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和文要約 

環境影響評価法では，社会基盤整備による生物多様性の損失を防ぐ手段として「生物多

様性オフセット」が提唱され，回避，低減，代償というミティゲーションの種類と優先順

位が示されている．生物多様性は，遺伝子，種，生態系の階層構造となっていることから，

個体数だけでなく遺伝的多様性まで考慮した評価手法の開発が必要である．しかし，既存

の動物調査法では保全対象種の生育の有無，個体数のみを評価する手段しかなく，また餌

資源を担保するための有効な調査法も確立されていない． 
ネズミ科は森林害獣として研究されてきたが，1992 年に開催されたリオの国連地球サミ

ットにおいて森林の健康指標となると報告されてからは，森林生態系の安定性を評価する

指標種として研究されるようになってきた．しかし，ネズミ科についても未だに個体数を

指標としているため，集団内の遺伝的多様性，遺伝的構造等は不明なままである．また，

生態評価において最も重要な餌資源についても不明である．そこで本研究ではネズミ科を

モデルケースとして分子生態学的手法を応用した新たな環境アセスメント手法を用いて，

集団の遺伝的構造や餌資源について明らかにし，本手法の妥当性についても検討した． 
ネズミ科において種特異的な生態と遺伝的構造の関連を明らかにするために，岐阜県高

山市野麦に同所的に生息するアカネズミ Apodemus speciosus，ヒメネズミ A. argenteus，
ヤチネズミ Eothenomys andersoni の遺伝的構造について比較検討した．その結果，移動

性が高いアカネズミは，定住性が強いヒメネズミとヤチネズミよりもハプロタイプ多様度

が高いだけでなく，遺伝的に遠縁な集団を形成していた．そのうえ，アカネズミは

MINIMUM SPANNING NETWORK 解析において過去に遺伝的多様性の大きな損失がな

かった環状型ネットワークを形成したことから，他の 2 種に比べて新規個体群が流入する

動的平衡状態を保った集団を維持していることが明らかとなった． 
次いで，愛知県春日井市弥勒山に生息するアカネズミとヒメネズミにおけるメタ個体群

内の局地個体群間での遺伝的分化について比較検討した．分子分散分析を用いた評価の結

果，アカネズミはヒメネズミに比べて局地個体群間での遺伝的分化係数が小さくなったこ

とから移動性が高いことが示唆された．また，遺伝的交流障壁の位置を推測する BARRIER
解析を行ったところ，植生だけでなく地形的要因が局地個体群間の遺伝的分化要因となっ

ている可能性が示唆された． 
さらに，愛知県春日井市弥勒山の捕獲地周辺に生育する植物の rbcL データベースを作成

し，DDBJ を併用して DNA バーコーディング法を用いた糞中植物残渣からの餌資源推定技

術開発を行った結果，従来の方法では不可能だった種レベルでの餌資源植物同定が可能と

なった．また，植生調査が不可能なヴェトナム・カッティエン国立公園の熱帯雨林内にお

いては DDBJ のみの相同性検索であっても科レベルでの同定が可能であることが明らかに

なった． 
以上より，分子生態学的手法を用いることで野生ネズミ集団内の遺伝的構造，動的平衡

状態について初めて明らかとなっただけでなく，ネズミ科の餌資源及びその嗜好性を明ら
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かにできた．本手法はネズミ科の遺伝的多様性及び餌資源まで考慮したより実質的な生物

多様性保全に向けた評価手法として期待できると考えられた．また，ネズミ科だけでなく，

従来手法では明らかにできなかった他の哺乳類の遺伝的多様性，集団の遺伝的構造，餌資

源推定などにも転用可能であることから，遺伝的多様性まで考慮した生物多様性オフセッ

トに向けた環境アセスメント手法として期待できると結論した． 
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英文要約 

Molecular evaluation of Muridae ecology and potential application 

 to biodiversity offsetting 
 

According to the Environmental Impact Assessment Law in Japan, "biodiversity 
offsetting" is described as a system for mitigating the loss of biodiversity through 
careful planning and development of social infrastructure. Three categories of 
biodiversity offsetting have been proposed, with the differences between categories 
reflecting the extent of mitigation that is required: avoiding impacts, minimizing 
impacts, and compensating for impacts. Since measures of biodiversity are based on a 
hierarchical structure and are considered at the levels of the gene, species and 
ecosystem, evaluations need to consider factors ranging from genetic diversity to overall 
population numbers. It is therefore necessary to new develop approaches for conserving 
biodiversity, particularly since existing methods are restricted to population censuses 
and determining whether or not population growth is positive or negative. In addition, 
there is not the effectively methods of food sources becoming the important habitat 
conditions in the case of mitigation. As a model case, I developed an environmental 
impact assessment method based on molecular ecological techniques and measurements 
of genetic diversity in the rodent family Muridae. 

Although the members of the Muridae have long been considered to be a forest 
harmful animal, since the Earth Summit in Rio de Janeiro, 1992, studies have shown 
that the species diversity of the Muridae in forests is well suited for emphasis has 
shifted towards using the diversity of the Muridae in forests as an ecological indicator of 
ecosystem health. However, the details of the genetic diversity and population genetic 
structure of the murid populations in these environments is unclear, because the 
Muridae still assumes the number of individual as evaluation index. Moreover, despite 
the importance of food resource utilization in ecological studies, relatively little is 
known about the food preferences of the murids in these forest areas. As part of this 
research, I examined the genetic diversity and population genetic structure of wild 
murid populations, and identified the food plants utilized by these rodents using 
molecular genetic techniques. I also assessed the validity of these techniques for 
potential application in biodiversity offsetting. 

In order to clarify the relationship between species-specific habitat and genetic 
structure in the Muridae, the population genetic structure of three sympatric species 
(Apodemus speciosus, A. argenteus and Eothenomys andersoni) distributed in the 
foothills of Mt. Norikura in Gifu, Japan, were compared using mitochondrial D-loop 
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sequences. The findings revealed that the A. speciosus population, which is migratory, 
exhibited greater haplotype diversity than the A. argenteus and E. andersoni 
populations, which were more sedentary. In addition, the A. speciosus population was 
more diverse than the other two species. Construction of a MINIMUM SPANNING 
NETWORK for the A. speciosus population revealed that the inferred genetic structure 
was stable and that the population had not undergone any significant decreases in 
genetic diversity in the past; in other words, each haplotype was associated with a 
specific ring in the network and several derived haplotypes were also identified. 
Conversely, the A. argenteus and E. andersoni populations exhibited weaker hereditary 
population structure, as the populations of both species did not form a similar 
ring-shaped network. The data showed that the A. speciosus population kept the 
dynamic equilibrium to flow in of the individual newer than other two species. 

Metapopulation-level comparisons of genetic differentiation based on mitochondrial 
D-loop sequences were also performed on local populations of sympatric A. speciosus 
and A. argenteus on Mt. Miroku in Aichi, Japan. Analysis of molecular variance results 
revealed that the Fst values of the A. argenteus population were slightly higher than 
those of A. speciosus, implying that gene flow among local populations of A. speciosus 
occurred was higher it was than among populations of A. argenteus. In addition, 
analysis using the BARRIER program revealed that, in both species, genetic 
differentiation resulting from barriers to gene flow was more likely attributed due to 
geographic factors than to barriers imposed by vegetation. 

The DNA sequences obtained from residual plant substances in the murid feces of A. 
speciosus and A. argenteus on Mt. Miroku in Aichi, Japan were subjected to homology 
searches against sequences in a local rbcL database and the DDBJ to identify candidate 
food plant species. By using this method, it was possible to identify the food plants 
utilized by the rodents which would not have been possible based on histological 
examination alone. In addition, in a tropical rain forest of Cat Tien National Park in 
Vietnam where it was impossible to construct a local rbcL database, I used DNA 
barcoding methods to identify the food plants utilized by murids to family level by using 
only DDBJ sequence data. 

Taken together, the molecular methods described here not only clarified the genetic 
structure and dynamic equilibrium associated with gene flow in extant murid 
populations, but they could also used to identify the food resources utilized by murids in 
forest environments. Further, the analyses of genetic diversity and food resource 
utilization in wild murids used in this study also demonstrated the potential for the 
application of these methods to the conservation of biodiversity. Given the ease with 
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which these methods can be applied to other mammals, the potential for developing 
environmental assessment methods based on estimates of genetic diversity is 
considered likely examined in the future. 
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１．緒論 

「生物多様性オフセット」とは，国際的なパートナーシップである「ビジネスと生物多

様性オフセットプログラム（BBOP）」によると「生物多様性のネットでの損失をゼロ（ノ

ーネットロス），できればネットでの正の影響（ネットゲイン）とするよう，社会基盤整備

プロジェクトによって生じる生物多様性への不可避な影響を代償するために意図した保全

行動」と定義されている（宮崎 2010）．具体的な事例としては，2005 年よりマダガスカル

において BBOP が住友商事と協力した「アンバトビー・プロジェクト」が挙げられ，鉱山

サイト周辺（4,900ha）における希少生物保護のためのバッファーゾーンの設置および環境

に配慮したパイプラインルートの設定だけでなく，鉱山サイトとは離れた場所にサイトの 5
倍に相当する面積（6,800ha）を確保することで，生物多様性オフセットを実施した（Forest 
Partnership Platform，http://www.env.go.jp/nature/shinrin/fpp/maintenance/new/bbop. 
html）．日本国内では 1997 年に制定された環境影響評価法において回避，低減，代償とい

うミティゲーションの種類と優先順位が示されており，生物多様性オフセットは代償ミテ

ィゲーションとほぼ同義となっている（田中 2009）．また，生物多様性国家戦略 2012-2020，
自然再生推進法や生物多様性基本法においても開発によって失われる生物多様性を開発事

業者が同等に再生することで補償するため，これらを実現するには生物多様性の開発によ

る損失と再生による増加が同等であることを定量的に評価する手法が必要であるとされて

いる（宮崎 2011）． 
このような背景から，世界で最初に生物多様性オフセットを制度化した米国では既に多

くの生態系復元事業が行われている（田中 2009）．社会・経済的，生態学的に様々な問題を

引き起こしてきたマティリハダムの撤去及び流域生態系の復元事業では，生態系復元方法

に関する複数案について比較検討することで，生態系の価値を定量的に分析し，生態学的

な見地から最善の案を選択したと報告されている（田中 2007）．しかし，絶滅危惧種に指定

されるスチールヘッド Oncorhynchus mykiss（大型の回遊マス）の生息環境としての適性

や流域における在来・外来植物の植被率，希少種の有無等が指標とされており，保全対象

となったスチールヘッドの遺伝的多様性については考慮されていない（田中 2007）．また，

近年では国内でも前述の自然再生推進法に基づいた自然再生事業が環境省や各地方公共団

体によって取り組まれており，これまでに湿地や干潟，森林，高原等，様々な生態系を対

象として自然再生事業が実施されてきた（環境省自然環境局自然環境計画課 2009）．しかし，

「科学的知見に基づき実施されることが重要」と述べられているにも関わらず，保全対象

地の整備や外来種の除去，環境学習といった手法に留まっているのが現状である（環境省

自然環境局自然環境計画課 2009）．1992 年にリオデジャネイロで開催された地球サミット

において採択された生物多様性条約によると，生物多様性とは「すべての生物（陸上生態

系，海洋その他の水界生態系，これらが複合した生態系その他生息又は生育の場のいかん

を問わない．）の間の変異性をいうものとし，種内の多様性，種間の多様性及び生態系の多

様性を含む」と定義されている（味岡 2013）．そのため，より実質的な生物多様性オフセッ

http://www.env.go.jp/nature/shinrin/fpp/maintenance/new/bbop
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トに向けた生物多様性評価には個体数だけでなく遺伝的多様性まで考慮した評価手法の開

発が必要である． 
さらに，ミティゲーションの際には生態系を構成する生物の捕食－被食関係の解明が重

要であるため，これらの関係を精度高く調査する生態調査や影響予測のための手法の確立

が必要である（松木ら 2003）．そのため，新潟県小佐渡東部で実施されている自然再生事業

では放鳥したトキ Nipponia nippon の餌場環境を確保することを目的としてドジョウ

Misgurnus anguillicaudatus 等の水生動物が生息できる湿地を整備している（環境省自然

環境局自然環境計画課 2009）．また，環境評価手法の一つである HEP において使用される

評価種の保全のための HSI モデルでは，ハビタットの質は餌条件等の生存必須条件から決

定されるため（田中 2007），国内で作成されたテン Martes melampus（(財)日本生態系協

会ハビタット評価グループ 2004）やニホンリス Sciurus lis（田村 2009）の HSI モデルで

は餌条件が評価のための変数となっている．ただし，これらの餌条件は既報をもとに評価

しているため，保全を実施する生息環境で実際に利用されている餌資源の推定は行われて

いない．さらに，キタキツネ Vulpes vulpes（三沢 1979）やニホンイタチ Mustela itatsi
（藤井ら 1998）において生息環境の違いにより餌資源が異なることが報告されていること

から，保全対象地における餌資源推定は必要不可欠であると考えられる．一方，人里への

出没などの深刻な問題を引き起こすツキノワグマ Ursus thibetanus ですら，その被害原因

と推測されている食性調査が行われることは稀なのが現状である（中下ら 2010）．これらの

ことから，ミティゲーションの際の餌資源確保，野生動物の有効な保護管理を実施し，生

物多様性を維持するためには，精度の高い餌資源推定法の開発が必要であると考えられる． 
ネズミ科（Muridae）は，古くから農林業に被害を及ぼす森林害獣として防除のための研

