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研究成果の概要（和文）：二ホンカモシカの保護・管理に有用な情報・地域個体群の構築過程・氷河期以降の分
布拡大の過程について明らかにすることを目的として、長野県の二ホンカモシカ、2018年度84試料・2019年度64
個体の滅失個体について、マイクロサテライトDNAおよびミトコンドリアDNAを解析した。その結果、マイクロサ
テライトDNAの解析結果では3つの分集団が確認され、ミトコンドリアDNA解析では、4つのハプロタイプグループ
が確認された。
2つの遺伝子マーカーで得られた遺伝子情報と空間分布は、各マーカーの遺伝様式が違うにも関わらず、同様の
空間分布が確認された。これはニホンカモシカの生態的特徴が影響したと考えられる。

研究成果の概要（英文）：The purpose of this study was to elucidate useful information for 
conservation and management, the process of establishment of local populations, and the process of 
distribution expansion since the Ice Age about of Japanese serow. Microsatellite DNA and 
mitochondrial DNA were analyzed for samples of Japanese serow (84 samples in 2018 and 64 individuals
 in 2019) in Nagano Prefecture. As a result, three subpopulations were identified in the 
microsatellite DNA analysis, and four haplotype groups were identified in the mitochondrial DNA 
analysis.
　The genetic information and spatial distributions obtained from the two genetic markers showed 
similar spatial distributions, despite the different inheritance styles of each marker. This is 
thought to be due to the ecological characteristics of Japanese serow.

研究分野： 保全遺伝学
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研究成果の学術的意義や社会的意義
ニホンカモシカは、長野県内や近隣の地域には、4つの保護地域と7つの地域個体群が分布しており、今後の全国
のカモシカの保護・管理を進める上で、本地域の保全遺伝学的研究の情報は重要と考えられる。本州の中央部に
位置する各地域個体群の遺伝的構造を明らかにすることは、国内のカモシカの地域個体群の構築過程および氷河
期以降の分散の過程に言及する新たなる知見を得られる可能性がある。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属します。
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１．研究開始当初の背景 
 
日本の固有種であるカモシカは、我が国の特別天然記念物に指定されている野生動物である。

13 の保護地域と 40 の地域個体群が設定されている（カモシカ特定鳥獣保護管理計画技術マニ
ュアル: 環境省, 2010）。カモシカは“なわばり性”の非常に強い大型哺乳類であることから、地
域個体群の遺伝的構造が特徴的である可能性が極めて高いと考えられる。しかし、カモシカの保
全遺伝学的研究分野における先行研究は、地域個体群のハプロタイプの比較や遺伝的多様性の
評価に留まる研究（Okumura, 2004）が主であり、地域個体群の遺伝子流動や空間分布に関す
る研究（三重県教育委員会・奈良県教育委員会・和歌山県教育委員会, 2018)は極めて少なく、近
親交配や血縁関係に関する研究は皆無である。また、ツキノワグマ、ニホンジカ、ニホンザルの
ように、日本の野生動物哺乳類の分子系統地理学的な研究（Kawamoto et al. 2007: Nagata et 
al. 1999: Ohnishi et al. 2009）は充分に行われていない。 
現在、カモシカは分布域が高標高域から低標高域に分布が広がっている一方で、管理による捕

獲やニホンジカとの生息地の競合などの要因により、個体数が減少の傾向にある。近年では、保
全遺伝学研究が発展し、日本の野生動物を対象に多くの調査・研究が実施されている。しかし、
カモシカに関してはまだ実施例が少なく、本研究によって、我が国の固有種・特別天然記念物で
あるカモシカの科学的な保護・管理を行う上で重要な情報が得られると考えられる。カモシカの
保全遺伝学的研究に関する新たなる知見を得られると考えた動機は、申請者が紀伊山地カモシ
カ保護地域第 5 回特別調査（三重県教育委員会・奈良県教育委員会・和歌山県教育委員会, 2018)
の遺伝子分析を担当したことがきっかけである。本事業において、紀伊半島地域個体群は紀北地
域を中心に分布する分集団と、三重県から和歌山県紀南地域にかけ分布する分集団に分けられ
ることを明らかにした。この結果は、前述したように、カモシカの“なわばり性”を強く持つ生
態的特徴が、色濃く地域個体群の遺伝的構造と空間分布に影響したことを示す結果となった。ま
た、個体群内の血縁関係や遺伝子流動についての解析を行うことにより、他の日本の野生動物と
は違うカモシカ特有の遺伝的・空間的構造を明らかにすることができると考えたのである。分子
系統地理学的解析では、紀伊半島において、地理的に大きく離れた岐阜県や静岡県などの本州中
部で確認されたハプロタイプと同じ集団に属しているハプロタイプが確認された。この結果は、
他の日本の野生動物の分子系統地理とは異なる結果を示した。カモシカを除く日本の野生動物
の分子系統地理研究では、最終氷河期にレフュジアへの避難による集団隔離と系統分岐が起こ
り、最終氷河期以降の広葉樹林の拡大に伴い分布が拡大していき、地理的に分子系統が分かれて
いった仮説がなされている（玉手, 2013）。しかし、カモシカは、最終氷河期におけるレフュジ
アへの避難とその後の分布拡大が、他の種と異なる過程があったのではないかという仮説が示
唆されたのである。この仮説を裏付けるために、複数の個体群が分布しており、本州の中央部に
位置する長野県とその近隣の地域のカモシカについての保全遺伝学的研究が必要であると考え
た。 
 
