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PRESS RELEASE  2022/6/1  
 

   
 

ユーラシアにおけるハツカネズミの遺伝的多様性を解明 
～人類の歴史の解明や基礎医学研究への貢献に期待～ 

 
ポイント 
・ユーラシア大陸に生息する野生ハツカネズミの全ゲノムを大規模に解読。 
・ハツカネズミがもつ遺伝的多様性の全体像を解明。 
・人類の歴史の解明や基礎医学研究への貢献に期待。 

 
概要 

北海道大学大学院情報科学研究院の長田直樹准教授と同大学大学院情報科学院博士後期課程の藤
原一道氏らの研究グループは、同大学大学院地球環境科学研究院、国立遺伝学研究所、理化学研究
所バイオリソース研究センター、国立国際医療研究センターとの共同研究により、ユーラシア大陸
の幅広い地域から集められた野生ハツカネズミの全ゲノム配列を決定し、その遺伝的多様性を明ら
かにしました。 
ハツカネズミは医学研究において用いられる代表的な実験動物ですが、南アジア周辺に生息して

いた野生の集団が起源となっており、主要な三つの亜種が存在すると考えられています。野生のハ
ツカネズミはその後、アフリカからやってきた人類とともに生息域を広げ、特に 1 万年ほど前から
始まる農耕の発展以降、爆発的に世界中に拡散しました。 
本研究では、ハツカネズミの研究に生涯をささげた森脇和郎博士が長年収集してきたサンプルを

含む、野生ハツカネズミ 98個体の全ゲノム配列を決定し、ユーラシア大陸においてどのように三つ
の亜種が分布しているのか、また、過去にどのような集団動態を経て野生ハツカネズミ集団が成立
してきたのかについて明らかにしました。このような研究は、農耕の発展以降、人類がどのように
ユーラシア大陸を移動したのかという疑問に答えるのに役立つだけでなく、医学研究で用いられる
実験動物がどのような遺伝的変異をもっているか明らかにすることで、実験結果の解釈や再現性に
貢献することが期待されます。 
なお、本研究成果は、2022年 5月 7日公開の Genome Biology and Evolution誌にオンライン掲

載されました。 
 

  ゲノム解析を用いて可視化した野生ハツカ
ネズミの遺伝的多様性 
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【背景】 
ハツカネズミは医学研究において用いられる代表的な実験動物ですが、南アジア周辺に生息していた

野生の集団が起源となっており、主要な三つの亜種*1 が存在すると考えられています。野生のハツカネ
ズミはその後、アフリカからやってきた人類とともに生息域を広げ、特に 1万年ほど前から始まる農耕
の発展以降、爆発的に世界中に拡散しました。野生のハツカネズミがどのような遺伝的多様性をもって
いるかについてはこれまでいくつかの研究が行われてきましたが、ある程度限られた地域にのみ注目し
た研究が行われており、特にハツカネズミの起源地となるユーラシア大陸全体に渡った研究はほとんど
行われてきませんでした。 
 
【研究手法】 
長田准教授らの研究グループは、ユーラシア大陸の幅広い地域から集められた野生ハツカネズミの全

ゲノム配列を決定し、その遺伝的多様性を明らかにしました。この研究を進めるにあたって重要なリソ
ースとなったのが、ハツカネズミの研究に生涯をささげた森脇和郎博士が長年収集してきたサンプルで
す。これらを加え、計 98個体の全ゲノム配列*2を決定しました。全核ゲノム配列に加えて全ミトコンド
リア配列も決定しましたが、その成果は 2021年に発表されています（Li et al. 2021）。本研究ではより
情報量が多く、詳細な解析が可能な全核ゲノム配列を用いることにより、ユーラシア大陸においてどの
ように三つの亜種が分布しているのか、また、過去にどのような集団動態を経て野生ハツカネズミ集団
が成立してきたのかについて明らかにしました。 
 
【研究成果】 
ゲノム解析の結果から、これまで考えられてきたように、ユーラシアの野生ハツカネズミは主として

三つの亜種がもつ遺伝的特徴から構成されていることが示されました（図 1）。ただし、ネパールで捕獲
された個体のように、独特な遺伝的特徴をもっている個体がいることもわかりました。また、これまで
考えられてきたよりも広い範囲で異なった亜種の遺伝的特徴を両方もった交雑個体がいることも解明
されました。日本に生息する野生ハツカネズミはモロシヌスとも呼ばれ、二つの亜種間の交雑由来であ
るということが知られていましたが、それだけではなく、中国大陸のほとんどの個体も交雑由来である
ことを研究グループは明らかにしました。さらに目を広げると、これまでは純粋な亜種だと考えられて
いた東南アジアの個体などにも、弱いながら交雑がみられました。もともと異なった地域に住んでいた
亜種が人類とともに移動したあとに拡散し、その結果遺伝的に交雑したのだと考えられます。 
また、全ゲノム配列を用いることにより、三つの亜種がおよそ 20 万年前ごろに分かれたことや、朝

鮮半島のハツカネズミが 2,000～4,000 年ほど前に集団数の減少を伴って定着し、その後日本列島にや
ってきたなど、ハツカネズミがどのように亜種に分かれ、その後どのように人類とともに移動してきた
のかについて多くの知見を得ることができました（図 2）。 
 
【今後への期待】 
ハツカネズミは医学実験で広く用いられているだけではなく、日本では江戸時代にペットとして飼わ

れていたなど、好き嫌いは分かれますが、私たちにとって非常に身近な動物です。その一方、世界中を
見回したときにハツカネズミがどのような遺伝的多様性をもっているのかについては多くの謎があり
ました。本研究で解読されたゲノム配列は世界中の研究者に公開されており、今後のハツカネズミ研究
にとって非常に重要な研究資源となります。ハツカネズミは容易に飼育できるために、ゲノムデータか
ら得られた知見を実験によって直接確認することにも有用です。ハツカネズミがどのように多様な形質
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をもつ亜種として進化してきたのかを明らかにするための基盤としても活用することができるでしょ
う。人類学、進化学、医学など、本研究で得られた知見やリソースが多くの分野の研究者に利用される
ことを期待しています。 
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【参考図】 

 
図 1．野生ハツカネズミの遺伝的多様性 
（上）解析に用いられたサンプルの採取地を地図上に示したもの。色は左下のパネルに対応。（左下）主
成分分析という手法を用いてゲノムの特徴を可視化したもの。三角形の頂点がそれぞれの亜種がもつ遺
伝的特徴に対応。（右下）野生ハツカネズミ由来の実験系統個体（HMI/Ms） 
 

 
図 2．ゲノムデータから推定された過去の集団の大きさ 
それぞれの線が三つの亜種の過去の集団の大きさを表す。1 万年前以降の大きさの減少と増加は人類の
農耕の発展と広がりに関連していると考えられる。 
 
【用語解説】 
＊1 亜種 … 種より下位で、明確な違いが認識されるグループのこと。 
＊2 全ゲノム配列 … 生物がもつすべての遺伝情報を構成する DNA配列。 


