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⻑野県⽊曽地域のツキノワグマの遺伝的多様性と遺伝構造を解析 
 

⻑野県⽊曽地域を対象に、ツキノワグマの体⽑から抽出した DNA を⽤いて、その遺伝的多様性および
遺伝構造を調べました。その結果、遺伝的多様性の重要な指標となる有効な集団サイズは⼤きくないと考
えられ、今後の継続的な遺伝的多様性モニタリングの必要性が⽰唆されました。 

 

⼈間とツキノワグマ（以下、クマ）とのあつれきは、⽬下、⽇本社会の⼤きな問題となっています。
クマ保護管理策を提案するには、クマが各地域でどのように集団を形成し、集団間や個体間で移動あ
るいは遺伝的交流をもっているのかなど、⽣態遺伝学的特徴の深い理解が不可⽋です。 

本研究では、⻑野県⽊曽地域の約 48 km2 の調査区に 35 個の体⽑採取トラップを設置し、収集した
クマ体⽑から DNA を抽出して、⺟性遺伝するミトコンドリア DNA の塩基配列多型および両性遺伝
する核 DNA の遺伝⼦型の決定と性判別を⾏いました。その結果、収集したサンプルから 30 個体のク
マを識別し、雌雄で分布場所が異なる傾向があることが分かりました。ミトコンドリア DNA の解析
の結果、雄の全個体はハプロタイプ（ミトコンドリア DNA 型）E01 のみを⽰す⼀⽅、雌はこれまで東
北地⽅や富⼭県で報告のあった E07 を含む 3 つのハプロタイプを保有していました。遺伝的多様性
の重要な指標となる有効な集団サイズは⼤きくないと考えられ、今後の継続的な遺伝的多様性モニタ
リングの必要性が⽰唆されました。 

本研究は、⻑野県におけるツキノワグマの遺伝構造を初めて明らかにしたもので、実際のクマ保護
管理への活⽤が期待されます。 
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 研究の背景  
種の集団ごとの遺伝的多様性、集団間あるいは個体間の遺伝的な交流や遺伝的⾎縁性などに関する集

団遺伝学的構造注１）の理解は、その種の⽣態の知⾒を深めるだけでなく、保護管理を考える上でも重要で
す。集団遺伝学的構造を含む⽣物地理学的な構造は、地理的スケールに依存するため、種の分布全域など
広域スケールから、都道府県や⼭脈などの地域スケール、さらに⼩さい局所スケールなど、異なる地理的
スケールで集団遺伝学的構造のパターンを評価することが⼤切です。 

⼈間とツキノワグマ（以下、クマ）とのあつれきは、⽬下、⽇本社会の⼤きな問題となっています。ク
マ保護管理策を提案するには、クマが⻑い歴史の中で、あるいは現在進⾏形で、全国スケールあるいは地
域スケールでどのように集団を形成し、集団や個体間で移動あるいは遺伝的交流をもっているのかなど、
⽣態遺伝学的特徴の深い理解が不可⽋です。しかし、クマの⽣息数が多い⻑野県では、⼈間とクマとのあ
つれきは増加する⼀⽅、クマの⽣態遺伝学的知⾒は⼗分に把握できていませんでした。また最近の動物研
究では対象個体への痛みを伴わず、また安全に採取できる⾮侵襲的なサンプル取得の重要性も世界的に
認知されています。特に哺乳類では、遺伝試料採取を⾏う場合、筋⾁や⾎液を⽤いることが⼀般的で、⾼
質・⾼収量の DNA取得が可能である⼀⽅、対象個体の捕獲⾃体が難しいことや、対象個体と採取者の双
⽅に危険が伴うことなども指摘されています。そのため近年は、体⽑、唾液、糞、さらに⾜跡由来の環境
DNAなどが⾮侵襲的採取サンプルとして使われ、特にクマ研究では、体⽑採取トラップを広範囲に設置
し、採取した体⽑注２）を⽤いた DNA 解析が⾏われています。そこで、今回、⻑野県⽊曽地域を対象に、
クマ集団の遺伝構造、遺伝的多様性や性に偏った移動分散パターンの評価、さらには体⽑DNA解析の有
効性の評価を⾏いました。 
 
