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出生地と異なる環境には移動しにくい？  

～ DNA解析が解き明かしたニホンカモシカの分散様式 ～ 

 

 

東邦大学理学部生物学科の井上英治准教授、東京農工大学農学部附属野生動物管理教育

研究センターの髙田隼人特任准教授らの研究グループは、特別天然記念物であるニホンカ

モシカの糞や組織から抽出した DNA を用いて、浅間山における分散様式を調査しました。

解析の結果、中標高の森林地域と高山草原地域とでは遺伝的交流が制限されていることを

明らかにし、両地域の環境の違いが個体の移動を制限している可能性を示しました。また、

一夫多妻の配偶システムとオスがメスより分散する傾向（オス分散）との関連が示唆され

ていましたが、高山草原地域では一夫多妻であるにも関わらず、一夫一妻の森林地域と同

様に、オス分散ではないことを発見しました。動物の分散様式は保全や獣害を考える上で

も重要であり、本成果は動物の生態だけでなく、保護管理にも重要な知見となります。 

この研究成果は、2024年 2月 14日に雑誌「Zoological Science」にて発表されました。 
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◆ 発表のポイント 

 ● 特別天然記念物ニホンカモシカを対象に、行動観察だけで解明することが難しい分散

様式の解明に、糞から抽出した DNA（注 1）の解析が有用であることを示しました。 

 

 



 

● 浅間山の中標高に広がる森林地域と高山草原地域で遺伝的交流（注 2）が制限されて

いることを明らかにしました。他の動物でも出生地に似た環境への分散が報告されて

いることから、両地域で環境や食物が異なることが移動の制限につながっていると考

えられます。 

● 動物の出生地からの分散（注 3）に関して、一夫多妻の配偶システムを持つ動物では、

オスがメスより分散する傾向（オス分散）があることが示唆されていましたが、高山

草原地域では一夫多妻であるにも関わらず、一夫一妻の森林地域と同様に、オス分散

ではないことを明らかにしました。 

● 動物の出生地からの分散は動物の生活史を考察する上で重要であるとともに、分布拡

大のメカニズムの理解にも重要であり、今回の発見は、保全や獣害（注 4）の対策な

どにも有用な知見といえます。 

 

◆ 発表内容 

出生地からの分散は、動物の生活史の中で重要なイベントであり、その生態・進化を考

える上で重要であるとともに、動物種の分布拡大にも直結することから、保全や獣害を考

える上でも重要です。新しい環境への分散は、採食効率の低下や捕食可能性の増加などの

リスクがあるため、一部の動物では出生地に似た環境への分散が報告されています。また、

分散の利益やコストは性によって異なるので、分散様式には性差があり、鳥類ではメスが

より分散するのに対し、哺乳類ではオスがより分散することが知られています。このよう

な分散の性差は、鳥類は一夫一妻、哺乳類は一夫多妻といった配偶システムとの関連が示

唆されていました。 

 ニホンカモシカは、単独生活をしており、基本的には一夫一妻の配偶システムであるこ

とが知られていました。しかし、最近の研究で、浅間山において、食物量が相対的に少な

い中標高に位置する森林地域では単独で一夫一妻の配偶システムであるのに対し、食物量

の多い高山草原地域では、メスが群れ化し、一夫多妻の配偶システムの割合が高いことが

明らかにされました。そこで、研究グループは、浅間山の森林地域と高山草原地域から採

取した糞や組織サンプルを用いて DNA解析を行い、ニホンカモシカの分散に与える環境と

配偶システムの影響を調査しました。 

 森林地域は、1200mから 1600mに位置しており、カラマツやアカマツなどの針葉樹が優

占しているのに対し、高山草原地域は 1900m から 2400m に位置し、草原が優占する地域

です。両地域から採取した糞 157 サンプルに加え、自然死や交通事故死した個体からの組

織 7 サンプルも用いて、研究グループが新たに開発した 6 領域を含む、マイクロサテライ

ト（注 5）と呼ばれる遺伝的多様性の高い 23領域を対象に DNA解析を行いました。また、

アメロゲニン遺伝子内で X 染色体と Y 染色体で長さの異なる領域を PCR で増幅し、糞か

ら抽出した DNAの性別を判定しました。まず、効率的に実験するために、複数座を同時に

増幅するマルチプレックス PCRの実験系を確立させたのち、各領域の増幅断片長を特定し



 