究がされてきた（渡辺 1962，太田 1984）．しかし，森林の更新に寄与する種子散布に貢献

していることや（北畠・梶 2000），前述の地球サミットにおいて森林性のネズミ科を含む小

型哺乳類が森林の健康指標となることが報告されている（Sato et al. 2006）．さらに，ホン

ドギツネおよびホンドテン（近藤 1980），フクロウ（白石・北原 2007）等の食性調査にお

いてネズミ科が確認されていることから，生態系ピラミッドの下層に位置するネズミ科は

上層に位置する肉食動物にとっての餌資源として重要であると考えられる．このような背

景から，近年は防除のための研究から森林生態系の安定性を評価する指標種としての研究

に移り変わってきたが（黒田・勝野 2007，勝俣ら 2008），これらの研究はいずれも個体数

のみを指標としている．また，東京でのアカネズミ Apodemus speciosus の遺伝的多様性評

価の報告では，多摩川や道路で分断されている集団は遺伝的多様性が低いことが報告され

ている（Hirota et al. 2004）．これらの報告から，生息の有無や個体数のみの評価だけでな

く，遺伝的分化，遺伝的構造及び遺伝的交流障壁の有無を評価する環境アセスメント手法

の確立に取り組む必要があると考えられる．また，野生動物の生態調査・研究において餌

資源は最も基礎的かつ重要な課題の一つであるにもかかわらず（松木ら 2003），ネズミ科の

餌資源については，飼育下での給餌実験により採食された生物種の確認報告（水島・山田
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1974）や，胃内容物のデンプン粒形態による採食作物種同定の報告（立川・村上 1976）な

どが主で，自然条件下での餌資源について生物種レベルでの同定には至っていないのが現

状である． 
本研究では野生のネズミ科をモデルケースとして，分子生態学的手法を応用した新たな

評価手法を用いて，遺伝的多様性ノーネットロスに向けた個体群の存続に重要な遺伝的多

様性や遺伝的構造について明らかにした．また，ミティゲーションの際，生息条件に必要

不可欠な餌資源確保のために DNA バーコーディング法を用いた餌資源推定法を開発し，そ

の妥当性について検討した．これらを併用することにより，遺伝的多様性まで考慮した生

物多様性オフセットに向けた環境アセスメント手法の確立を行い，遺伝的多様性ノーネッ

トロスという新たな概念を提言した．  
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２．ノーネットロスに向けた個体群の遺伝的多様性評価 

2-1．岐阜県高山市野麦に同所的に生息するネズミ科 3種の遺伝的構造 

2-1-1．研究背景及び目的 

遺伝的多様性が低下した生物集団は生息環境の変化に対して適応の柔軟性を失うことと

なり，人為的なものを含めた環境撹乱に対しても非常に脆弱な集団となってしまう（山根

1999）．このような理由から，従来の保全対象となる生物集団の生息状況，人口統計学的基

礎データと併せて，それらの遺伝的構造を明らかにすることは，その生物集団の保全のた

めには極めて重要である（山根 1999）．本研究で用いるネズミ科のアカネズミ Apodemus 
speciosus，ヒメネズミ A. argenteus 及びヤチネズミ Eothenomys andersoni（図 1-1）に

ついてはいずれも日本固有種であることから，それぞれの個生態について多くの研究がさ

れてきた（藤巻 1970；村上 1980；金子 2008）．これら 3 種は同所的に生息することが知ら

れており，微生息環境利用の相違についても多くの報告があるが（大津 1973；関島ら 2001），
ネズミ科の遺伝的構造についての報告はわずかである．Hirota et al.（2004）は河川や都市

域によって分断されたアカネズミ個体群の遺伝的構造を解析することで個体群の分化過程

を推測している．また，Ohnishi et al.（2000）はヒメネズミにおける行動圏の重なる個体

間の遺伝的な近縁性について報告している．しかし，ヤチネズミについてはこれまで前者 2
種のように遺伝的構造について報告されていない．また，同所的に生息するこれらネズミ

科 3 種の遺伝的構造の相違について比較検討された報告もない．そこで，本研究では亜高

山帯である岐阜県高山市高根町野麦の乗鞍岳麓のシラカンバ群落を調査地とし，過去の調

査（環境省自然環境局生物多様性センター2002）において生息が確認されているアカネズ

ミ，ヒメネズミ及びヤチネズミの 3 種について（図 1-1），ミトコンドリア DNA の D-loop
領域（Hirota et al. 2004）多型を基にハプロタイプを決定し，遺伝的構造の相違について

解析を行った．本領域はダイレクトシークエンスが可能で，進化速度が速く個体変異が検

出しやすいミトコンドリア DNA の機能を有しない自然選択に対して中立な領域である．そ

のため，ある特定のハプロタイプ（DNA 多型）が調査地内で自然選択を受けることはなく，

同一環境下ではハプロタイプ間で生存・繁殖などに遺伝的に有意な差はないと仮定するこ

とができる．従って，調査地集団内のネズミ科 3 種のハプロタイプ数の差異は，生活様式

などの個生態及び生息地適性の相違による移出入と定着性によるものと考えられる．これ

らの手法を用いてネズミ科 3 種の遺伝的多様性や遺伝的構造の相違から集団内の個体数維

持機構の相違について検討した． 
 

2-1-2．調査及び実験方法 

2-1-2-1．捕獲調査 

本捕獲調査は 2008～2011 年にかけて（積雪のため 11~4 月は未実施）岐阜県高山市高根

町野麦の乗鞍岳麓部のシラカンバ群落（北緯 36 度 3 分，東経 137 度 33 分，標高 1580m）

で合計 24 回実施した（図 1-2）．また，本研究では捕獲調査地での植生調査も実施した．捕  
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獲調査及び植生調査共に，上野ら（2011）に従って調査区内に 3 面のコドラ－ト（A,B 及

び C）（各コドラート共に 12m×12m）を設置した（図 1-2）．各コドラ－ト内の 3m 間隔の

格子状の交点（コドラ－トの枠上は含まない）を罠設置定点とし，一コドラートあたり 9
地点，調査区合計 27 地点を設けた．生け捕り罠（シャーマントラップ，6.5×5.5×16.0cm，

H.B.SHERMAN）を各罠設置定点に 1 台ずつ設置し，一つのコドラ－トに 9 台，合計 27
台としてのべ 1944 トラップナイト調査を実施した．餌は罠 1 台あたり約 5g（押し麦：ク

ルミ＝20：1，質量比）を使用した．捕獲確認の際に昆虫などの持ち出しにより罠内の餌が

減少した場合は，捕獲個体の餓死を防ぐため充分に餌を補充した．低温時には罠の凍結や

捕獲個体の凍死を防ぐために罠を落葉等で覆った．毎月 1 回 3 連夜，0 時，8 時，16 時の 8
時間毎に合計 8 回の捕獲確認を実施し，捕獲個体の種類，性別，体重，尾長，耳長，後足

長，繁殖状況を記録後，記号放逐法（森林野生動物研究会 1997）に準じた指切りによる個

体識別を行い，捕獲地点にて放獣した．  
2-1-2-2．植生調査 

ヤチネズミにおける植生の選好性については報告されていないが，アカネズミ，ヒメネ

ズミについては草本，木本の区別なく下層植生（林床植生）の多い環境を活発に利用する

と報告されている（Sato et al. 2006）．そのため本研究でも島田・谷（2005），呉・安藤（2010）
に従い，草本と木本は区別せず，2009～2010 年の捕獲調査時に各コドラート別に下層植生

（地上高 1.3m 未満の低木と草本）の被度を算出した．さらに，本調査区内の各コドラート

間で植生区分が同一であるかを検証するために，被度 10%以上の植物種を対象として二元

指標種分析（TWINSPAN）（PC-ORD，MjM Software）を行った．その際 Pseudospecies 
cut levels（仮想種カットレベル）は，被度（%）（0<, 10<, 25<, 50<, 75<）を用いた．なお

植生調査及び二元指標種分析の結果，3 コドラートの植生はいずれも同一と判断された． 
2-1-2-3．全 DNA 抽出 

捕獲されたアカネズミ 87 個体，ヒメネズミ 82 個体，ヤチネズミ 62 個体の毛より DNeasy 
Blood&Tissue Kit（QIAGEN）を用いて，全 DNA を抽出した．抽出された全 DNA 中に

含まれる PCR 反応の阻害物質を除去するため GENECLEAN SPIN Kit（MP-Biomedicals）
を用いて全 DNA を精製した． 
2-1-2-4．PCR増幅 

精製した全 DNA を鋳型として，D-loop の部分領域を以下の PCR 法で増幅した．滅菌水

35.5μl に，2mM dNTP 5μl，25mM MgSO4 2μl，10×PCR buffer 5μl，20μM プライ

マー（Forward: 5’ -TCCCCACCATCAGCACCCAAAGC-3’ 及び Reverse: 5’ –TGGGCGGG 
TTGTTGGTTTCACGG-3’）（Hirota et al. 2004）各 0.5μl，1.0U/μl KOD-Plus-DNA 
Polymerase（TOYOBO）0.5μl，全 DNA 抽出溶液 1μl を加え，PCR 反応溶液 50μl を調

整した．PCR 反応条件は，熱変性 94℃2 分 1 回後，熱変性 94℃15 秒，アニ－リング 63℃
30 秒，伸長反応 68℃90 秒を 1 サイクルとして 30 サイクル繰り返した後に，伸長反応 68℃
7 分 1 回として DNA サ－マルサイクラ－（Gene Amp PCR System 9700，Biosystems）
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で PCR 反応を行った．反応後，未反応な dNTP 等の除去のため QIAquick PCR Purification 
Kit（QIAGEN）を用いて精製した． 
2-1-2-5．ダイレクトシークエンス及びアライメント 

マルチキャピラリーDNA 解析システム（CEQ2000XL，BECKMAN COULTER）付属

のプロトコ－ルに従い，CEQ DTCS Quick Start Kit（BECKMAN COULTER）を用いて

Dye Terminator Cycle Sequence 法により D-loop の塩基配列を決定した．決定された塩基

配列は，MEGA5.05（Tamura et al. 2011）により，全サンプルの塩基配列をアライメント

し，DNA 多型の検出を行った．さらに，遺伝子解析ソフトウェア ARLEQUIN ver.3.5.1.2
（Excofier et al. 1992）を用いて，ハプロタイプ多様度，塩基多様度を算出した．また，同

様に ARLEQUIN ver.3.5.1.2（Excofier et al. 1992）を用いてハプロタイプの違いを最小の

突然変異数で説明する MINIMUM SPANNING NETWORK（以降，MSN）を構築した．

MSN は，種内の遺伝的近縁性を表示する手法であり，過去の個体群動態の推定や現在の遺

伝的構造を把握することができる（味岡 2013）．これらの解析を併用して 3 種の遺伝的構

造の相違を明らかにした． 
 
 
 
表 1-1．アカネズミのミトコンドリア DNA D-loop遺伝子領域に認められた 39ハプロタイプ

の DNA多型箇所とハプロタイプごとの各コドラートにおける捕獲個体数 

 

1) DNA多型箇所は PCR増幅領域のプライマーを含まない 5'末端からの塩基数（299～301bp） 

・：NA11と同一の塩基を示す 

  

              1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 2 2 2 2 2 2 2 2 2

1 1 3 4 4 4 5 6 6 8 8 8 8 9 0 0 1 1 1 1 2 2 2 2 3 3 3 4 4 4 5 5 5 5 5 5 6 6 6 7 7 7 7 7 8 8 8 8 8 9 9 9 9 9 0 0 2 3 5 7 7 8 8

ハプロタイプ 0 1 7 1 5 6 3 1 2 1 3 6 8 1 0 8 4 6 7 8 2 3 6 7 4 5 7 0 4 6 2 4 5 7 8 9 0 3 8 4 5 7 8 9 2 3 6 7 8 0 1 3 8 9 1 3 4 7 3 1 2 2 3

NA11 A A A C G T A T T A T T A C T C C A T T T A A C T - C C A T C C T T C T A C A A A T A T A C - - T A A T T T T T A A C C C G G 1 0 3

NA25 . . . . . . . C . . . . . T . T . . . . . . . . . - . . . . T T . . . . . . . . . C G . . . - - . . . . . . C . . . . . . . . 1 0 0

NA29 . . . . . . . C . . . . . . . T . . . . . T . . . - . . . . T T . . . . . . . . . . . C . . - - . . . . . . . . . . . . . . . 0 1 0

NA35 . . . . . . . C . . . . . . . T T . . . C . . . . - . . . . A T . . . . . . . . . C . . . . - - . . . . . . . . . . . . . A . 1 2 2

NA39 . . . . . . . A C . . . . . . T . G . . . . . . . - T . . . T T . . . . . . . . . . . . . . - - . . . . . . C . . . . . . . . 0 0 1

NA43 . . . . . . . C . . . . . . . T . . . . . . . . . - . . . . . T . . . . . . . . . . . C . . - - . . . . . . C . . G . . . . . 0 0 1

NA44 . . . . . . . C . . . C . . . T T . . . . . . . . - . . . . T . . . A . . . . . . . . . . . - - . . . C . . . . . . . . . . . 1 0 1

NA46 . . . . . . G C . . . . . . . T . . . . . . C . . - . . . . A T . . . . . . . . . C . C . . - - . . . . . . . C . . . . . . . 2 2 4

NA47 . . . . . . . C . . . C . . . . . . . . . . . . C - . . . . T T . . . . . . . . . . . C . . - - . . . . . . . C . . . . T . . 4 1 4

NA48 . . . T . . . C . . . . . . . T . . . . . C . . . - . . . . T T . . . . . . . . . . . . . . - - . . . . C . C C . . . . . . . 1 1 0