 研究内容と成果  

本研究では、2020 年に⽊曽地域の約 48 km2 の調査区に 35個の体⽑採取トラップ（図１）を設置し、
これにより収集したクマ体⽑の⽑根組織から DNA を抽出して、⺟性遺伝するミトコンドリアDNA の塩
基配列多型および両性遺伝注 3）する核DNA の遺伝⼦型の決定と性判別を⾏いました。得られた計 210の
体⽑ DNA サンプルのうち、71 サンプルについては遺伝⼦型決定に成功し、同⼀個体由来と考えられる
サンプルを精査したところ、最終的に 30 個体のクマを識別しました。また、雄 6個体、雌 18個体につ
いてはを性判別決定もできました。解析の結果、性判別に成功した雄 6 個体は全て、調査区北側でのみ
検出され、雌 18個体は雄とは異なる場所に分布していました。これらの場所の植⽣を⾒ると、雄がいた
のはミズナラ、コナラなどドングリをつけるコナラ樹種からなる広葉樹林である⼀⽅、雌がいたのはカラ
マツなどを主とした針葉樹植栽地でした（図２）。⼦育て中の⺟クマは発情しないことから、雄クマは⼦
連れの⺟クマを⾒つけると⼦クマを殺し（クマの「⼦殺し」と呼ばれています）、⺟クマの発情を促進す
る⾏動をとります。そのため、⼦連れの⺟クマは雄クマから距離を取り遭遇しないようにすることも知ら
れています。従って、本解析において雄と雌個体で分布場所が異なるのは、雄クマはより⾷料資源に恵ま
れたコナラ類の広葉樹林にいる⼀⽅、⼦連れの⺟クマは雄との遭遇を避けるために、⾷料資源は乏しいが
より安全なカラマツ林に⽣息していると考察しました。 

また、ミトコンドリアDNA の解析の結果、雄の全個体はミハプロタイプ注４）E01のみを⽰す⼀⽅、雌
はこれまで東北地⽅や富⼭県で報告のあったE07を含む3 つのハプロタイプを保有していました(図３)。
特にハプロタイプ E07（雌 2個体）は⻑野県で初めて検出されました。富⼭県と⽊曽地域には標⾼ 1500
〜3000m 級の⾶騨⼭脈があり、本研究で検出されたクマあるいはその祖先個体が⾶騨⼭脈を超えて、富
⼭県から⽊曽地域に移動してきた可能性が⽰唆されます。⼀般に、クマでは雄個体の⽅が雌個体よりも⾏
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動範囲が広く、雌は定住性が⾼いことが知られていますが、最近のクマ GPS追跡調査から、雌の⻑距離
移動も報告され、また必ずしも雌の定住性が⾼いわけではないことも報告されており、どこかの時代で雌
個体の⻑距離移動があったと考察することは妥当だと思われます。あるいはハプロタイプ E07 をもつク
マ個体はもともと⽊曽地域周辺に分布していることから、先⾏研究において富⼭県で検出された個体（性
別不明）が⻑野県から移動した個体あるいはその末裔であることも考えられます。 

さらに、両性遺伝する核DNAでは、供試個体から遺伝的グループは検出されず、これら地域全体でお
およそ「1つのクマ集団」であると⾔えることが分かりました。ただし、ミトコンドリアDNA、核DNA
ともに、検出された場所間の距離が遠くなるほど、遺伝的にも遠縁になるという空間構造が⾒られまし
た。これは、地理的に近いところにいる個体間で遺伝⼦流動や繁殖がより頻度⾼く⾏われているためと考
えられ、⽣物では⼀般的な傾向です。 

遺伝的多様性の重要な指標となる有効集団サイズ注 5）は 44.8 と推定されました。⼀般に、⽣物種の保
全のために近交弱勢を防ぐためには、少なくとも有効集団サイズは 50〜100 以上必要とされており、ア
メリカクロクマでは 3〜49、北⽶のハイイログマでは 5.6〜15.4と報告されています。⽇本各地域におけ
るクマの有効集団サイズの詳細は分かっていませんが、本研究で検出された⽊曽地域の有効集団サイズ
は⼤きくない推定値であり、今後の継続的な遺伝的多様性モニタリングの必要性が⽰唆されました。 
 