ました。その結果をもとに、DNA による個体識別を行った後、分散に関わる DNA 解析を

実施しました。 

 解析の結果、157 の糞サンプル中 102 サンプル（65%）で遺伝子型を決定することがで

き、組織からの DNA解析も統合した結果、森林地域でオス 6個体、メス 5個体の 11個体、

高山草原地域でオス 5 個体、メス 14 個体の 19 個体分の遺伝子型を同定できたことがわか

りました。解析したマイクロサテライト領域の遺伝的多様性の値は高く、簡便な手法で糞

から正確に個体及び性を同定できることが明らかとなりました。 

 地域集団の遺伝構造を解析した結果、森林、高山草原間の遺伝的分化の係数は有意に 0

より大きく、血縁度（注 6）も地域集団内の方が地域集団間よりも有意に高い値であること

が明らかになりました。この結果は、両地域の個体間の移動が制限されていることを示唆

しています。両地域は、直線距離で約 2.7kmしか離れていなく、ニホンカモシカでは 1km

以上分散するとの報告があることを考えると、この結果は驚くべき結果であると言えます。

森林と高山草原地域では大きく環境が異なり、森林では落葉広葉樹の葉を主に食べている

のに対し、高山草原地域ではイネ科草本を主に食べていることが出生地と異なる環境への

分散の抑制につながり、両地域での個体の移動が制限されたと考えられます。さらに、ベ

イジアンクラスタリング解析（注 7）の結果、森林地域由来の個体はすべて森林タイプの遺

伝子を持っているのに対し、高山草原地域由来の 19 個体のうち、3 個体は森林タイプもし

くは森林と高山草原地域の混合タイプの遺伝子を持っていることが明らかとなりました。

この結果は、森林から高山草原地域へという一方向的な個体の移動を示唆しており、これ

は高山草原地域の食物が相対的に豊富であることと関連しているのかもしれません。 

 次に、分散様式の性差に関わる分析をした結果、各集団に個体が割り振られる程度を示

す assignment index（注 8）や血縁度の値は、森林地域、高山草原地域とも雌雄で有意な

違いはないことが明らかとなりました。この結果は、ニホンカモシカでは、分散様式に雌

雄差がないことを示唆しています。一方で、assignment indexのばらつきの値は、森林地

域、高山草原地域ともメスの方がオスより高くなっており、これはメスがより分散してい

る可能性を示しています。以上の結果から、分散様式の性差の有無について断定すること

はできませんが、哺乳類一般にみられるオス分散ではないことが明らかとなりました。特

に、高山草原地域ではオス分散と関連していると考えられている一夫多妻の配偶システム

を示すにも関わらず、オス分散ではないことを示しており、配偶システムと分散様式の性

差との関連を議論する上で重要な結果を示したと言えます。 

 本研究では、糞も用いた DNA解析がニホンカモシカの生態の解明に有用であることを示

し、生息環境の違いが分散の制限につながっていることを明らかにしました。一方で、両

地域で見られた配偶システムの違いは雌雄の分散様式の違いに影響を与えていませんでし

た。今後、今回のような糞も用いた DNA 解析を多様な環境、多様な哺乳類で行うことで、

配偶システムや生息環境が分散様式に与える影響がより明らかになることが期待されます。 
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◆ 用語解説  

（注 1）糞から抽出した DNA 

糞には腸管の細胞など動物由来の細胞が含まれるので、糞から動物そのものの DNAを抽

出することが可能です。 

 

（注 2）遺伝的交流 

個体群（集団）間で、個体の遺伝子のやり取りがあること。 

 

（注 3）出生地からの分散 

群れをつくる動物では群れから違う群れに移籍するという分散が、単独性の哺乳類では

出生地から離れるという分散が起こります。多くの動物で、群れから分散する個体の割

合や出生地からの分散距離に性差が生じることが報告されており、この報告ではオスに

偏った分散を示す場合をオス分散と呼んでいます。 

 

（注 4）獣害 

野生の哺乳類による農業被害などの被害のこと。ニホンカモシカは、特別天然記念物に

指定されている一方で、農作物被害の報告もあります。 

 

（注 5）マイクロサテライト 

2から 5塩基の単位で配列が繰り返されている反復領域のこと。遺伝的多様性が高く、ヒ

トでも DNA鑑定に用いられている領域です。 

 

（注 6）血縁度 

個体間の遺伝的な近さを示した指標のこと。 

 

（注 7）ベイジアンクラスタリング解析 

この研究では、個体の遺伝情報に基づき、遺伝的な集団の数と、各個体がどの集団に属

https://doi.org/10.2108/zs230055


 

するのかを推定しています。 

 

（注 8）assignment index 

各地域集団に個体が割り振られる程度を示す指標で、負の値を示す場合は移入してきた

個体を、正の値を示す場合は地域に留まっている個体を示します。 

 

◆ 添付資料 

 

 

図 1．本研究の調査地である浅間山の森林地域（A）と高山草原地域（B） 

直線距離は約 2.7kmと近いにも関わらず、写真にあるように植生が大きく異なります。 

 

 

 

 

図 2．ベイズクラスタリング解析の結果 



 

1つの棒が 1個体を示しています。森林地域では、すべての個体がほぼ薄い灰色であるのに

対し、高山草原地域では、濃い灰色の個体が多いですが、一部、薄い灰色の割合が高い個

体がいます。薄い灰色の割合が高い高山草原地域の個体は、森林タイプの遺伝子を持って

いると推定されます。 

 

 

 

図 3．血縁度の解析の結果 

nsは統計的に差がないことを、***は統計的に差があることを示しています。メス間、オス

間とも地域集団内の方が、地域集団間より血縁度が高いことを示しています。また、メス

間とオス間の血縁度は、高山草原地域、森林地域とも、差がないことを示しています。 

 

以上 
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