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（１）化学物質の生態リスク 

 シャンプーや台所洗剤、液晶パネル材料、プリンター用インク、化学繊維、ガソリン添加

剤など私たちの生活は数え切れないほどの化学物質に支えられています。しかし、化学物質

の中には環境や人の健康に有害な影響を及ぼすものがあり、持続可能な発展を維持するた

めには、そのような化学物質の環境リスクを適切に評価し管理していくことが必要です。 

 特に日本では 1960 年代に水俣病で象徴される化学汚染による公害病が各地に発生し、そ

れを機に化学物質の健康影響を評価する科学が進歩しました。その一方、化学物質の生物多

様性や生態系への影響を評価する研究は立ち遅れてしまいました。私は、種や個体群が絶滅

するリスクを基準にして環境汚染の生態リスクを推定する方法を提案し、この分野に生態

学の考え方を取り入れることを試みました（主要論文[2,9,10,11]）。生態リスクを個体群の

絶滅確率で評価する手法は、生物多様性のリスクを研究する保全生態学において存続可能

性分析として発展してきた方法と共通のものです。 

 さらに、生態系全体の構造を考慮に入れた評価方法の研究にも取り組んでいます。実際の

生態系では、種と種は食うものと食われるものの関係などによって互いに結び付きを持ち

ながら生活しています。このような種間相互作用の重要性を化学物質の生態リスク評価に

反映させるために、藻類（植物プランクトン）・ミジンコ類（動物プランクトン）・魚類を基

本とする 3 栄養段階の生態リスクモデルを作成し、既存の評価手法との比較を試みていま

す（http://www.nies.go.jp/ateram/index.html）。 

 生物を無生物から隔てる最も大きな特徴は、環境に応じて進化していくということです。

化学物質で汚染された環境においても、生物は化学物質に対して耐性を進化させ生存する

確率を上げようとする傾向があります。つまり、汚い環境に長く生息していた集団は、汚れ

ていない環境に生息していた集団より汚濁に強い性質が獲得されるのです。この性質を利

用すれば、環境からサンプリングして取ってきた生物の耐性を測定すれば、環境がどれくら

い特定の化学物質に汚染されてきたかを推定できることになります。ただ、そのためには、

実際に個体群がどれくらいの適応的な遺伝変異を保有しているか、耐性の遺伝的特性は汚

染がない条件ではどの程度のデメリット（適応度コスト）を生物に与えるかを推定する必要

があります。共同研究者と私は、ミジンコの 1 種であるカブトミジンコ（Daphnia galeata）



をモデル生物にし、霞ヶ浦周辺のいくつかの水域に棲む個体群の間で殺虫剤フェンバレレ

ートに対する耐性に違いがあることを発見し、その変異をもたらしたフェンバレレートの

環境中濃度がどれくらいであったかを推定しました（主要論文[3,4]）。このような生態リス

クの枠組みは、遡及的生態リスク解析法と呼ばれています。 

 化学汚染の複合影響は、環境問題でも古くから議論されてきた歴史を持つばかりでなく、

薬理学や環境毒性学、生態毒性学においても重要なテーマとして長く研究されてきました。

近年、国際的にも化学物質の複合影響をどう管理すべきかを巡って、評価手法の研究が進み

ました。その結果、化学物質間の相互作用を考慮しない濃度加算というモデルが最も一般的

な方法と推奨されています。私は、この濃度加算のモデルを発展させ、化学物質間の相互作

用がある場合も使える「一般濃度加算モデル」を考案しました（主要論文[1]）。 

 

 

（２）生物群集における種の形質に基づく生態影響評価 

 地球温暖化や生物資源の乱獲などの人為的な要因によって生態系が劣化し、ひいては生

態系が人類に提供してきた生態系サービスが低下することが危惧されています。生態系は

多くの種から構成されていますが、相互関係を持ちながら共存する生物種の集まりのこと

を生物群集と言います。環境の変化による生態系の応答は、生物群集における種のメンバー

が入れ替わったり、個体数の大小が相対的に変わったりすることによって引き起こされま

す。たとえば、環境汚染が進行すれば、汚濁に強い耐性の高い種が卓越するようになり、も

しそのような種が生態系の働きにとって好ましい性質を備えていなければ、生態系が劣化

することになります。 

 このような生態系を構成する種の特性（生態的形質）に着目して生物群集の変化を解析し

たり予測したりする方法を形質ベースアプローチと言います。私は、形質ベースアプローチ

の基礎となる過程、すなわち環境変化によって種の構成が変化し、その結果生物群集内の形

質も変化することで群集の特性が応答する過程を数理モデルで再現し、霞ヶ浦やその他の

湖で観測されたプランクトン群集のデータに適用しました（主要論文[5,7]）。構成種が資源

を巡って競争している資源競争群集を想定したモデルでは、群集が環境変化に応答する速

さは、種数にはほとんど関係なく、群集内の形質の変異幅（レンジ）の自乗に比例するとい

う知見が得られました（主要論文[7]）。このことは、生態系の環境への応答性を維持し安定

性や回復性を保持するためには、種多様性だけではなく種の形質が多様であることが必要

であることを示しています。 

 