NA52 . . . . . . . A C . . . . . . T . G . . . . . . . T T . . . T T . . . . . . . . . . . . . . - - . . . . . . C . . . . . . . . 0 0 1

NA53 . . . . . . . C C . . . . . . . . . . . . . . . . - . . . . T T . . . . . . . . . . . . C . - - . . . . C . . . . . . . . . . 1 0 0

NA56 . . . . . . . C . . . . . . . T . . . . . . . . . - . . . . T T . . . . . . . . . . . C . . - - . . . . . . C . . . . . . . . 0 0 3

NA57 . . . . . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . - . . . . . T C . . . . . . . . . . C . . - - . . . . . . . . . . . . . . . 1 1 2

NA61 . . . . . . . C . . . . . . . T . . . C . . . . . - . . . . . T . . . C . . . . . . . . . . - - . . . . . . C . . . . . . . . 3 1 0

NA62 . . . . . . . C . . . . . . . T . . . . . . . . . - . . . . . T . . T . . . . . . . . C . . - - . . . . . . . . . . . . . . . 1 0 0

NA66 . . . . . . . C . . C . . T . T . . . . . . . . . - . . . . T . . . A C . . . . . . . C . . - - C . . . . . . . . . . . . . . 1 0 0

NA67 . . . . . . . C . . . . . . . . T . . . . . . . . - . . . . . T . . T . . . . . . C . . . . - - . G . . . . . . . . . . . . . 2 1 6

NA69 . . . . . . . C . . . . T . . T . . . . . T . . . - . . . . A T . C . . . . . . . . . C . . - - . G . . . . C . . . . . . . . 0 0 1

NA73 . . . . . . . C . . . . . . . T . . . . . . . . . - . . . . T T . . . . . . . . . . . . . . - - . . . . . . . . . . . . . . . 0 0 1

NA74 . . . . . . . C . . . . . . . T T . . . . . . . . - . . . . T T . . . . . . . . . . . . . . - - . . . . . . . . . . . . . . . 0 0 1

NA80 . . . . . . . C . . . . . . . T . . . . . . . . . - . . . . . T . . T . . . . . . . . . . . - - . . . . . . . . . . . . . . . 1 0 0

NA87 G . . . . . . C . . . . . . . T . . . . . . . . . - . . . . . T . . . . . . G . . . . . . T A T . . . . . . C . . . . . . . . 1 0 0

NA89 . . . T . . . C . . . . . . . T . . . . . . . . . - . . . . . T . . . . . . . G . . . . . . - - . . G . . . C . . . . . . . A 1 0 0

NA90 T G T T . . . C . . . . . . . T . . . . . C . . . - . . . . T T . . . . . . . . . . . . . . - - . . . . C . C C . . . . . . . 0 1 0

NA91 . . . . . . . C . . . . . . . T . . . . . . . . . - . T . . T T . . . . T . . . . . . C . . - - . . . . . . . . . . . . . . . 2 0 0

NA93 . . . . . . . C . . . . . . C T T . . . . T . . . - . . . . T T . . . . . . . . . . . . . . - - . . . . C . . . . . . . . . . 1 0 2

NA94 . . . . . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . - . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . - - . . . . . . . C G . . . . . . 1 0 0

NA95 . . . . A . . C . G . . . . . T . . C C . . . . . - T . . . A T . . . . . T . . . . . C . . - - . . . . C . . C . . . . . . . 0 0 1

NA102 . . . . . . . C . . . . . . . T . . . . . . . . . - . . . . T T . . . . . . . . . . . . . . - - . . . . . . C . G . . T . . . 1 1 0

NA107 . . . . . . . C . . . . . . . T . . . . . . . . . - . . . . . T . . T . . . . . . . . C . . - - . . . . . . C . . . . . . . . 0 0 1

NA111 . . . . . . . C . . . . . . . T . . . . . . . . . - . . . . . T . . . . G . . . . . . C . . - - . . . . . . C . . . T . . . . 0 1 0

NA113 . . . . . C . C . . . . . . . T . . . . . . . . . - . . . . . T . . . . . . . . . . . . . . - - . . . . . . . . . . . . T . . 0 1 0

NA114 . . . . . . . C . . . . . . . T . . . C . . . . . - . . . . . T . . . C . . . . . . . . . . - - . . . . . A C . . . . . . . . 0 0 1

NA116 . . . . . . . C . . . . . . . T . . . . . . . . . - . . . C . T . . . . . . . . . . . . . . - - . . . . . . . C . . . . T . . 0 0 1

NA119 . . . . . . . . . . . . . . . T . . . . . . . T C - . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . - - . . . . . . . . . . . . . . . 0 0 1

NA120 . . . . . . . C . . . . . . . T . . . . . . . . . - . . . . T T . . . . . . . . . . . . . . - - . . . . . C C . . . . . . . . 0 1 3

NA124 . . . . . . . C . . . . . . . T . . . . . . . . . - . . G . . T . . T . . . . . . . . C . . - - . . . . . . C . . . . . . . . 0 1 0

NA130 . . . . . . . C . . . . . . . T . . . . . . . . . - . . . . . T . . T . . . . . G . . C . . - - . . . . . . C . . . . . . . . 1 1 0

DNA多型箇所1)

コドラート

A B C
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表 1-2．ヒメネズミのミトコンドリア DNA D-loop遺伝子領域に認められた 26ハプロタイプ

の DNA多型箇所とハプロタイプごとの各コドラートにおける捕獲個体数 

 

1) DNA多型箇所は PCR増幅領域のプライマーを含まない 5'末端からの塩基数（302～303bp） 

・：NH12と同一の塩基を示す 

 

 

 

表 1-3．ヤチネズミのミトコンドリア DNA D-loop遺伝子領域に認められた 14ハプロタイプ

の DNA多型箇所とハプロタイプごとの各コドラートにおける捕獲個体数 

 

1) DNA 多型箇所は PCR増幅領域のプライマーを含まない 5'末端からの塩基数（313bp） 

・：NY17と同一の塩基を示す 

     1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 2 2 2 2 2 2 2 2 2

4 5 6 8 8 1 2 2 2 3 3 3 4 4 4 5 5 5 6 6 6 6 6 8 8 8 8 9 9 9 0 0 0 2 4 5 6 7 8

ハプロタイプ 1 9 0 5 8 3 3 5 9 1 7 9 5 7 8 6 7 9 0 1 3 5 6 0 1 8 9 2 3 4 0 2 3 2 5 4 0 7 2

NH12 T T C T T C C T - C T T A C G C T C T C C T A A T T G A A C C C G C T T T C A 4 0 0

NH15 . . . . . . . . - T . . . . . . C T . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . 9 4 8

NH20 . . . . . . . . - T . . . T . . . . C T T C . . . . . . . T . . . . . . . . . 0 2 5

NH30 . . T . . . . . - T . . . . . . C T . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . 3 1 1

NH40 C C . . . T T . - . C . . . A . . . . . . . . . . . . . . T . . . T . . . . . 0 1 0

NH41 . . . . . T . . - T . . . . . . C T . . . . . . C C . . . T . . . . . . . . . 1 0 0

NH55 . . . . . T . . - T . . . . . . . . C . . C . . . . . . . T . . . . . . . . . 4 6 3

NH57 . . . . . . . . - T . . . . . T C T . . . . . . . . . . . T . . . . A . . . . 0 1 0

NH58 . . . . . T . . - T . . . . . . . . C . . C . . . . . . . T . . . T . C . . . 2 2 1

NH61 . . . . . . . . - T . . . . . . . . . . . . G . . . . . G T . . A . . . C T G 1 0 0

NH69 . . . . . . . C - T . . . . . A C T . . . . . . . . . . . T . T . . . . . . . 0 1 0

NH73 . . . . . . . . - T . . . . . . C T . . . C . . . . . . . T . . . . . . . . . 1 0 0

NH75 . . . . . . . . - T . . . . . T C T . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . 0 0 2

NH85 . C . . . T T . - T . . . . . . . . . . . . . G . . . . G T . . . . . . . . . 1 0 0

NH89 . . . . . T . . A T . . . . . . C . . . . C . . . . . . . T . . . . . . . . . 3 0 0

NH97 . . . . . T . . - T . . T . . T C T . T . . . . . . . . . T . . . . . . . . . 0 0 2

NH99 . . . . . T T . - T . . . . . . . . . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . 0 0 1

NH105 . . . . . T . . A . . . . . . . . . . . T C . . . . . . . T . . . . . C . . . 1 0 1

NH106 . . . . . . . . - T . . . . . . C T C . . . . . . . . . . T . . . . . . . . G 0 1 0

NH107 . . . C . T . . - T . . . . . . . . . . . C . . . . T G . T T . . . . . . . . 0 0 1

NH108 . . . . . T . . A . . . . . . . . . . . T C . . . . . . . T . . . . . . . . . 1 0 0

NH109 . . . . . . . . - T . C . . . . . T C . . . . . . C . . . T . . . . . . . . . 0 0 1

NH112 . . . . . . . . - T . . . . . . . . C T T C . . . . . . . T . . . . . . . T . 3 0 0

NH116 . . . . . . . . - T . . . . . . . . . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . 0 0 1

NH117 . . . . A . . . - T . . . . . . C T . . . . . . . . . . . T . . . . . C . . . 0 0 1

NH118 . . . . C T . C - A . . . . . . . . . . T C . . . . . . . T . . . . . . . . . 1 0 0

DNA多型箇所1)

コドラート

A B C

   1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 2 2 2 2 2 3

2 3 3 2 2 3 3 4 6 7 7 7 9 9 0 1 2 5 8 0

ハプロタイプ 7 0 8 6 7 0 9 2 8 0 1 4 1 6 9 1 6 8 3 1

NY17 T A G T C T T A T T C A G T C T T T G A 1 0 1

NY18 . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . 6 12 1

NY21 . G A . . . . . . . T . A . . C C . A . 9 5 1

NY33 . . . C . . . . . . . . A . . . C . A . 1 0 0

NY34 . G A . . . A . A . T . A . . C C . A . 1 0 0

NY56 . . . C . C . G . C . . . . T C . . . . 2 0 0

NY57 . . . C T . . . . C . G A . T . . . . . 1 0 0

NY65 . . . C . . . . . . . . . C . C . . . . 1 0 2

NY67 . . . C . . . . . . . . A . . . . . . T 3 2 1

NY75 C . . C . . . . . . . . . . . C . C . . 6 0 0

NY76 . . . C . . . . . . . . . . . C . C . . 1 0 0

NY87 . G A . . . . . . G T . A . . C C . A . 1 0 0

NY90 . . . . . . . . . . T . A . . C C . A . 1 0 0

NY93 . . . C . . C . . . . . . . . . . . . . 1 0 2

DNA多型箇所1)

コドラート

A B C
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2-1-3．結果及び考察 

アカネズミは，PCR 増幅できた D-loop の塩基サイズ（以降，D-loop サイズ）は 299-301bp
で 63 か所の塩基置換及び挿入の組み合わせから 39 ハプロタイプが確認された（表 1-1）．
ハプロタイプ NA11 については DNA Data Bank of Japan（http://www.ddbj.nig.ac.jp/）（以

降，DDBJ）に登録し，Accession number（AB728571）を取得した．ヒメネズミの D-loop
サイズは 302-303bp で 39 か所の塩基置換及び挿入の組み合わせから 26 ハプロタイプが確

認された（表 1-2）．ハプロタイプ NH12 については DDBJ に登録し，Accession number
（AB728572）を取得した．ヤチネズミの D-loop サイズは全て 313bp で 20 か所の塩基置

換から 14 ハプロタイプが確認された（表 1-3）．ハプロタイプ NY17 については DDBJ に

登録し，Accession number（AB728573）を取得した． 
これら 3 種はいずれもコドラート間の平均捕獲個体数において 3 種間で有意差は認めら

れなかった（Mann-Whitney U 検定，P<0.05）（表 1-4）．しかし，ハプロタイプ数，ハプ

ロタイプ多様度及び塩基多様度の平均はいずれもアカネズミ（ハプロタイプ数 19.0，ハプ

ロタイプ多様度 0.97，塩基多様度 0.025，以降同様）が，ヒメネズミ（12.0，0.88，0.017）
及びヤチネズミ（7.7，0.79，0.014）よりも有意に高くなった（Mann-Whitney U 検定，

P<0.05）（表 1-4）．また，MSN を構築した結果，アカネズミはヒメネズミ及びヤチネズミ

よりも多様な系統によって複雑な環状構造を形成する安定維持型を示した（小池 2003）（図

1-3）． 
 
 

表 1-4．ネズミ科 3 種のコドラートごとの捕獲個体数及びミトコンドリア DNA D-loop 領域

における遺伝的多様性 

 

1) 同列内の異なるアルファベット間で有意差あり（P<0.05，Mann-Whitney U検定）． 

2) ns：有意差なし（P<0.05，Mann-Whitney U検定） 

 

種名／コドラート 捕獲個体数 ハプロタイプ数 ハプロタイプ多様度 塩基多様度

アカネズミ(Apodemus speciosus )
A 29 21 0.97 0.026
B 17 15 0.99 0.025
C 41 21 0.95 0.024

平均±標準偏差1) 29.0±12.0 ns2) 19.0±3.5 a 0.97±0.02 a 0.025±0.001 a
ヒメネズミ(A. argenteus )

A 35 14 0.90 0.017
B 19 9 0.87 0.017
C 28 13 0.89 0.016

平均±標準偏差1) 27.3±8.0 ns 12.0±2.6 b 0.88±0.02 b 0.017±0.0002 b
ヤチネズミ(Eothenomys andersoni )

