
失われた生態システムの多様性解明に向けた古代DNA研究の展開

目的：失われた生態システムの多様性の解明
大量絶滅という現象を進化の枠組みで考える

• 人類の歴史は地球環境の破壊の歴史でもある
• 地質時代に繰り返された大量絶滅と
現在進行形のヒトによる大量絶滅を比較

• 遺伝的多様性は生物多様性の評価に重要
• 現存生物の遺伝情報だけではなく、
過去の様々年代の遺伝情報が必要

古代 DNA の研究
過去の多様性の変遷が辿れるようになる

ヒトは生態システムの多様性に
どれほどの影響を与えたのか？

①現生人類の世界中への拡散 (50000BP～ 10000BP)
アフリカを除く全ての人類進出の地で大型動物相が絶滅

②農耕・牧畜の開始 (10000BP ～ )
栽培化・家畜化に伴う野生原種の遺伝的な改良が行われて
多くの野生原種は絶滅もしくは集団サイズが縮小

③産業革命・農業革命と人口増加 (200BP ～ )
生態システムの劇的な改変により、
かつてない速度で絶滅が進行しつつある
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