 

 

 

 



（３）遺伝的要因による個体群の絶滅過程 

 近交弱勢による個体群の絶滅 

 血縁関係にある者同士の婚姻から遺伝的に欠陥を持つ子が生まれやすいことは、経験的

に良く知られています。この現象を遺伝学では近交弱勢と言いますが、人に限らずあらゆる

生物で見られます。近交弱勢が生じる主な原因は、ホモ接合体つまり両親に由来する遺伝子

が同じであるとき有害な効果を発現する劣性有害遺伝子が血縁個体どうしの交配からは多

く産まれることによると考えられています。希少な生物を保護することを目的とする保全

生物学では、近交弱勢の効果を常に念頭に置いて保全活動を計画しなくてはなりません。個

体数が非常に少なくなると、生き残っている個体が血縁者ばかりとなり、近交弱勢がいやが

おうにも生じてしまい、個体群や種の絶滅を引き起こしてしまうからです。とくに、個体数

が減少していく絶滅の過程を考えると、近交弱勢による繁殖能力の低下と個体数の減少が

負のスパイラルをもって急に進行する危険性が考えられ、「絶滅の渦巻き」と呼ばれていま

す。 

 この研究では、そのような絶滅の渦巻きが個体数の減少と遺伝的要因との相互作用で生

じうるかどうかを、個体群モデルと集団遺伝学モデルの統合モデルによって研究しました

（主要論文[13,14]）。その結果、遺伝子の数や有害遺伝子が生じる突然変異率などを現実的

な値に設定したときにも、近交弱勢による絶滅の渦巻きが理論上は生じ得ますが、そのため

には 2 つの条件が必要なことがわかりました。その 1 つは、近交弱勢によって絶滅の渦巻

きが自発的に生じるということはなく、何らかの外的な要因（乱獲や生息地の減少などの遺

伝的要因とは別の要因）によって個体数が一定の速さで減少する必要があります。いったん

個体数の減少がきっかけとなって近交弱勢による絶滅の渦巻きが動き始めると、外的要因

の作用によって個体数が減少するかどうかに関わらず個体群は急に絶滅してしまいます。

もう 1 つは、外的要因によって個体数が減少し始める前に、十分な個体数が長い期間（最低

数百世代）維持されている必要があります。そもそも個体数の多かった種の方が近交弱勢に

よる絶滅の渦巻きには弱いというのは意外に思われるかもしれません。しかし、常に個体数

の少ない種や、過去に個体数が何度か激減した履歴のある種は、その過程で劣性有害遺伝子

が集団から除かれてほとんど残っていない可能性が高いのです。つまり、普段は個体数の多

い優勢な普通種が何らかの原因で短期間に激減すると、それが引き金になって絶滅の渦巻

きが始動するリスクが高いことを示唆しています。実際、リョコウバトや北大西洋のタラな

ど、かつては膨大な個体数を保有していた種が乱獲によって急速に絶滅してしまった例は、

そのような場合かもしれません。逆に、ライオンやチーターなどの大型肉食獣は、そもそも

個体数が少ないうえ氷河期に個体数を激減させたと考えられており、不幸中の幸いにも劣

性有害遺伝子による近交弱勢はあまり働かないと考えられています（ただし、遺伝的多様性

の枯渇による免疫能力の低下や適応能力の減退は深刻な問題です）。 

 

浸透交雑による個体群の遺伝的リスク 



 外来生物の侵入は、生態系にとって様々な悪影響を及ぼすことが知られています。その一

つが、浸透交雑による遺伝汚染の問題があります。これは、外来種が在来種と交雑し、在来

種の集団に外来種の遺伝子が入り込むことで、在来種の遺伝的な特性が損なわれることを

言います。この現象は、遺伝子組み換え生物が野外に進出して野生種と交雑することによっ

ても生じます。 

 しかし、種とはそもそも他の種とは交配できない生物の集団のことなので、外来種がやっ

てきても大丈夫なはずです。また、間違って交配してしまっても、正常な子供ができないた

めに次の世代には、外来種の遺伝子は在来種の集団から締め出されるはずです（このことを

交配後生殖隔離と言います）。しかし、まれに比較的正常な雑種ができることがあり、その

個体がまた在来種の個体と交配を繰り返すことによって、外来種の遺伝子は徐々に在来種

の集団に入り込んでいくことがあります。 

 では、どのような生物がこのような浸透交雑を起こしやすいでしょうか。私は、交配後隔

離機構の仕組みと考えられているドブジャンスキー・マラーモデル（隔離機構を支配する 2

つ以上の遺伝子座を仮定し、それらの遺伝子座がどちらもヘテロ接合体の時に有害な効果

があるというモデル。このような遺伝子が多くの遺伝子座に蓄積すると、2 つの異なる系統

の生物間で交配がうまくいかなくなる）に基づいて、コンピュータシミュレーションによっ

てその条件を調べました（主要論文[6,8]）。その結果、遺伝子の数が十分のとき、それらの

間の組み換え率が重要で、その値が大きいほど浸透交雑が起きやすいことがわかりました。

このことは、浸透交雑の起こりやすさは、隔離遺伝子のゲノム上の配置に依存すること、そ

れらが異なる染色体上に位置している場合は繁殖隔離が崩壊しやすいことを示しています。 

 