A 35 14 0.88 0.018
B 19 3 0.55 0.011
C 8 6 0.93 0.012

平均±標準偏差1) 20.7±13.6 ns 7.7±5.7 b 0.79±0.21 b 0.014±0.003 b
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図 1-3．ネズミ科 3種のミトコンドリア DNA D-loop遺伝子領域で確認されたハプロタイプ

を用いて構築した MINIMUM SPANNING NETWORK 

 四角内のアルファベットと数字はハプロタイプ名を示す 

 ハプロタイプ名詳細は表 1-1～表 1-3を参照 

 ハプロタイプをつなぐ直線上にある線の本数は塩基の置換数を示す 
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NA116

NA111

NA102
NA120
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NY75 NY76

NY67

NY65
NY93

NY18 NY17

NY56

NY34
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ヒメネズミ(A. argenteus) ヤチネズミ(Eothenomys andersoni) 

アカネズミ(Apodemus speciosus) 



16 
 

アカネズミは草本層や低木層の発達した林床植生の豊富な環境（Nishikata 1981）を，

ヒメネズミはこれに加え立木が近接している環境を選好すると報告されている（関島ら

2001）．また，ヤチネズミは，スギ，カラマツ及び落葉広葉樹林で陰湿な場所において生息

数が多いと報告されている（大津 1970）．本調査地では 3 種間の平均捕獲個体数において

有意差は認められず，ミズナラやミヤマザクラ等の高木が生育し，オシダやノリウツギ等

の林床植生が豊富で，湿り気のある林内に生育するサワギク等が確認されていることから，

3 種全ての生息条件を満たすハビタット適性の高い生息地であると考えられた．さらに，ヒ

メネズミはアカネズミに対して生態的に劣勢であるため，隔離された島ではヒメネズミは

集団を維持することができない可能性があると報告されている（鈴木 2007）．また，関島

（1999）は個体数が増加する夏から秋にかけてアカネズミとヒメネズミにおいて有意な排

他的分布が認められたが，それ以外の季節では両種の空間分布は互いに独立であると報告

している．本研究では平均捕獲個体数において両種間に有意差は認められなかったことか

ら，本調査地は隔離された島とは異なり生息地が解放されていて餌資源や棲家等が豊富に

あるため両種間で競合が起こらなかったと考えられた．一方，ヤチネズミにおいては他種

との競合についての報告はないが，山形県白鷹山地での調査（標高 500~520m）において

アカネズミ及びヒメネズミに比べ，ヤチネズミは著しく少なかったと報告されており（大

津 1973），同様に長野市近郊での小哺乳類捕獲調査（標高 420~630m）でもヤチネズミが

少ないことが報告されている（宮尾ら 1979）．これに対し，亜高山帯から高山帯にかけて実

施した本州八ヶ岳での調査（標高 1500~2600m）では，アカネズミ及びヒメネズミよりも

ヤチネズミの捕獲数が多かったと報告されている（宮尾ら 1963）．本調査地も標高 1580m
の亜高山帯であり，ヤチネズミが比較的多く捕獲されたことから，本調査地におけるネズ

ミ科の種構成は亜高山帯特有のものであると考えられた． 
選定された調査地によって植生や捕食者等，生息環境の地域性に大きな違いがあるため

他の調査地の遺伝的多様性との単純な比較には無理があるかもしれないが，東京の都市近

郊でのアカネズミの遺伝的多様性評価ではハプロタイプ多様度が 0.00-0.86 と，本調査結果

で最も低かったヤチネズミの 0.55-0.93 よりも著しく低いことが報告されている（Hirota et 
al. 2004）．また，MSN の結果からもアカネズミは安定維持型を示しており，都市や河川が

遺伝子交流の障壁となっていると推測される都市近郊の森と比較すると，山脈の麓に位置

する本調査地の遺伝子交流は活発であり，障壁となる顕著な因子は少なかったと推測され

た． 
また，集団内の遠縁関係については，ヒメネズミで最も多く確認されたハプロタイプ

NH15 が 21 個体（全捕獲個体数に対して 25.6%，以降同様），ヤチネズミでは NY18 が 19
個体（30.6%）確認されたのに対し，アカネズミで最も多く確認されたハプロタイプ NA47
及び NA67 は 9 個体（10.3%）であった．さらに，アカネズミの塩基多様度は 0.025 と他の

2 種に比べて有意に高く，MSN の結果も非常に複雑な構造であったことから本調査地にお

いて他の 2 種に比べて系統的に遠縁の個体が多かったことが明らかとなった．アカネズミ
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はきわめて移動性が高く環境の変化に対して高い適応力を持ち，食料の豊富な場所に次々

と移動する習性をもつため，ヒメネズミ及びヤチネズミに比べて移動性が非常に高く移動

範囲も広いと報告されている（大津 1973）．このことから，本調査地でも移動性の高いアカ

ネズミは 3 種中で最も移出入が頻繁であったため他の 2 種よりも遺伝的多様性が高くなっ

たと推測された．これに対し，ヒメネズミ及びヤチネズミはアカネズミに比べて定住性が

高いため（大津 1973），同一母系集団が維持され遺伝的多様性が低かったと考えられた．従

って，アカネズミは他の 2 種に比べて新規個体群がより多く流入することによって動的平

衡状態を保った集団を維持していることが明らかとなった． 
以上のように，本研究結果から同所的に生息するアカネズミ，ヒメネズミ，ヤチネズミ

の 3 種は種ごとの生態の相違により遺伝的多様性及び遺伝的構造が異なることが明らかと

なった．このことから，種によって集団内の個体群維持機構は異なると考えられた．これ

までの環境アセスメント評価はいずれも種ごとに個体数にのみ注目して行われてきたが，

個体群維持のためには種ごとの遺伝的多様性及び遺伝的構造についても評価する必要性が

あることが明らかとなった．これらの手法はネズミ科以外の動物種についても利用可能で

あると考えられるため，生物多様性オフセットへと応用することで個体数だけでなく遺伝

的多様性まで考慮した評価が可能となる．さらに，個体群の動的平衡状態を把握すること

でより持続的な生物多様性の保全が実施できると考えられた． 
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2-2．愛知県弥勒山に生息するメタ個体群内の局地個体群間における Apodemus 属 2 種の遺

伝的分化 

2-2-1．研究背景及び目的 

アカネズミとヒメネズミは両種とも日本固有種で日本列島のほぼ全域に生息しており，

全国レベルで普遍的な種である（金子 2008）．また，両種共森林帯の多くの場所において同

所的に生息しているため，競合種として両種の個生態（関島 1997），植生に対する嗜好性（関

島 1999）や行動範囲（Sato et al. 2006）が報告されてきたが，いずれも個体数を指標とし

たものであった．生物集団の絶滅や生息数減少要因は，環境変動による生息地適性の低下

だけでなく，遺伝的交流の制限による近交弱勢や遺伝的浮動によっても起こる（山根 1999）．
そのため，河川や都市，高速道路等によるアカネズミの遺伝的交流の分断（吉田ら 1994；
Hirota et al. 2004），ヒメネズミの遺伝的交流と地理的距離の関連（Ohnishi et al. 2000）
といった遺伝的分化と地理的要因の関連について報告がある．しかし，これらの遺伝的分

化に関する報告は，いずれも遺伝的交流の分断要因となる市街地や河川において調査が行

われており，両種の生息地適性に大きく寄与すると推測されている植生・地理的要因と遺

伝的分化との関係性についてメタ個体群内の局地個体群間で評価を行った研究はない． 
そこで，メタ個体群内の局地個体群間における Apodemus 属 2 種の遺伝的分化を検討す

るために，愛知県春日井市弥勒山に同所的に生息する Apodemus 属 2 種（アカネズミ，ヒ

メネズミ）の捕獲調査を異なる 3 つの植物群落で実施した．従来の個体数に着目した評価

法と共に，遺伝子レベルでは D-loop のハプロタイプ多様度で遺伝的多様性を評価し，調査

地全体の両種の遺伝的構造については MSN を用いて解析した．さらに，調査区間の遺伝的

分化を分子分散分析（Analysis of Molecular Variance：AMOVA）で評価した後，有意な

分化が認められた場合は BARRIER によって遺伝的交流障壁の位置を推測した．また，定

着性に寄与すると推定された植物群落の特性や植物群落間の個体移動の制限要因について

検討した． 
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(2)捕獲調査 

捕獲調査は 2008 年 6 月～2011 年 5 月の 3 年間毎月 3 連夜継続的に実施した．「2-1-2-1．
捕獲調査」と同じ捕獲罠，餌を使用し，同様の方法で各罠設置定点に生け捕り罠を 1 台ず

つ設置，一つのコドラ－トに 9 台，一調査区あたり 27 台，全調査区合計で 81 台としての

べ 8748 トラップナイト実施した． 
(3)植生調査 

本研究では，各コドラート別に木本層（樹高 1.3m 以上の木本層）と下層植生（地上高

1.3m 未満の低木と草本）に分けて行った．木本層は 2009 年 10 月及び 11 月の 2 度，コド

ラ－ト内に生育するもの，またコドラ－ト外に生育していても枝がコドラ－トにかかるも

のについて毎木調査を行った．下層植生は最も多くの種類が確認された 2010 年 4 月に被度

を調査した．さらに，木本層は本数（0<, 2<, 5<, 10<, 20<），下層植生は被度（%）（0<, 10<, 
25<, 50<, 75<）を Pseudospecies cut levels（仮想種カットレベル）に用いて TWINSPAN
を行った． 
2-2-2-2．遺伝的多様性評価方法 

本研究では，2008 年 6 月～2011 年 5 月に捕獲されたすべてのアカネズミ（164 個体），

ヒメネズミ（89 個体）について「2-1-2．調査及び実験方法」と同様の手法を用いて D-loop
の DNA 多型を検出した．その後，遺伝子解析ソフトウェア ARLQUIN ver.3.5.1.2（Excofier 
et al. 1992）を用いてハプロタイプ多様度を算出した．  
さらに，調査区間及び調査区内個体間の階層別に遺伝的分化の有意性を検討するために

AMOVA を行った．AMOVA は各階層（調査区間，調査区内個体間）における遺伝的多様

性の割合（%），FST統計量（0 より大きい程調査区間で遺伝的多様性が高い．0 の場合は調

査区間で遺伝的多様性がない）を算出する．算出方法には「ハプロタイプ頻度のみ」考慮

する方法と「塩基の差異で重み付け」する 2 つの手法がある．「ハプロタイプ頻度のみ」で

算出するとハプロタイプが調査区間に均等に分散している場合，FST はより大きな（遺伝的

多様性が高い）値に評価される．本調査地内にはコドラート間に河川や市街地といった明

らかに移動を妨げる障害物は存在しない．そのため，両種の移動は自由であると仮定する

と各ハプロタイプは調査区間に均等に分散可能と考えられるため，本研究では「ハプロタ

イプ頻度のみ」考慮する方法を用いた．算出された FST統計量に関しては，各個体をランダ

ムに入れ替えて統計量を繰り返し 10,000 回算出する Permutation test を行い，有意性

（P<0.001）を検定した．さらに，MSN を構築し，両種の遺伝的構造の相違を明らかにし

た．また，調査区間での FSTをもとに BARRIER ver.2.2（Franz et al. 2004）による空間

解析を用いて遺伝的交流障壁を探索した．BARRIER とは生育が確認された地点や採集地点

を母点としてボロノイ図を描き，FSTのような分子生物学的距離もしくは形態学的な距離行

列をもとに距離が最も大きくなる辺を選択した後，それらがつながるように境界を探索す

る手法である．AMOVA とは異なり遺伝的分化を図示するため複数の調査区間の遺伝的交

流障壁を視覚的に捉えることができる． 
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2-2-3．結果及び考察 

2-2-3-1．植生 

各調査区の植生は，木本層（樹高 1.3m を超える木本層）（表 2-1）と下層植生（地上高

1.3m 未満の木本と草本）（表 2-2）に分けて評価した． 
木本層：各調査区 3 コドラートの総種数は，サカキ－コジイ群落が最も多く 20 種，次い

でコナラ群落 18 種，ヒノキ－アセビ群落 14 種の順となった．1 コドラートあたりの平均

樹種数も総種数とほぼ同じ傾向を示し，最も多くなったサカキ－コジイ群落（15.0±1.0）
は，最も少なかったヒノキ－アセビ群落（9.7±1.5）に対してのみ有意であった（P<0.05，
Mann-Whitney U 検定，以降同様）．2 番目に平均樹種数が多かったコナラ群落（12.7±2.3）
は他調査区との間に有意な差は認められなかった．各調査区における 1 コドラートあたり

の平均本数も平均樹種数同様にサカキ－コジイ群落（104.7±12.9）が最も多く，2 番目に

平均本数の多くなったコナラ群落（82.0±5.3）間とは有意な差が認められた．しかし，最

も平均本数が少なかったヒノキ－アセビ群落（80.0±22.6）は，両調査区と有意な差は認め

られなかった．この原因は，ヒノキ－アセビ群落についてはコドラート毎に本数が大きく

異なり，標準偏差が他の 2 調査区よりも著しく大きくなったためであった（表 2-1）． 
TWINSPAN の結果（図 2-2），各調査区の植生（スタンド）は，レベル 1 でコナラ，ソ