 今後の展開  

本研究成果は、⻑野県におけるツキノワグマの地域内の遺伝構造を初めて明らかにしたものであり、今
後、実際のクマ保護管理への活⽤を進める予定です。また、⻑野県全域の過去約 35年に渡る遺伝構造と
個体数管理の関係や、南信地域における景観とクマの遺伝構造の調査を継続するとともに、⽇本全国スケ
ールでクマの遺伝的多様性およびその形成史の解明を進めていく予定です。さらに、本種が分布する⻄ア
ジア〜⽇本まで、⼤陸スケールでの国際的なクマ保全策提案に向けた国際ネットワーク構築にも取り組
みます。 
 
 参考図  

 

図１ ツキノワグマの体⽑採取トラップ（わな）。1 辺 3-5m の正⽅形を作り、中⼼に誘引物（餌）を設
置し、各辺および対⾓線上を有刺鉄線とすることで、有刺鉄線をくぐったクマの体⽑を採取する。（写真：
⻑野県） 
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図２ 雄個体が検出されたコナラ類を主体とした林（左）、および雌個体が検出されたカラマツ等を主と
した⼈⼯林（右）。（写真：⻑野県） 
 
 

 
図３ （a）本研究で設置した体⽑採取トラップからの遺伝解析で検出された 3つのミトコンドリア・ハ
プロタイプＥ01、07 およびＥ17の雌雄別の分布、および、（b）全国で検出された 52のハプロタイプも
含めた遺伝的系統関係。ハプロタイプ E17 をもつ個体は調査地北側に集中し、7 個体中 5 個体は雌であ
った。他 2個体は性判別決定できなかった。ハプロタイプ E01 および E07がこれら地域に分布すること
は、全国スケールの先⾏研究（Ohnishi et al. 2009）と⽐較しても⽭盾はなかった。E07については、富
⼭県や東北地⽅での分布が知られているが、⻑野県では本研究が初の検出となった（2個体とも雌）。 
 

 ⽤語解説  
注１） 集団遺伝学的構造（population genetic structure） 
遺伝的多様性の分布の時空間的構造のこと。⽣物種は⻑い歴史の中で、気候や地殻などさまざまな環境
変動を経験し、分布域を縮⼩、拡⼤、分断化などして、また環境に適応することで、現在の分布を形成
している。種レベルでは、このような分布移動の歴史の中で、⻑期間、集団が各地域に分断化すること
で、遺伝的多様性にも地域性が⽣じることが知られている。同様に⽣物（科、属、種などのさまざまな
レベル）、⽣態系、植⽣などの地理的な変異や分布などに着⽬した構造は⽣物地理学的構造と呼ばれる。 
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注２） 体⽑由来の DNA（hair-derived DNA） 
 ⼀般に「体⽑（ヒトの場合は⽑髪）から抽出した DNA」とされるが、厳密には、抽出される DNAのほ

とんどは⽑根周辺の細胞に由来する。 
注３） ⺟性遺伝・両性遺伝（maternal inheritance, biparental inheritance） 
⺟親の遺伝情報だけが⼦供に伝わる遺伝様式を⺟性遺伝、両親（⽗・⺟）それぞれの遺伝情報が半分ず
つ引き継がれる様式を両性遺伝という。ツキノワグマのような哺乳類などの動物の場合、基本的にミ
トコンドリアゲノムは⺟性遺伝様式を持ち、核ゲノムは両性遺伝様式を持つ。 

注４） ハプロタイプ（haplotype） 
  ツキノワグマは２倍体（体細胞が、両親から 1 組ずつ受け継いだ、計２組の染⾊体を持つ）⽣物であ
り、核ゲノムについては遺伝⼦型（genotype）という⽤語が⽤いられる。⼀⽅、ミトコンドリアゲノム
は、染⾊体を１組しか持たない半数体（ハプロイド、haploid）であり、その遺伝⼦型はハプロタイプ
と呼ばれる。⼀般に、ミトコンドリアの DNA型のことをハプロタイプと呼ぶ。 
注５） 有効集団サイズ（Effective Population size） 
  ⽣物集団内で繁殖に関わる個体数を推定した値。種あるいは集団のもつ遺伝的多様性を表し、繁殖様
式、環境選択などにより、値は時空間的に変動する。⼀般的に、集団の維持のためには 500 個体以上
の有効集団サイズが必要とされている。 
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