  



（４）生物の個体変異と進化 

 生物が環境の変化に対して適応進化していくためには、個体間で遺伝的な変異（ばらつき）

が十分に保たれていなければなりません。このことは、現代の進化理論の基礎を築いたチャ

ールズ・ダーウィンの「種の起原」の中でも繰り返し強調されています。しかし、進化生態

学者の間では 1980 年代になるまで、生物の適応的な形質には、即座に進化的な変化が起こ

せるほど十分な遺伝変異は保有されていないものと思われていました。わたしは、進化量的

遺伝学という統計的な解析手法によって、進化生態学で問題となる適応的な性質（生態的形

質）に対して遺伝的解析を行い、生物が豊かな遺伝変異を集団内に保有していることを示し

てきました（主要論文[4,12,15,18,19]）。 

 生物の適応形質の中でも、生物の生存や繁殖に関わる特性（産仔数や産卵数、繁殖開始齢、

生存力など）は生活史形質と言われ、個体の適応度（次世代に残す遺伝子の量）を左右する

ので常に自然選択に晒される適応上最も重要な形質と考えられています。一方、生活史のパ

ターンは種によって著しい違いがあることが知られています。では、生活史形質は自然選択

による進化によってどのように形作られるでしょうか？最も有力な考え方は、形質の間に

遺伝的ないし進化的なトレードオフ、つまり適応度の相反があり、生物の進化はその相反条

件で制約された可能な組み合わせの中から最善のもの（適応度を最大化する形質の状態）を

選択するというものです。たとえば、産卵数と卵の大きさ、産卵数と寿命の間に遺伝的な制

約としてトレードオフがあるとすれば、卵の数が多い方が有利な環境に適応した種は、卵は

小さく寿命は短く進化すると考えられます。わたしは、この仮説（拮抗的多面発現仮説）を

検証するために、モンシロチョウ  (Pieris rapae) とアズキゾウムシ  (Callosobruchus 

chinensis) をつかって量的遺伝解析を行い、たしかにそのような遺伝的トレードオフが初期

産卵数と後期産卵数や産卵数と寿命の間に存在することを発見しました（主要論文[18,19]）。 

 

 

（５）生物の社会進化理論 

 生物には、同じ種の個体どうしで集団を作って協力しながら生活するものや、個体間で信

号のやりとりをするものがいます。このような生物の社会行動の進化には、人間の本性が進

化によって獲得された過程とも何らかの共通点があると考えられます。 

 真社会性のハチやアリの類にみられる利他的な協力行動の進化は、チャールズ・ダーウィ

ンをして悩ませた進化論上の大問題でした。しかし 1964 年、W. D. ハミルトンが血縁選択

理論を提唱して以来、そのような利他行動は血縁者の適応度を上げることによって間接的

に自身の遺伝的適応度（包括適応度）を上げる行動として理解されるようになりました。 

 一方、多くの生物は、配偶相手を獲得するために示す様々な装飾（鳥の体色や囀りなど）

を施したり、競争相手を威嚇するための武器となる角や牙などの外見を見せびらかせたり、

攻撃する相手に降伏や服従の意図を伝える仕草を示したりもします。そのような信号形質

の進化は個体間の相互作用によって生じる性選択や社会選択で説明されてきました。性選



択はダーウィンによって 1871 年に提唱された概念ですが、社会選択は長く認識されず、

1983 年に社会生物学者のウェスト・エバーハードが、生物の信号を社会選択という概念で

統一的に研究すべきだということを指摘するまで、注目されませんでした。わたしは、社会

選択を進化遺伝理論によって定式化し、量的遺伝モデルによって生物のコミュニケーショ

ン系の進化が社会選択によって駆動される条件について研究しました（主要論文[16,20]）。 

 人のコミュニケーションは主に言語によって担われており、動物のコミュニケーション

とは根本的に違うと思われるかもしれません。確かに、人間の言語は文化として集団に共有

された高度な統語法によって規則化されており、トマセロなどの進化言語学者が指摘する

ように、強い協力的な動機付けがないと個体発生も進化的な獲得もできないと考えられま

す。進化理論の側から考えると、このことは社会選択によるコミュニケーション系の進化モ

デルと血縁選択や集団選択による利他性や協力行動の進化モデルを融合させなくてはなら

ないことを意味します。 
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