ヨゴ及びタカノツメの落葉性と常緑性の混合スタンド群を指標種とするサカキ－コジイ群

落及びコナラ群落と，クロバイ，ヒノキの常緑性スタンド群を指標種とするヒノキ－アセ

ビ群落に分割された．さらに，前者はレベル 2 でネジキ，フジを指標種とするサカキ－コ

ジイ群落，アカシデを指標種とするコナラ群落に分割された．また，ヒノキ－アセビ群落

はレベル 2 でアセビ，シラカシ，ヤマウルシを指標種とするコドラート B とヤブツバキを

指標種とするコドラート A，C に分割された．しかし，いずれの指標種も 1~4 個体と少な

かったため（表 2-1），ヒノキ－アセビ群落内の 3 コドラート間において木本層の構成種の

質的，量的相違はないと判断した． 
下層植生：各調査区の 3 コドラートの総種数は木本層と反対の傾向を示し，ヒノキ－ア

セビ群落 34 種，コナラ群落 25 種，サカキ－コジイ群落 12 種となった．また，1 コドラー

トあたりの平均種数も総種数と同様，ヒノキ－アセビ群落（24.7±2.5），コナラ群落（17.3
±4.7），サカキ－コジイ群落（9.0±2.0）の順に有意に少なくなった．各調査区の下層植生

の総被度（各群落の 3 コドラートの総和）はヒノキ－アセビ群落（16.2±6.7）が最も高く

なり，最も低いコナラ群落（5.7±3.9）との間にのみ有意差が認められ，2 番目に高いサカ

キ－コジイ群落（12.7±9.8）は両調査区との間に有意差は認められなかった（表 2-2）． 
TWINSPAN の結果（図 2-3），各調査区の植生（スタンド）は，レベル 1 でシキミ，ヤ

ブコウジを指標種とするヒノキ－アセビ群落及びコナラ群落と，コシダを指標種とするサ

カキ－コジイ群落に分割された．前者はレベル 2 でイヌツゲ，ソヨゴ，ツクバネウツギ，

ヤマウルシを指標種とするヒノキ－アセビ群落と指標種が抽出されなかったコナラ群落に
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分割された．また，サカキ－コジイ群落はレベル 2 でコナラ，チヂミザサ，フジを指標種

とするコドラート A，B とシャシャンボを指標種とするコドラート C に分割されたが，い

ずれも被度が 1%に満たなかったため（表 2-2），サカキ－コジイ群落内の 3 コドラート間に

おいて構成種の質的，量的相違はないと判断できた． 
以上の結果，全ての調査区においてコドラート間での植生の相違は認められなかった．

従って，本研究では同一調査区内のコドラート間の比較は行わず，調査区間の比較のみを

行った．各調査区の量的特性は，サカキ－コジイ群落は木本層の種数や本数は多いが，下

層植生の種数は少ない植生を示した．反対にヒノキ－アセビ群落は木本層の樹種数や本数

は少ないが，下層植生の種数が最も多く，被度も最も高い植生を示した．コナラ群落は木

本層の種数，本数はヒノキ－アセビ群落と同等で，下層植生の種数は 2 番目に多かったが

被度は 3 調査区中最も低い植生となった．また，TWINSPAN での結果から，木本層，下層

植生共に調査区間で種構成が異なることが確認できた． 
 
 
 
 
 
表 2-1．各調査区で確認された木本層（樹高 1.3m以上）の樹種と本数 
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分類群及び学名は日本維管束植物目録に準じた（米倉 2012）． 

1) 同行内の異なるアルファベット間で有意差あり（P<0.05，Mann-Whitney U検定）．  

科名 学名 和名 A B C A B C A B C

Adoxaceae（レンプクソウ科） Viburnum wrightii var. wrightii ミヤマガマズミ - - 2 - 2 - - - -

Anacardiaceae（ウルシ科） Toxicodendron trichocarpum ヤマウルシ - 1 - - - - - 1 -
Aquifoliaceae（モチノキ科） Ilex pedunculosa var. pedunculosa ソヨゴ 8 9 11 1 2 - - - -

Araliaceae（ウコギ科） Gamblea innovans タカノツメ - 3 2 2 9 8 - - -

Betulaceae（カバノキ科） Carpinus laxiflola アカシデ - - - 13 8 10 - - -
Clethraceae（リョウブ科） Clethra barbinervis リョウブ 3 3 2 1 - - 1 - -
Cupressaceae（ヒノキ科） Chamaecyparis obtusa var. obtusa ヒノキ - - - - - - 26 24 33
Elaeocarpaceae（ホルトノキ科） Elaeocarpus zollingeri var. zollingeri ホルトノキ 1 - - - - - - - -

Lyonia ovalifolia var. elliptica ネジキ 1 6 9 - - - - - -
Pieris japonica var. japonica アセビ 1 6 6 - 5 3 - 1 -

Fabaceae（マメ科） Wisteria floribunda フジ 1 5 1 - - - - - -
Castanopsis sp. シイ属 4 2 1 7 3 6 - 1 1
Quercus sp. コナラ属 - - - - - 1 - - -
Q.glauca var. glauca アラカシ 6 2 1 2 7 4 5 5 2
Q.myrsinifolia シラカシ 1 - - - 1 1 - 1 -
Q.salicina ウラジロガシ 4 2 1 6 6 4 3 4 -
Q.serrata var. serrata コナラ - 1 4 2 3 2 - - -
Q.variabilis アベマキ 2 2 - - - - - - -

Magnoliaceae（モクレン科） Magnolia obovata ホオノキ 1 - - - - - - - -
Oleaceae（モクセイ科） Fraxinus lanuginosa アオダモ 1 2 - - - - - - -

Cleyera japonica var. japonica サカキ 34 19 25 13 6 13 4 39 17
Eurya japonica var. japonica ヒサカキ 17 27 42 31 31 20 12 18 9

Pinaceae（マツ科） Pinus densiflora アカマツ - 2 1 - - 1 - - -
Rosaceae（バラ科） Pourthiaea villosa var. villosa カマツカ - - - - - - 1 - -
Schisandraceae（マツブサ科） Illicium anisatum var. anisatum シキミ - - - - 4 6 3 2 2
Symplocaceae（ハイノキ科） Symplocos prunifolia var. prunifolia クロバイ - - - - - 1 6 7 4
Theaceae（ツバキ科） Camellia japonica var. japonica ヤブツバキ - - - - 1 - 4 - 1
枯死木（未同定） 9 9 11 - - - - 3 -

15 16 14 10 14 14 10 11 8

94 101 119 78 88 80 65 106 69

3コドラートの総本数

20 18 14

314 246 240

104.7±12.9 a 82.0±5.3 b 80.0±22.6 ab

Ericaceae（ツツジ科）

Fagaceae（ブナ科）

Pentaphylacaceae（サカキ科）

平均本数

平均種数 

コドラート毎の種数

3コドラートの総種数
コドラート毎の本数

15.0±1.0 a1) 12.7±2.3 ab 9.7±1.5 b

サカキ―
コジイ群落

コナラ群落
ヒノキ―

アセビ群落
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表 2-2．各調査区で確認された下層植生（樹高 1.3m未満の低木と草本）の種名と被度 

 

分類群及び学名は日本維管束植物目録に準じた（米倉 2012）． 

表中の数字は被度（%）を表す．0.05%未満の場合は rで表記． 

1) 同行内の異なるアルファベット間で有意差あり（P<0.05，Mann-Whitney U検定）． 

  

科名 学名 和名 A B C A B C A B C

Lycopodiopsida（ヒカゲノカズラ綱）
Lycopodiaceae（ヒカゲノカズラ科） Huperzia serrata トウゲシバ - - - - - - r - -

Moniliformopses（シダ類）
Polypodiopsida（シダ綱） シダ綱 - - - - - - - - r

Blechnaceae（シシガシラ科） Blechnum niponicum シシガシラ - - - - - - 0.6 r -
Dryopteridaceae（オシダ科） Dryopteris sp. オシダ属 - - - - r - 1.1 r 0.1

Dicranopteris linearis コシダ r r r - - - - - -
Diplopterygium glaucum ウラジロ 0.7 19.6 16.0 - - - 6.1 1.4 -

Spermatophyta（種子植物）
Anacardiaceae（ウルシ科） Toxicodendron trichocarpum ヤマウルシ - - - - - - 0.1 0.2 0.4

Ilex crenata var. crenata イヌツゲ - - - - - - r 0.1 r
I.macropoda アオハダ - - - - - - r - r
I. pedunculosa var. pedunculosa ソヨゴ - - - - - - r r r

Araliaceae（ウコギ科） Chengiopanax sciadophylloides コシアブラ r - - r - - 0.1 r 0.1
Gamblea innovans タカノツメ - - - 0.1 r - 0.2 r 0.1

Aristolochiaceae（ウマノスズクサ科） Asarum rigescens var. brachypodion スズカカンアオイ - - - 0.1 r r - r 0.1
Betulaceae（カバノキ科） Carpinus laxiflola アカシデ - - - - r r - - -
Caprifoliaceae（スイカズラ科） Abelia spathulata var. spathulata ツクバネウツギ - - - - - - r r 0.1
Clethraceae（リョウブ科） Clethra barbinervis リョウブ - - - - - - 0.1 r -

Chamaecyparis obtusa var. obtusa ヒノキ - - - - - - r - -
Cryptomeria japonica var. japonica スギ - - - - - - r - -
Lyonia ovalifolia var. elliptica ネジキ - - - - - r - - -
Pieris japonica var. japonica アセビ - - - 0.2 0.4 0.3 - 1.1 0.1
Vaccinium bracteatum シャシャンボ - - r - - - - - 0.1
V.hirtum ウスノキ - - - - - - - - r

Fabaceae（マメ科） Wisteria floribunda フジ 0.3 r - - - - - - -
Castanopsis sp. シイ属 0.4 0.1 r 0.2 0.5 0.4 0.6 0.1 r
Q.glauca var. glauca アラカシ r r r 0.1 r 0.2 - 1.2 1.0
Q.myrsinifolia シラカシ - - - - - - r - r
Q.salicina ウラジロガシ - - - - r r 4.9 1.7 0.9
Q.serrata var. serrata コナラ r r - 0.1 0.1 0.1 - r -
Q.sessilifolia ツクバネガシ - - - - - r - - -

Lauraceae（クスノキ科） Cinnamomum yabunikkei ヤブニッケイ - - - - r r - - -
Magnoliaceae（モクレン科） Magnolia obovata ホオノキ - - - - - - 0.1 - -

Fraxinus lanuginosa アオダモ - - - - - r r - -
Ligustrum japonicum var. japonicum ネズミモチ - - - - 0.2 - - - -
Osmanthus heterophyllus ヒイラギ - - - - 0.1 0.1 - - -
Cleyera japonica var. japonica サカキ 0.1 0.2 0.1 r 0.3 0.1 1.0 1.1 0.2
Eurya japonica var. japonica ヒサカキ 0.1 r 0.5 - 0.5 0.3 1.3 4.0 1.7

Poaceae（イネ科） Oplismenus undulatifolius チヂミザサ r r - r 0.1 0.1 r - r
Primulaceae（サクラソウ科） Ardisia japonica var. japonica ヤブコウジ - - - r r r r r r
Rubiaceae（アカネ科） Mitchella undulata ツルアリドオシ - - - - - - r - r
Sapindaceae（ムクロジ科） Acer sp. カエデ属 - - - - - r - - -
Schisandraceae（マツブサ科） Illicium anisatum var. anisatum シキミ - - - 1.2 3.1 8.1 3.5 3.4 1.6
Smilacaceae（サルトリイバラ科） Smilax china var. china サルトリイバラ r - - r 0.1 r 0.1 0.1 0.1
Symplocaceae（ハイノキ科） Symplocos prunifolia var. prunifolia クロバイ - - - - - 0.1 3.4 0.8 3.2
Theaceae（ツバキ科） Camellia japonica var. japonica ヤブツバキ - - - - r r - - -

11 9 7 12 19 21 27 22 25

1.6 19.9 16.7 2.0 5.4 9.7 23.3 15.4 9.9

サカキ―コジイ群落 ヒノキ―アセビ群落コナラ群落

3コドラートの合計被度

コドラート毎の種数

平均種数
3コドラートの合計種数

コドラート毎の被度
16.2±6.7 b

9.0±2.0 a1) 17.3±4.7 b 24.7±2.5 c

34

12.7±9.8 ab 5.7±3.9 a

12 25

Gleicheniaceae（ウラジロ科）

Oleaceae（モクセイ科）

Pentaphylacaceae（サカキ科）

Aquifoliaceae（モチノキ科）

Cupressaceae（ヒノキ科）

Ericaceae（ツツジ科）

Fagaceae（ブナ科）
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2-2-3-2．捕獲個体数及び遺伝的多様性 

アカネズミは各調査区の総捕獲個体数（表 2-3）は，ヒノキ－アセビ群落が 74 個体で最

も多く，次いでコナラ群落 47 個体，サカキ－コジイ群落 43 個体となった．全ての個体の

D-loop のサイズは 299bp で，39 か所の塩基置換の組み合わせから，26 ハプロタイプが確

認できた（表 2-4）．ハプロタイプ MA1 については DDBJ に登録し，Accession number
（AB701759）を取得した．ヒメネズミは各調査区の総捕獲個体数（表 2-3）はアカネズミ

と同様の傾向を示し，ヒノキ－アセビ群落が 40 個体で最も多く，次いでコナラ群落 28 個

体，サカキ－コジイ群落 21 個体となった．全ての個体の D-loop のサイズは 302bp で，17
か所の塩基置換の組み合わせから 13 ハプロタイプが確認できた（表 2-5）．ハプロタイプ

