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研究成果の概要（和文）：特定外来生物ソウシチョウの効果的な管理計画策定のため、5つのマイクロサテライ
トDNA座について国内１２地点計４０９個体の集団の遺伝的構造を調べた。ヘテロ接合度は全個体群で高く、対
立遺伝子数は四国を除く西日本の集団で概ね多く、愛知、高知、筑波の個体群で少なかった。愛知や高知個体群
は各々他の個体群と遺伝的な違いが大きかった。プログラムSTRUCTUREによる解析では国内のソウシチョウは９
つのクラスターに分けられる可能性が示された。高知や愛知個体群では特定のクラスターに属する個体が多かっ
た。暫定的結果だが、他の個体群と遺伝的交流がまだ少ない高知や愛知個体群は、駆除の優先順位が高いことが
示唆された。

研究成果の概要（英文）：To effectively manage an invasive alien species, the red-billed Leiothrix, 
in Japan, we investigated the genetic structure at 5 microsatellite loci in 12 populations (N= 409 
individuals). All populations showed relatively high heterozygosity. The numbers of alleles were 
larger in western populations, except Shikoku, and smaller in Aichi, Kochi and Tsukuba populations. 
The Aichi and Kochi populations differentiated greater from other populations. The analysis using 
the program STRUCTURE implied that the birds were divided into nine clusters and each of Kochi and 
Aichi populations was mainly consisted of individuals belonging to a specific cluster. The present 
preliminary study suggests that Kochi and Aichi populations have higher priority for elimination 
because they showed less gene flows among other populations.

研究分野： 生態学　保全生態学
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１．研究開始当初の背景
 ソウシチョウは、
県筑波山、兵庫県六甲山、
児島県霧島など孤立した状態で野外に定着
している
イスなど、類似した生態を持つ在来種への影
響が懸念され、特定外来生物に指定されてい
る。 
 原産地は中国南部からヒマラヤにかけて
だが、
から中国
えられている。
 中国ではそれぞれの地域個体群が様々な
生息環境、異なる生態系で適応進化を遂げて
きたことにより様々な遺伝的背景を持つこ
とだろう。したがって、日本国内には様々な
地域由来の遺伝的組成の異なる個体が放た
れたことになる。それらが交配することで、
元の集団には見られない遺伝的変異の新し
い組み合わせが生じているに違いない。その
ことは日本の環境により適した新しい遺伝
子の組み合わせをもたらすおそれがある。
  
２．研究の目的
 本研究では
テライト
国内におけ
構造の現状を把握し、
大で他の集団の増加を助長する恐れのある
地域個体群、あるいは今後増加するおそれの
ある地域個体群を特定する。
な場所で集中的な取り除きを行えばよいの
か検討するための資料とする。
 
３．研
(1) 茨城県以南の国内１２地点（図１）にお
いて、カスミ網を用いてソウシチョウを捕獲
し、血液または組織をサンプリングした。血
液は注射針（
細管を用いて、翼下静脈からおよそ
クロリットルを採取し、組織（筋肉または肝
臓）はおよそ
ライシスバッファーに入れた後、室温保存し
た。捕獲およびサンプルの採取は、それぞれ
の地方自治体からの許可を得て行った（環国
地野許第
10-0085
第 1508101
許第
アゲン
サンプルからＤＮＡを抽出した。
(2) 次世代シーケンサー
いて重複のある
チョウのゲノムＤＮＡのドラフトデータを
得て、その中から
回以上繰り返しているマイクロサテライト
ＤＮＡ領域
べ 841
ー（ABI PRISM 
め、その情報を元に
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