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研究成果の概要（和文）：本研究では、北海道における絶滅危惧種シマフクロウの保全をめざして、地域集団の遺伝的
多様性を評価し、さらに、細胞・遺伝子資源の保存体制を確立することを目的とした。そのために、ミトコンドリアDN
A、マイクロサテライト、および主要組織適合遺伝子複合体（MHC）の集団遺伝学的解析を行った。その結果、どの遺伝
子分析においても共通して、ボトルネック後の地域集団の分断と各集団内の遺伝的浮動と近親交配による遺伝的多様性
の低下、および、集団間の遺伝的構造が急速に変化したことが示された。さらに、シマフクロウの培養細胞・血液・組
織等および抽出したDNAを長期保存・活用するシステムの基盤を確立することができた。

研究成果の概要（英文）：The purposes of the present study are to evaluate genetic variation of the 
endangered Hokkaido population of the Blakiston’s fish owl, and to establish the preservation system of 
genetic resources on this owl. The population genetic studies on the fish owls were performed using 
genetic markers including mitochondrial DNA, microsatellites and major histocompatibility complex (MHC) 
genes. The results of these genes commonly showed the genetic differentiations among the regionally 
isolated populations, low genetic diversity and rapid changes within each regional population probably 
due to genetic drift and inbreeding after bottleneck. In addition, the preservation system for genetic 
resources including new samples has been established with usable genetic information obtained in the 
present study.

研究分野：保全遺伝学
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１．研究開始当初の背景 
(1) シマフクロウ(Bubo blakistoni)は北海道、サ

ハリン、クナシリ、大陸沿海州地方にのみ分

布する極東地域固有の大型猛禽鳥類である。

冬でも凍らない湧水のある河川や湖沼周辺の

原生林に生息し、主に魚類や小型哺乳類を捕

食するため、北方の森林生態系の頂点に立つ。

シマフクロウが生息できる自然環境には豊か

な自然が維持されており、その傘下には豊富

な生物多様性が存在する。よって、シマフク

ロウは傘種（アンブレラ・スピーシズ）であ

り、その種保全は生態系全体を維持するため

に極めて重要である。 

 

(2) シマフクロウは、北海道の南部、中央部、

北部では明治時代の開拓期および昭和の開発

期に絶滅した。現在では、東部、十勝、日高

地方で個体群が分断孤立し、その総生息数は

約130 羽と推定されている。日本の天然記念

物に指定され、緊急に保全を要する絶滅危惧

種である。標識調査により親子兄弟やいとこ

関係等の近親関係にあるつがいも確認されて

おり、血縁関係が濃い状況にある。個体数 

の減少や個体群の分断・孤立化による多様性

の低下や生殖機能の低下が危惧される。海外

(ロシア沿海州、サハリン、クナシリ)のシマフ

クロウでは詳細な調査が進んでいないが、や

はり個体数の減少が懸念される。しかし、国

内外を通じて、シマフクロウ個体群の遺伝的

多様性はこれまでまったく調査研究されてい

ない。このような現状を踏まえ、シマフクロ

ウ集団の遺伝的多様性を明らかにする本申請

研究を計画するに至った。 
 
 
２．研究の目的 
(1) シマフクロウ個体間の違いを検出できる

多型的DNA マーカーを新規に開発し、北海道

において分断化されたシマフクロウ地域個体

群内の遺伝的多様性の低下がどの程度進んで

いるかを明らかにする。さらに、病原体に対

する免疫力を評価するため、主要組織的適合

遺伝子複合体（MHC）遺伝子の多様性を分析

する。 

 

(2) 北海道におけるシマフクロウ個体群間の

遺伝的交流(遺伝子流動)がどの程度進んでい

るかを明らかにする。 

 

(3) 古い剥製や考古出土骨等の古代DNA 分

析を行い、現生個体群の特徴と比較解析する

ことにより、渡りをしない留鳥であるシマフ

クロウ個体群の遺伝的多様性の時代的変遷を

解明する。 

 

(4) 上記で得られた成果に基づき、保全ユニッ

トの設定、生息域間のコリドー設定、捕獲・

繁殖個体の再導入・野生復帰など保全対策、

を提言する。 

 

(5) 個体数が比較的多いと考えられている大

陸沿海州の個体群を比較分析し、北海道個体

群の多様性の評価および両者の分岐年代や氷

河期から現代に至る気候変動と多様性の関係

を明らかにする。 

 

(6)これまで凍結保存されている繊維芽細胞を

培養系に戻して生きていることを確認したう

えで、再度細胞を増やし、将来の遺伝子資源

のために保存する。また、新規に採取された

血液、組織等から抽出したゲノムDNAを凍結

保存する。 
 
 
３．研究の方法 
 (1) シマフクロウの培養細胞、血液、組織、

剥製の羽等のサンプルからDNA抽出を行い、

現在から過去にさかのぼって分析できる体制

を整えた。これらのサンプルは、過去に採取

され北海道大学、動物園、博物館等に保存さ

れていたもの、および、本研究期間に新規に

採取されたものを含む。 



 