MH4 については DDBJ に登録し，Accession number（AB701760）を取得した．両種共

に全調査区の中で下層植生の種数が最も多く，被度が最も高いヒノキ－アセビ群落におい

て捕獲個体数が最も多かった．この結果は，アカネズミは林床植生の豊富な環境を選好し

（Nishikata 1981；上野ら 2011），同様にヒメネズミも草本層や低木層が発達している環

境を選好する（関島ら 2001）といった両種の生息環境利用に関するこれまでの報告と一致

するものであった．本研究においても両種共に生息地適性において下層植生が豊富である

ことが重要な要因となっていると推察された． 
各調査区で確認されたアカネズミのハプロタイプ数（表 2-3）は，ヒノキ－アセビ群落が

20 ハプロタイプで最も多く，次いでコナラ群落 16 ハプロタイプ，サカキ－コジイ群落が

14 ハプロタイプとなった．また，ハプロタイプ多様度（サカキ－コジイ群落 0.89，コナラ

群落 0.88，ヒノキ－アセビ群落 0.89）（表 2-3）は 3 調査区間で差が認められなかった．こ

れに対し，ヒメネズミのハプロタイプ数（表 2-3）はヒノキ－アセビ群落が 11 ハプロタイ

プで最も多くなり，次いでコナラ群落 9 ハプロタイプ，サカキ－コジイ群落 5 ハプロタイ

プとなった．また，ハプロタイプ多様度（表 2-3）もハプロタイプ数と同様の傾向を示し，

コナラ群落（0.86），ヒノキ－アセビ群落（0.84）間に差はみられなかったが，サカキ－コ

ジイ群落（0.58）は両調査区よりも低い傾向がみられた． 

　

ヤブツバキ

ヒノキ－アセビ群落A
ヒノキ－アセビ群落C

コナラ群落A ヒノキ－アセビ群落B
サカキ－コジイ群落B

コナラ群落Cサカキ－コジイ群落C

サカキ－コジイ群落A
コナラ群落B

フジ シラカシ

ヤマウルシ

ネジキ アカシデ アセビ

コナラ クロバイ

ソヨゴ ヒノキ

タカノツメ

コナラ群落A サカキ－コジイ群落A サカキ－コジイ群落C

ヒノキ－アセビ群落C コナラ群落C
サカキ－コジイ群落B

ヒノキ－アセビ群落A
ヒノキ－アセビ群落B コナラ群落B

ツクバネウツギ フジ

ヤマウルシ

イヌツゲ コナラ シャシャンボ

ソヨゴ チヂミザサ

コシダシキミ

ヤブコウジ

図 2-2．木本層の TWINSPAN による各調査区

の植生区分 

四角内の植物種名は指標種として抽出さ

れたものを示す． 

図 2-3．下層植生の TWINSPAN による各調査区

の植生区分 

四角内の植物種名は指標種として抽出さ

れたものを示す． 
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AMOVA の結果，アカネズミは遺伝的多様性を構成する 2 つの空間階層（調査区間，調

査区内個体間）のうち調査区内個体間の遺伝的多様性の割合は 96.4％となり，調査区間の

遺伝的多様性の割合は 3.6%となった（表 2-6）．これに対し，ヒメネズミは調査区内個体間

の遺伝的多様性の割合は 89.9%とアカネズミよりも低くなった（表 2-7）．また，調査区間

の遺伝的多様性の割合（10.1%）及び FST（0.10）はアカネズミより高くなり，調査区間で

有意な遺伝的分化が確認された（表 2-7）．しかし，アカネズミも FST の値は 0.04 と著しく

低かったが，調査区間で有意な遺伝的分化は起こっていた（P<0.001，10,000回Permutation 
test，以降同様）（表 2-6）．さらに，調査区間で Pairwise FSTを算出したところ，アカネズ

ミはサカキ－コジイ群落と他の2群落との間で有意な遺伝的分化が起こっていた（表2-8）．
そこで BARRIER を用いて遺伝的交流障壁を探索した結果，サカキ－コジイ群落と他の 2
群落との間で最も大きな遺伝的交流障壁が認められた（図 2-4）．同様に，ヒメネズミもサ

カキ－コジイ群落とヒノキ－アセビ群落との間で有意な分化が確認され（表 2-9），サカキ

－コジイ群落と他の 2 群落との間で最も大きな遺伝的交流障壁が認められた（図 2-4）．集

団サイズは遺伝的多様性の主要な決定要因であり，個体数の多さは遺伝的多様性の高さと

相関があると考えられている（Frankham et al. 2007）．しかし，本研究においてアカネズ

ミは捕獲個体数が最大となったヒノキ－アセビ群落では遺伝的多様性の指標としたハプロ

タイプ多様度は最大とならず，捕獲個体数の最小となったサカキ－コジイ群落と同程度で

あった．一方ヒメネズミは，サカキ－コジイ群落でハプロタイプ多様度が 0.58 となり，コ

ナラ群落（0.86）及びヒノキ－アセビ群落（0.84）よりも低くなっていた．同様に AMOVA
の結果からも，アカネズミよりヒメネズミの方が調査区間での母系集団の遺伝的分化程度

が大きく，調査区内での同一母系集団の定着性が高いことが示唆された．これらは，アカ

ネズミの方が移動が活発であり（大津 1973），進入・定着プロセスが迅速（関島ら 2001）
なことから，調査区間で異なる母系集団の移動がヒメネズミよりも活発であったためと推

測された． 
また，MSN を作成したところ，アカネズミはハプロタイプ MA43 を祖先ノードとして 1

～4 塩基異なる比較的近縁なハプロタイプによる一斉放散型を示し，一部のハプロタイプ

（MA49,MA15,MA30,MA1,MA6 等）は環状構造を示した（図 2-5）．しかし，ヒメネズミ

はネットワーク化していない構造となり，いくつかのクレードに分化する結果となった（図

2-6）．これらの結果は，「2-1．岐阜県高山市野麦に同所的に生息するネズミ科 3 種の遺伝的

構造」と同様の傾向を示した．アカネズミは長時間個体群が維持され遺伝的多様性の損失

がなかったモデルと考えられる安定維持型（環状構造）を形成したことから（小池 2003），
調査地に多様な母系集団が流入していることが示唆された．これに対しヒメネズミは環状

でない構造が形成されたことからアカネズミに比べ調査地への新規母系集団の流入が少な

いと推察された． 
以上のことから，アカネズミのように活動距離が広範囲なものに関しては必ずしも捕獲

個体数から遺伝的多様性を推測することは適切でないことが示唆された．一方，ヒメネズ
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ミはアカネズミよりも移動範囲が狭く定着性が高いため（大津 1973），局地個体群間での遺

伝的交流の制限が起こったと推測された．従って，個体群内への新規個体流入の少ないヒ

メネズミは今後個体群の孤立や何らかの攪乱により個体数が減少し，ボトルネック効果が

起こった場合には，現状よりも遺伝的多様性がさらに低下する可能性が示唆された．また，

両種のハプロタイプ多様度は母集団サイズではなく捕獲個体数に強く依存した可能性も示

唆された．このことから，ハプロタイプ多様度を遺伝的多様性評価のための環境アセスメ

ント法として応用していくためには，捕獲個体数の効果を補正し，より正確に母集団の遺

伝的多様性を評価するパラメーターの設定についても検討していく必要があると考えられ

た． 
両種共に調査区間で特定のハプロタイプが局在している傾向がなかったことから，遺伝

的交流はされており，一つのメタ個体群となっていると推察された．しかし，AMOVA の

結果ではどちらも調査区間で有意な遺伝的分化が生じていたことから，異なる母系集団に

由来する遺伝的分化も生じていた．また，本研究では BARRIER での遺伝的交流障壁を求

める際，1 領域のみを標的としたためブートストラップ検定を行い，有意性を検討すること

ができなかった．しかし，1 領域のみを用いた報告もあり（佐伯 2011），本研究では Pairwise 
FSTと BARRIER を併用したため，障壁の有意性については妥当であったと考えられる．そ

のため，本研究結果で得られたサカキ－コジイ群落とコナラ群落間の遺伝的交流障壁は有

意であったと考えられた．調査区間の環境傾度の小ささやサンプル数の少なさなどの問題

もあるが，両群落の植生の相違が定着性や移動性の要因となったか，もしくは両群落は異

なる谷筋にあり高低差も約 40m あるため地形的要因が遺伝的分化要因となった可能性が考

えられた． 
以上のように，アカネズミはヒメネズミに比べて遺伝的分化係数が小さくなったことか

ら局地個体群間での移動性が高いと考えられた．このことから，「2-1．岐阜県高山市野麦に

同所的に生息するネズミ科 3 種の遺伝的構造」と同様にアカネズミは動的平衡状態を保っ

た集団を維持していることが明らかとなった．また，BARRIER の結果，植生だけでなく地

形的要因が局地個体群間の遺伝的分化要因となっている可能性が示唆された． 
環境アセスメント対象地域に調査区を設け，本評価法を用いることによってハプロタイ

プ多様度による評価対象集団の遺伝的多様性，MSN による遺伝的安定性を評価することが

可能となる．さらに，AMOVA により調査区間で遺伝的分化や局在性の有無を判断し，調

査区間で遺伝的分化が生じていた場合には BARRIER を用いて遺伝的交流障壁となってい

る場所の推定も可能であることが明らかとなった．  
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表 2-3．アカネズミとヒメネズミの各調査区の捕獲個体数及び 

ミトコンドリア DNA D-loop領域における遺伝的多様性 

 

 
 
 
 
 
表 2-4．アカネズミのミトコンドリア DNA D-loop遺伝子領域に認められた 26ハプロタイプ

の DNA多型箇所とハプロタイプごとのコドラートにおける捕獲個体数 

 

1）DNA 多型箇所は PCR増幅領域のプライマーを含まない 5’末端からの塩基数（299bp） 

・：MA1 と同一の塩基を示す 

  

調査区/種名
捕獲

個体数
ハプロ

タイプ数
ハプロタイプ

多様度

アカネズミ 43 14 0.89

ヒメネズミ 21 5 0.58

コナラ群落

アカネズミ 47 16 0.88

ヒメネズミ 28 9 0.86

アカネズミ 74 20 0.89

ヒメネズミ 40 11 0.84

サカキ‐コジイ群落

ヒノキ‐アセビ群落

        1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 2 2 2 2
4 4 5 5 6 7 8 9 0 1 2 2 3 3 5 5 5 5 5 5 5 6 6 7 7 7 7 8 8 8 8 8 9 9 9 2 4 6 7

ハプロタイプ 1 6 1 4 1 0 8 1 8 4 2 3 6 9 0 1 3 4 7 8 9 2 7 3 6 7 8 0 2 5 6 7 0 5 8 1 4 9 9 A B C A B C A B C
MA1 T T T T C T A C T C T A C C T T T T C T A C A A T A T T C T A A T T T A T C G 0 3 0 1 2 4 6 5 2
MA2 C . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . C . . T . . . . . C . . T . 0 0 0 1 0 0 0 2 1
MA3 C C . . . . . . . . . . . . . C . . T . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . 1 4 2 4 5 2 5 7 3
MA5 C C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . G . . . . . . . . . . C . . . . 5 3 0 1 0 0 0 1 0
MA6 C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . . . . . C . . . . 0 0 0 0 1 0 0 0 0
MA15 C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . T . G . . C . . . . . . . C . . . . 0 1 7 0 2 0 1 0 0
MA20 C . . . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . . . . . C . . . . . . C . . . . 0 0 0 0 0 1 1 1 0
MA28 C . . . . . G . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . C . C . . 0 0 1 1 0 0 3 3 1
MA30 C . . . . . . . . . . . . . C C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 2 0 0 0 0 0 0 0 0
MA32 C . . . A . . . . . . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . G . C C . . . . 0 1 0 0 1 1 1 1 0
MA39 C . . . . . . T . . . . . . . . . . . . . . . . C G . . . . . . . . C . . . . 0 0 0 1 0 0 0 1 0
MA42 C . . . T . . . . T . . . . . C C . . . . . . C . . C . . . . . C . . . . . . 0 0 0 0 0 0 1 0 0
MA43 C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . C . . . . 1 1 0 2 3 4 1 0 0
MA44 C . . C . . . . . . . . . T . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . C . . . . 0 0 1 0 0 0 0 0 0
MA47 C . . . . . . . . . . . . . . C . . . . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . 0 0 1 1 0 1 0 0 1
MA49 C . . . . . . . . . . . . . . C . . . . . . . . . G C . . . . . . . C . . . . 0 0 0 0 2 3 3 4 4
MA50 C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . G . . . . . . . . . . . C . . . . 0 1 0 0 0 0 0 1 0
MA55 C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . G . . . C . . . . 0 0 0 1 0 0 8 1 0
MA82 C . . . . . . . . . . T T . . C . . T . . . . . . . . . . . . . . . C . . . . 0 0 0 0 0 1 1 0 0
MA85 . . . . . C . . . . . . . . C C . . . C . . . G C . C . . . . . . . C . . . . 2 2 2 0 0 0 0 0 1
MA88 C . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . G C . . . . . . . C . . . . 0 0 0 0 0 0 0 0 1
MA102 . . . . . C . . . . . . . . C C . . . C . . . G C . C . . A . . . . C . . . . 0 0 1 0 0 0 0 0 0
MA155 C . . . T . . . . . . . . . . C C . . . . . . . . G C . . . . . C . . . . . . 0 0 0 0 0 0 0 0 1
MA158 C . . . T . . . . T . . . . . C C . . . . . . . . . C . . . . . C . . . . . . 0 0 0 1 0 0 0 0 0
MA178 C . . . T . . . . . . . . . . C . C . . T . . . . . . . . . . . . . . . . T . 0 0 0 0 0 0 1 0 0
MA181 C . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . C G . . A 0 0 1 0 0 0 0 0 0

