAA- A T C AAAAA G TTATTTTTT-- T A T A TTTTT G TG T GTGT-- 314
C3 A T C A T AAAA A T C AAAAA A TTATTTTTT-- T A T A TTTTT G TG T GTGT-- 315
C4 A T C A T AAA- A T C AAAAA G TTATTTTTT-- T A T A TTTTT G TA T GTGT-- 314
C5 A T C A T AAA- A T C AAAA- G TTATTTTTT-- T A T A TTTTT G TG T GTGT-- 313
K1 A T C A T AAA- A T C AAAAA G TT-TTTTTT-- T A T A TTTTT G TG T GTGTGT 315

Nucreotide position in aligned 319 bp



トウキョウ
サンショウウオ

（Hynobius
tokyoensis）

Northern
group  

Southern
group  

ヒダサンショウウオ （Hynobius kimurae）

ツシマサンショウウオ （Hynobius tsuensis）

K1 (4)  
T1 (5)  
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M1 (21)  
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536
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I3 (1)  
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I4 (1)  
F1 (1)  

718

887

1000

0.01

Kimura’s 2-parameter 

Out group 

系統解析では、
南北二つのグループに

分けられる。
ギャップは多いが、
置換が少ないので、

グループ内の関係は、
いまひとつ。

ＮＪ ｔｒｅｅ



同じハプロタイプ（あるいは似たハプロタイプ）が、
比較的近い範囲に集まっており、地理的傾向が認められる。
破線：高いブートストラップに支持されるグループ分け。
点線：およその分布域。Ｓｔ.23，24，30のハプロタイプ多様度は、
それぞれ0.356，0.000，0.644。
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10 Km

The Miura
peninsula 

三浦半島には、特徴的なハプロタ
イプＫ１以外に、千葉のＣ５と完全に
一致するものも混在している。これ
は、地史的要因によるものと考えら
れる。
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参考地図
国土交通省
50万分の１土地分類図
GISデータより。

■：火山地
■：山地
■：丘陵地
■：台地
■：低地
■：埋立地
■：水面

トウキョウサンショウウオの
ハプロタイプグループ

：北グループ
：南グループ



まとめ

トウキョウサンショウウオでは、

１） D-loop HV2領域の塩基配列は、変異に富んでいた。

２） 遺伝子レベルで、南北２つのグループに分けられた。
３） ハプロタイプの分布には、地史的要因が関連していると考えられた。
３） 地点内でのハプロタイプ多様度は、地点ごとに大きく異なっていた。

以上のことから、

ＨＶ２領域の解析を進めることで、より詳細な生物地理学的考察が行え
ると考えられる。また、地域ごとに特定のハプロタイプが優占し、地理的
傾向が認められることから、それぞれの個体群の保全が望まれる。
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