 
２．研究の目的 
 
長野県とその周辺地域には、４つの保護地域（北アルプス、越後・日光・三国、関東山地、南

アルプス）と７つの地域個体群（北アルプス、長野北部、越後・日光・三国、関東山地、八ヶ岳、
南アルプス、中央アルプス）が分布している。集中して地域個体群が分布しているが、各地域個
体群の保全遺伝学的研究がなされていない。今後の長野県内および近隣地域のカモシカの保護・
管理を進める上で、保全遺伝学的研究から得られる情報は重要と考えられる。また、本州の中央
部に位置する地域個体群の遺伝的構造を明らかにすることは、各地域個体群の構築過程やカモ
シカの氷河期以降の分布拡大の過程について、新たなる知見を得ることができると考えられる。
本研究は、充分な保全遺伝学的研究の情報が得られてこなかったカモシカについて、本州中央部
の捕獲個体の試料を用いて、マイクロサテライト DNA およびミトコンドリア DNA の 2 種類の
遺伝子マーカーを分析し、カモシカの各地域個体群の遺伝的・空間的構造、個体群の構築過程、
氷河期以降の分布拡大について明らかにすることを目的とする。 
 
 
３．研究の方法 
 
① 試料：長野県で得られた捕獲個体試料（筋組織）2018 年度 84試料・2019 年度 64個体 

 
② ミトコンドリア DNA の Control 領域の分析・解析：ミトコンドリア DNA は母系遺伝の様式

をとることから、ハプロタイプの分布によって示される遺伝的構造は、母系と関連の深い構
造と言える。ミトコンドリア DNA の Control 領域の分析は Okumura (2004)に従い、一部改
変して実施する。各試料においてハプロタイプの決定後に以下の解析を行う。 



A) 各ハプロタイプの地理的分布と各地域個体群のハプロタイプの構成の違い。 
B) 雌雄の違いによるハプロタイプの空間分布の比較による分散状況。 
C) 分子系統樹の作成による分子系統地理学的解析を行い、未だに明らかとなっていないカモ

シカと他の日本の野生動物の分子系統地理の違いを明らかにする。 
 
③ マイクロサテライト DNA の分析・解析：マイクロサテライト DNA をマーカーとした場合、

遺伝的多様性、遺伝子流動、血縁関係の評価だけでなく、分集団の構造を解析する方法が考
案されている。この解析結果とミトコンドリア DNA のハプロタイプの分布を合わせて考慮
することで、地域個体群の遺伝的・空間的構造を明らかにすることができる。マイクロサテ
ライト DNA は、スクリーニング研究（Nishimura et al. 2011: Yamashiro et al. 2017）
において、多型性の高かった 12 遺伝子座を分析、各試料の遺伝子型（対立遺伝子の組み合
わせ）を決定し、以下の解析を行う。B) 分集団解析による空間分布を明らかにし、各分集
団間の遺伝子流動および遺伝的分化について、分化係数（Fst）などの指標により評価する。 
 

④  ②＋③の結果から、各地域個体群に関して以下の項目について明らかにしていく。 
A) ２種類の遺伝子マーカーによる各地域個体群の遺伝的構造と空間分布を明らかにし、各地

域個体群が構築された過程を明らかにする。 
B) 各個体間の血縁関係と空間分布の関係性を明らかにし、近交係数（F 値）および血縁度（r

値）などの指標を用いて、各地域個体群内の近親交配を評価する。 
 
 
４．研究成果 
 
 マイクロサテライトDNAの解析結果では3つの分集団が確認された。さらにミトコンドリアDNA
解析では、4つのハプロタイプグループが確認された。各個体の 2つの遺伝子マーカーで得られ
た遺伝子情報と空間分布は、各マーカーの遺伝様式が違うにも関わらず、同様の空間分布が確認
された。ニホンカモシカは雌雄共に強いなわばり意識をもつ生態的特徴が遺伝的な空間構造に
強く影響したと考えられる。コロナ禍の影響により研究の進行が大幅に遅延しているが、今後、
2020 年度の滅失個体の解析を行い、さらに「個体間の血縁関係と空間分布」および「氷河期以
降の分布拡大の過程」について解析を行う予定である。 
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