11 16 16 14 16 17 32 27 15

ヒノキ－
アセビ群落

捕獲個体数

合計

サカキ－
コジイ群落

コナラ群落

DNA多型箇所1)
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表 2-5．ヒメネズミのミトコンドリア DNA D-loop遺伝子領域に認められた 13ハプロタイプ

の DNA多型箇所とハプロタイプごとの各コドラートにおける捕獲個体数 

 

1）DNA 多型箇所は PCR増幅領域のプライマーを含まない 5’末端からの塩基数（302bp） 

・：MH4 と同一の塩基を示す． 

 
 
 
 
 
表 2-6．アカネズミ 26ハプロタイプを用いた 3調査区間の分子分散分析（AMOVA） 

 

*10,000 回 Permutation test 

 
 
 
 
 
表 2-7．ヒメネズミ 13ハプロタイプを用いた 3調査区間の分子分散分析（AMOVA） 

 

*10,000 回 Permutation test 

   1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 2
8 8 8 1 2 3 3 5 5 5 5 6 6 6 8 9 7

ハプロタイプ 5 7 8 3 5 0 9 5 6 8 9 2 4 7 8 1 2 A B C A B C A B C
MH4 T T T C T T C C C T T C T A G G T 4 5 4 2 1 4 1 3 1
MH7 C . . T . C . . T C . . C . T A C 0 0 0 0 0 2 5 1 0
MH8 . . . T . . T T . . . . . . . A . 0 0 2 1 2 4 1 0 0
MH11 . A . . C . . . T . . . . . . A . 1 0 0 1 0 0 1 1 0
MH13 . . . . . . . . . . . . . G . A . 0 0 0 0 0 2 1 1 1
MH14 . . . T . C . . T C . . C . . A . 0 0 0 0 0 0 1 0 2
MH50 . . . . . . . . . . . . . . . A . 0 0 0 0 0 0 0 1 0
MH52 . . C T C A . . T C . T C . . A . 0 2 2 1 1 1 1 1 0
MH54 . . . A C . . T . . C . . . . A . 0 0 0 0 0 0 0 1 0
MH60 . . . A . . . T . . C . . . . A . 0 1 0 2 1 1 2 10 2
MH65 . . C T C A . T . C C . . . . A . 0 0 0 0 1 0 0 0 0
MH70 . . . T . . T T . . C . . . . A . 0 0 0 0 0 0 0 1 1
MH75 . . C T C A . . T C . . C . . A . 0 0 0 0 1 0 0 0 0

5 8 8 7 7 14 13 20 7合計

照葉
樹林区

落葉広葉
樹林区

ヒノキ
人工林区

捕獲個体数DNA多型箇所1)

調査区間での変異 2 2.7 0.02 3.6 0.04 0.00

個体間での変異 161 71.5 0.44 96.4

合計 163 74.2 0.46

危険率*
遺伝的多様性の

割合

遺伝的分化係数

（FST ）
自由度 平方和 分散成分

調査区間での変異 2 3.3 0.04 10.1 0.10 0.00

個体間での変異 86 33.9 0.39 89.9

合計 88 37.3 0.44

危険率*
遺伝的多様性の

割合

遺伝的分化係数

（FST ）
自由度 平方和 分散成分



30 
 

 
 

 

 
 
 



31 
 

 
図 2-5．アカネズミのミトコンドリア DNA D-loop遺伝子領域で確認された 26ハプロタイプ

を用いて構築した MINIMUM SPANNING NETWORK 

 四角内のアルファベット及び数字はハプロタイプ名を示す 

ハプロタイプ名詳細は表 2-4を参照 

 ハプロタイプをつなぐ直線上にある線の本数は塩基の置換数を表す． 

 
 

 
図 2-6．ヒメネズミのミトコンドリア DNA D-loop遺伝子領域で確認された 13ハプロタイプ

を用いて構築した MINIMUM SPANNING NETWORK 

 四角内のアルファベット及び数字はハプロタイプ名を示す 

ハプロタイプ名詳細は表 2-5を参照 

 ハプロタイプをつなぐ直線上にある線の本数は塩基の置換数を表す．  
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３．DNA バーコーディング法を用いたネズミ科の種同定と餌資源推定 

3-1．愛知県弥勒山における DNAバーコーディング法を用いたネズミ科の植物性餌資源推定

法の確立 

3-1-1．研究背景及び目的 

生物の種同定は形態的・生態的特徴を膨大な種情報と比較することによって行われてき

たため，広範な種情報を把握している分類学者でなければ正確に種同定することは困難で

ある（神保ら 2008）．しかし，分類学者によって種同定された標本の塩基配列と同定したい

生物種の塩基配列の比較によって種同定を行うことができれば，対象生物の専門的な知識

を持っていなくても種同定が可能となる（神保ら 2008）．そこで，最近では特定の短い塩基

配列を用いて生物を種同定する DNA バーコーディング法が採用され始めている（神保ら

2008）．DNA バーコーディング法は種同定を簡便にするだけではなく，顕微鏡下でしか観

察できない小型のプランクトン（松村ら 2008），市販の鮮魚の切り身，加工食品の原料とな

った魚種等（荒見ら 2011），形態学的な種同定が不可能なサンプルや生体の一部からでも種

同定が可能となる．また，これまで顕微鏡観察による形態学的手法でしかできなかったノ

ウサギLepus brachyurus（松木ら 2003）やマーモットMarmota caudata及びヒグマUrsus 
arctos（Valentini et al. 2009）等の餌資源推定にも DNA バーコーディング法が用いられて

いる． 
ネズミ科における餌資源については，生態研究を行う上で重要な研究課題である．しか

し，これまでの報告は主に胃内容物のデンプン粒形態による採食作物種同定（水島・山田

1974）や，飼育下での給餌実験により採食された生物種の確認（立川・村上 1976）などで

ある．そのため，自然条件下での餌資源について生物種レベルでの同定には至っていない

のが現状である．このような背景から，日本固有で生態が比較的良く研究されているアカ

ネズミでさえも，餌資源は葉緑体を含まない柔らかい植物の根茎部，実生，種実，漿果，

昆虫類とされ（金子 2008），同属のヒメネズミについても同様に，種子，果実類，節足動物，

緑色繊維質などと報告されるに留まっている（金子 2008）． 
そこで，本研究では日本固有種で国内に広く生息し，生態学的な研究報告が多いにもか

かわらず，未だに餌資源については不明な点が多いアカネズミとヒメネズミにおける新た

な糞中植物種残渣推定法として，葉緑体 DNA を利用した DNA バーコーディング法につい

て検討した．本手法では DDBJ 上に最も多く登録・公開されており（吉川ら 2010），比較

的短い配列で植物種の識別が可能な rbcL 遺伝子の部分領域（ca. 262 bp）（松木ら 2003）
を用いた．そして，捕獲地周辺に生育する植物より作成した rbcL 遺伝子の DNA データベ

ース（以降，rbcL データベース）及び DDBJ を併用したネズミ科の糞中植物種残渣推定法

を確立し，植物性餌資源の種同定及びその問題点についても検討した． 
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3-1-2．調査及び実験方法 

3-1-2-1．捕獲地及び供試試料 

「2-2．メタ個体群内の局地個体群間における Apodemus 属 2 種の遺伝的分化」の調査に

おいて 2009 年 8 月から 2010 年 11 月までの期間に捕獲されたアカネズミ 37 個体，ヒメネ

ズミ 14 個体のうち糞を採取できたアカネズミ 34 個体分，ヒメネズミ 13 個体分の糞をサン

プルとして使用した．それぞれ，1 個体あたりから約 50~500 mg の糞サンプルが罠内から

採取できた．また，糞サンプルは 1 捕獲個体分を 1 サンプルとして解析を行った．両種の

種同定には主に形態的特徴（金子 2008）を用いたが，幼獣個体等は種判別が困難な場合も

あったことから，DNA 鑑定も並行して行った．捕獲時に外部形態で種同定が可能であった

両種の成体から採取した毛をサンプルとして「2-1-2．調査及び実験方法」と同様の手法で

ミトコンドリア DNA D-loop 領域の塩基配列を決定し，決定された塩基配列をもとに全個

体の DNA 鑑定を行った． 
3-1-2-2．糞サンプルからの rbcL 遺伝子サブクローニング 

採取した糞は，アルミバス（ALB-301，IWAKI）を用い 60℃で一晩乾燥させ，全 DNA
抽出サンプル（25～75mg）とした．予備実験として糞中全 DNA 抽出に用いるキットを選

定するため，糞中全 DNA 抽出キット（QIAamp DNA Stool Mini Kit，QIAGEN），土壌中

全 DNA 抽出キット（NucleoSpin Soil，MACHEREY-NAGEL）及び植物中全 DNA 抽出

キット（DNeasy Plant Mini Kit，QIAGEN）の 3 種類の DNA 抽出キットを用いて同一の

サンプルより全 DNA を抽出し，GENECLEAN SPIN Kit（MP-Biomedicals）で精製し，

PCR の鋳型 DNA とした．植物中全 DNA 抽出キット（DNeasy Plant Mini Kit，QIAGEN）

で抽出を行った鋳型 DNA を用いた際に最も安定して PCR 増幅が確認されたことから，以

降の実験は本キットで抽出した鋳型 DNA を用いた．  
PCR 反応には EX Taq（TaKaRa）を用い，反応液は付属のプロトコールに従って調整し，

0.5μM の rbcL プライマー（Forward: 5’ -TATCTTGGCAGCATTCCGAGTAACTCC-3’ 及
び Reverse: 5’ -GATTCGCAGATCCTCCAGAGTAGAGC-3’）（松木ら 2003）を含む 50μl
を調整した．PCR 増幅は，DNA サーマルサイクラー（Gene Amp PCR System 9700，
Applied Biosystem）を用い，熱変性 95℃1 分間を 1 サイクル後，熱変性 98℃10 秒間，ア

ニーリング 56℃30 秒間，伸長反応 72℃45 秒間を 1 サイクルとして 30 サイクル行い，最

後に伸長反応 72℃5 分間を 1 サイクルの条件で行った． 
増幅確認された PCR 産物を pGEM-T Easy Vector System Ⅰ（Promega）を用いて大腸

菌 JM109（TOYOBO）に形質転換した後，LB 寒天培地から形質転換コロニーを無作為に

1 個体分の糞サンプル当たり最大 30 個ピックアップし，コロニーダイレクト PCR 法によ

って以下の手順でインサートチェックを行った．EX Taq（TaKaRa）を用い，PCR 反応液

の組成及び濃度は付属のプロトコールに従い，0.05μM のインサートチェック用のプライ

マ ー （ Forward: 5’ -CGCCAGGGTTTTCCCAGTCACGAC-3’ 及 び Reverse: 5’ 
-AGCGGATAACAATTTCACACAGGAAAC-3’）を含む 10μl の PCR 反応液を調整し，ピ
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ックアップしたコロニーを浸漬した．PCR 増幅は，DNA サーマルサイクラー（Gene Amp 
PCR System 9700，Applied Biosystem）を用い，熱変性 98℃2 分間を 1 サイクル後，熱

変性 98℃10 秒間，アニーリング 55℃30 秒間，伸長反応 72℃60 秒間を 1 サイクルとして

40 サイクル行い，最後に伸長反応 72℃7 分間を 1 サイクルの条件で行った．インサートの

確認ができたコロニーについては LB 液体培養後（37℃，190 rpm，一晩），NucleoSpin 
Plasmid QuickPure（MACHEREY-NAGEL）を用いてプラスミド DNA の抽出を行った． 

プラスミド DNA 抽出後，マルチキャピラリーDNA 解析システム（CEQ2000XL，

BECKMAN COULTER）付属のプロトコールに従い，CEQ DTCS Quick Start Kit
（BECKMAN COULTER）を用いて，Dye Terminator Cycle Sequence 法で塩基配列を決

定した．その際，コロニーダイレクト PCR で使用したプライマーをシークエンス用のプラ

イマーとして用いた． 
3-1-2-3．rbcL遺伝子データベース構築 

捕獲調査を行った地点周辺に生育する植物種を採集し，「3-1-2-2．糞サンプルからの rbcL
遺伝子サブクローニング」で使用した植物中全 DNA 抽出キットを用いて，同様の PCR 条

件で rbcL 遺伝子を増幅し，ダイレクトシークエンス法で塩基配列を決定した．決定した塩

基配列について BioEdit ver.7.1.3.0（Ibis Biosciences）を用いて rbcL データベースを構築

した． 
3-1-2-4．糞中植物種残渣の推定 

得られた rbcL 遺伝子領域の塩基配列について，まず rbcL データベースと相同性検索を

行った．また，rbcL データベースと一致しなかった塩基配列については DDBJ に登録され

ているすべての塩基配列を対象として相同性検索を行った．ただし，DDBJ には塩基配列

のみ登録されている“unpublished”と論文発行されている“published”が混在するため，

本研究では信頼性の高い“published”されたデータのみを採用した．全ての検索は blastn
プログラムを使用した．また，複数の候補種が検索された場合には，現場での生育確認や

既報の植物分布情報（林ら 1989；畔上ら 1996；清水ら 2001）を参考として候補植物種を

選定した． 
 
3-1-3．結果及び考察 

両種の糞中残渣から rbcL 遺伝子領域の PCR 増幅を試みた結果，アカネズミは 34 サンプ

ル中 26サンプル，ヒメネズミは 13サンプル中 12サンプルで増幅が確認された．そのうち，

アカネズミはPCRが成功した 26サンプル中サブクローニングが成功した 10サンプルから

29 クローンの rbcL 遺伝子領域 262 bp の塩基配列を決定した．また，ヒメネズミは PCR
増幅が確認された 12 サンプル全てのサブクローニングが成功し，53 クローンの rbcL 遺伝