(2) 母系遺伝するミトコンドリアDNA

（mtDNA）について、特にコントロール領域

の塩基配列を決定し、その多様性について詳

細に分析するとともに、時代的変遷も調査し

た。 

 

(3) シマフクロウ集団の遺伝的多様性を評価

するマイクロサテライト DNA マーカーを確

立した。まず、シマフクロウのゲノム DNA

から複合型マイクロサテライトをクローニ

ングし、その多型性の検出を試みたが、得ら

れたすべての座位で多型性が見られなかっ

た。そこで次に、フクロウ類における既報の

マイクロサテライトプライマーを順にシマ

フクロウで試したところ、反復配列を含み、

かつ、多型性をもつ座位を 8種類見つけるこ

とができた。よって、それを使用してシマフ

クロウ個体の遺伝子型を決定した。そのデー

タに基づき、各地域集団のヘテロ接合度や対

立遺伝子数などの遺伝的多様性とその時代

的変遷を分析した。 

 

(4) シマフクロウ集団の病原体に対する免疫

力が低下しているかどうかを明らかにするた

め、主要組織適合遺伝子複合体（Major 

histocompatibility complex: MHC）について、

次世代シーケンサ解析を導入して、各個体の

遺伝子型を決定し集団遺伝学的解析を行った。

そのデータに基づき、各地域集団のヘテロ接

合度や対立遺伝子数などの遺伝的多様性とそ

の時代的変遷を分析した。 

 

(5) 細胞・遺伝子資源の保存体制を確立する

ために、これまで凍結保存されてきたシマフ

クロウの皮膚細胞を培養系に戻し、その保存

状態を確認した。さらに、染色体分析を行っ

た。細胞および血液、組織から抽出した DNA

について分析に用いた後には冷凍保存した。 

 

 

４．研究成果 

(1) シマフクロウのmtDNAコントロール領域

の塩基配列を詳細に調べたところ、本種に特

異的な反復配列を見出し、さらに個体間の変

異および種レベルの特徴を解明することがで

きた。さらに、剥製標本や古い年代の組織サ

ンプルを用いたmtDNA分析の結果、北海道シ

マフクロウ集団においてmtDNAには少なく

とも5つのタイプが見出された。過去のボトル

ネック以前には各タイプが広い地域に分布し、

地域間の遺伝子流動があったが、ボトルネッ

ク後には少なくとも1つのタイプが喪失し、他

の4タイプの分布範囲も縮小して、現在の各地

域集団で見られるタイプは１つか２つになっ

たことが示された。 

 

(2) マイクロサテライトについて、北海道にお

けるシマフクロウ各地域集団のヘテロ接合度

や対立遺伝子数などの遺伝的多様性とその時

代的変遷を分析したところ、多くの地域にお

いて多様性が低下する傾向にあることが判明

した。さらに、地域集団間の遺伝的分化が進

行していることも明らかになった。これは、

集団間の移動個体が少ないことを示している。

一方、従来の生態学的調査により、地域集団

間の少数個体の移動が報告されているが、そ

のような移入個体を受けた集団では、遺伝的

多様性が増加している傾向が見られた。 

 

(3) MHC遺伝子を指標にした集団遺伝学的解

析においては、MHCクラスII遺伝子座の遺伝

子型を決定した。その結果、19種類の対立遺

伝子が検出された。地域集団間の多様性を比

較すると、遺伝的に大きく分化していること

が明らかとなった。さらに、時代経過と比較

すると、個体数が減少した時期から多様性が

減少してきたことが示唆された。このMHC遺

伝子分析の結果は、短期間における遺伝的浮

動が、長期間の進化において維持されていた



平衡選択の効果に大きく影響を与えたことを

示している。さらに、この機能的遺伝子の結

果は、上述した母系遺伝するmtDNAや両性遺

伝するマイクロサテライト（ともに中立的に

進化していると考えられる遺伝子）の分析結

果と同様に、ボトルネック後のシマフクロウ

地域集団の分断と各集団内の遺伝的浮動と近

親交配による遺伝的多様性の低下、および、

集団間の遺伝的構造が急速に変化（分化）し

たことを示唆している。 

 

(4) 継続して採取されたシマフクロウの血液

からゲノムDNAを精製し、保存することがで

きた。これまでの解析成果により、遺伝的多

様性の情報とともに、生きた培養細胞および

血液・組織等から抽出したゲノムDNAを長期

保存・活用するシステムの基盤を確立するこ

とができた。さらに、シマフクロウ染色体に

ついて、ニワトリDNAをプローブとした染色

体ペインティング解析を行った結果、シマフ

クロウの遺伝的特徴づけおよび核型進化過程

の詳細な追跡を行うことができた点は発展的

な成果の一つである。 
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