子領域 262 bp の塩基配列を決定した． 
アカネズミの糞から得られた 29 クローン中 11 クローンは捕獲時に餌として用いた押し

麦，クルミであったため，残り 18 クローンについて候補種を検索した（表 3-1）．その結果，
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rbcL データベースよりフジ Wisteria floribunda（一致した塩基数/シーケンスされた全塩基

数：262/262，以降同様）が，DDBJ よりトゲチシャ Lactuca serriola（262/262）が相同

性 100%で検索された．フジは捕獲地において生育が確認されており，トゲチシャはほぼ全

国的に帰化しているため（清水ら 2001），これら 2 種は採食された可能性が非常に高いと

考えられた．また，rbcL データベースより相同性 100%で複数の候補種が検索された場合

もあり，クローン MA73-7，MA102-12 では，コナラ（262/262）及びツブラジイ Castanopsis 
cuspidata（262/262）の 2 種が同一の相同性で検索された．また，rbcL データベースと 1~2
塩基の相違が認められた場合もあり，クローン MA68-7，14 は，1 塩基の相違でヤマザク

ラ Cerasus jamasakura var. jamasakura（261/262）が，クローン MA93-4，16 は，2 塩

基の相違でソヨゴ Ilex pedunculosa var. pedunculosa（260/262）及びイヌツゲ I. crenata 
var. crenata（260/262）の 2 種が検索された．両種共に調査地において生育が確認されて

いるため，これら 2 種もしくは Ilex 属の近縁種が採食された可能性が示唆された． 
ヒメネズミの糞から得られた 53 クローン中 20 クローンは捕獲時に餌として用いた押し

麦，クルミであったため，残り 33 クローンについて候補種を検索した（表 3-2）．その結果，

rbcL データベースよりヒノキ（262/262），アセビ Pieris japonica var. japonica（262/262）
が，DDBJ よりトゲチシャ（262/262）が相同性 100%で検索された．ヒノキ及びアセビは

共に調査地において生育が確認されており，トゲチシャについても前述のとおりであるた

め，これら 3 種については採食された可能性が高いと考えられた．またアカネズミと同様

に，クローン MH73-10，MH80-1，24 は rbcL データベースよりツブラジイとコナラが同

一の相同性で検索された．3 種が rbcL データベースより相同性 100%で検索された場合も

あり，クローン MH73-27 ではアラカシ Q. glauca var. glauca（262/262），シラカシ Q. 
myrsinifolia（262/262）及びウラジロガシ Q. salicina（262/262）が同一の相同性で検索さ

れた．いずれも調査地において生育が確認されているため，これら 3 種もしくは Quercus
属の近縁種が採食された可能性が示唆された．ヤマザクラ（260/262），アセビ（261/262）
は rbcL データベースと，ウメ Prunus mume（258/262）は DDBJ の登録データと相同性

が高かったが，1~4 塩基の DNA 多型が確認されたため，本種もしくはその近縁種が採食さ

れた可能性が示唆された．さらに，調査地において生育可能性のない植物種のみが検索さ

れる場合もあった．クローン MH-25 は相同性 100%で Lactuca muralis（262/262），Tolpis 
azorica（262/262），T. succulenta（262/262），T. umbellata（262/262）の 4 種が検索さ

れたが，いずれも国内での自生が確認されていない植物種であった．しかし，既報の植物

分布情報で Lactuca 属のアキノノゲシ L. indica（林ら 1989）やヤマニガナ L. raddeana
（畔上ら 1996）は全国的に分布しているため，両種もしくは同属の種が採食された可能性

も考えられた．また，クローン MH82-19 も同様に Larrea divaricata 及び L. tridentata
の 2 種が同一の相同性で検索されたが，どちらも国内での自生が確認されておらず，さら

に 16 塩基の多型が確認された． 
rbcL データベースもしくは DDBJ と相同性 100%で 1 種のみ検索できたものは両種の合



36 
 

計で 51 クローン中 28 クローンとなり約半数の採食候補植物が検索できた．しかし，調査

地に生育している可能性のない植物種のみ検索されるケースもあった．本研究では rbcL デ

ータベース作成のための植物採集は 1 面あたり約 144m2のコドラート 9 面で実施したが，

アカネズミの行動圏は最大で 1853±602m2，ヒメネズミは 1199±6m2と報告されているこ

とから（Oka 1992），今後は両種の行動範囲を考慮して，より広範囲でより詳細な植生調査

及びデータベースの構築を行う必要があると考えられた．また，捕獲地周辺に生育する限

られた植物種の中であっても，複数種が同一の塩基配列を持つため候補種を絞れないケー

スや，相同性検索の結果数塩基の DNA 多型が認められたため種内変異であるのか近縁の異

なる種であるのか判断できないケースが認められた．本法では 1,400 bp 以上ある rbcL 遺

伝子のうち 262 bp のみを使用したため，より長い配列を使用することで種同定できる可能

性も考えられた．そこで，候補種を絞れなかったコナラ及びツブラジイと，アラカシ，シ

ラカシ及びウラジロガシについてDDBJに登録されている塩基配列を使用してrbcL遺伝子

領域 1,459 bp の多型を探索した．その結果，コナラ及びツブラジイについては 5 塩基の置

換が確認されたため，より長い配列を使用することによって両種の識別は可能となると考

えられた．しかし，アラカシ，シラカシ及びウラジロガシについては種間で DNA 多型が確

認されなかったため，rbcL 遺伝子でのこれら 3 種の識別は不可能であると考えられた．さ

らに，糞中の DNA は消化等により断片化していることから，標的とする配列が長いと PCR
による増幅が困難であるため，1,400 bp 以上ある rbcL 遺伝子全体を餌資源推定に用いるの

は妥当ではないと考えられる．このことから，現状では DDBJ を利用する場合には，多く

の塩基配列が登録されている本研究で用いた rbcL遺伝子部分領域を用いるのが最も糞中植

物種残渣を識別できる可能性が高くなると考えられた．また，DDBJ だけでなく捕獲地周

辺の植物についての rbcL遺伝子データベースを構築することによって糞中植物種残渣を識

別する精度を高めることができると考えられた． 
松木ら（2003）が行ったノウサギの食性解析の結果では，1 個体あたり少なくとも 3 種，

多いものでは 16 種もの植物種が検出されている．それに対して本研究結果では多くても 1
個体あたり 3 種であり，大部分は 1 種のみ検出されている．このように検出数が少なくな

った理由としては，本研究対象としたネズミ科 2 種はノウサギよりも体サイズ及び糞が小

さいため，微量に採食されたサンプルが検出されなかった可能性が示唆された．さらに，

アカネズミは 29 クローン中 11 クローン，ヒメネズミは 53 クローン中 20 クローンと捕獲

餌が多く検出されていることから，両種は消化にかかる時間が短く直前に採食した植物種

のみ検出された可能性も考えられた．また，ヒメネズミ 3 頭から複数の有毒成分を含むア

セビ（形井ら 1975）が候補種として検索された．これまでに，アカネズミでは急性毒性を

示すタンニンを含むミズナラ Q. crispula var. crispula を少量ずつ摂取することによって馴

化し，ダメージを緩和することが報告されている（島田 2008）．同様にアセビも何らかの方

法によってダメージを緩和し，採食している可能性が示唆された． 
本結果から，野生下のアカネズミ及びヒメネズミの糞中植物種残渣について，rbcL を利
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用した分子生物学的手法を用いることにより，一部種レベルでは推定できないケースがあ

ったものの，技術的には少なくとも科レベルまでは推定可能であることが示唆された．た

だし推定精度を上げるためには，調査地における評価対象種の行動範囲に見合った植生調

査及びデータベースの作成，ならびに同一の rbcL 配列を有する異種の識別法の確立が必要

であると考えられた． 
 
 
 
 
 
表 3-1．アカネズミの糞から決定された rbcL遺伝子領域（262bp）をもとに検索された採食

候補植物種一覧 

 

*：rbcL データベースで検索された場合 rbcLデータベースとの相同性及び E valueを示す． 

  また，DDBJで検索された場合には Accession No.，相同性及び E valueを示す． 

  

捕獲個体No.
（クローン数）

クローン
No.

候補植物種 科
Accession No.

(DDBJ)* 相同性* E value*

MA68(2) 7 Cerasus jamasakura var. jamasakura（ヤマザクラ） Rosaceae（バラ科） - 261/262 e-142

14 Cerasus jamasakura var. jamasakura（ヤマザクラ） Rosaceae（バラ科） - 261/262 e-142

MA73(1) 7 Castanopsis cuspidata（ツブラジイ） Fagaceae（ブナ科） - 262/262 e-144

Quercus serrata var. serrata（コナラ） Fagaceae（ブナ科） - 262/262 e-144

MA93(2) 4 Ilex pedunculosa var. pedunculosa（ソヨゴ） Aquifoliaceae（モチノキ科） - 260/262 e-141

Ilex crenata var. crenata（イヌツゲ） Aquifoliaceae（モチノキ科） - 260/262 e-141

16 Ilex pedunculosa var. pedunculosa（ソヨゴ） Aquifoliaceae（モチノキ科） - 260/262 e-141

Ilex crenata var. crenata（イヌツゲ） Aquifoliaceae（モチノキ科） - 260/262 e-141

MA102(3) 26 Lactuca serriola（トゲチシャ） Asteraceae（キク科） HM850098 262/262 e-144

29 Lactuca serriola（トゲチシャ） Asteraceae（キク科） HM850098 262/262 e-144

30 Lactuca serriola（トゲチシャ） Asteraceae（キク科） HM850098 262/262 e-144

MA102(3) 12 Castanopsis cuspidata（ツブラジイ） Fagaceae（ブナ科） - 262/262 e-144

Quercus serrata var. serrata（コナラ） Fagaceae（ブナ科） - 262/262 e-144

15 Lactuca serriola（トゲチシャ） Asteraceae（キク科） HM850098 262/262 e-144

16 Lactuca serriola（トゲチシャ） Asteraceae（キク科） HM850098 262/262 e-144

MA125(1) 1 Lactuca serriola（トゲチシャ） Asteraceae（キク科） HM850098 262/262 e-144

MA132(1) 6 Lactuca serriola（トゲチシャ） Asteraceae（キク科） HM850098 261/262 e-142

MA160(1) 5 Lactuca serriola（トゲチシャ） Asteraceae（キク科） HM850098 262/262 e-144

MA165(4) 2 Wisteria floribunda（フジ） Fabaceae（マメ科） - 262/262 e-144

8 Wisteria floribunda（フジ） Fabaceae（マメ科） - 262/262 e-144

12 Wisteria floribunda（フジ） Fabaceae（マメ科） - 262/262 e-144

22 Wisteria floribunda（フジ） Fabaceae（マメ科） - 262/262 e-144
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表 3-2．ヒメネズミの糞から決定された rbcL遺伝子領域（262bp）をもとに検索された採食

候補植物種一覧 

 

*：rbcL データベースで検索された場合 rbcLデータベースとの相同性及び E valueを示す． 

   また，DDBJで検索された場合には Accession No.，相同性及び E valueを示す． 

  

捕獲個体No.
（クローン数）

クローン
No.

候補植物種 科
Accession No.

(DDBJ)* 相同性* E value*

MH67(4) 2 Cerasus jamasakura var. jamasakura（ヤマザクラ） Rosaceae（バラ科） - 260/262 e-137

10 Prunus mume （ウメ） Rosaceae（バラ科） KF154878 258/262 e-135

15 Prunus mume （ウメ） Rosaceae（バラ科） KF154878 258/262 e-135

18 Prunus mume （ウメ） Rosaceae（バラ科） KF154878 258/262 e-135

MH73(2) 10 Castanopsis cuspidata（ツブラジイ） Fagaceae（ブナ科） - 262/262 e-144

Quercus serrata var. serrata（コナラ） Fagaceae（ブナ科） - 262/262 e-144

8 Lactuca serriola（トゲチシャ） Asteraceae（キク科） HM850098 262/262 e-144

MH73(2) 7 Chamaecyparis obtusa var. obtusa（ヒノキ） Cupressaceae（ヒノキ科） - 262/262 e-144

27 Quercus glauca var. glauca（アラカシ） Fagaceae（ブナ科） - 262/262 e-144

Quercus myrsinifolia（シラカシ） Fagaceae（ブナ科） - 262/262 e-144

Quercus salicina（ウラジロガシ） Fagaceae（ブナ科） - 262/262 e-144

MH77(2) 27 Lactuca serriola（トゲチシャ） Asteraceae（キク科） HM850098 262/262 e-144

13 Lactuca serriola（トゲチシャ） Asteraceae（キク科） HM850098 261/262 e-142

MH80(7) 27 Pieris japonica var. japonica（アセビ） Ericaceae（ツツジ科） - 262/262 e-144

1 Castanopsis cuspidata（ツブラジイ） Fagaceae（ブナ科） - 262/262 e-144

Quercus serrata var. serrata（コナラ） Fagaceae（ブナ科） - 262/262 e-144

24 Castanopsis cuspidata（ツブラジイ） Fagaceae（ブナ科） - 262/262 e-144

Quercus serrata var. serrata（コナラ） Fagaceae（ブナ科） - 262/262 e-144

19 Lactuca serriola（トゲチシャ） Asteraceae（キク科） HM850098 262/262 e-144

29 Lactuca serriola（トゲチシャ） Asteraceae（キク科） HM850098 262/262 e-144

14 Lactuca serriola（トゲチシャ） Asteraceae（キク科） HM850098 262/262 e-144

22 Lactuca serriola（トゲチシャ） Asteraceae（キク科） HM850098 261/262 e-142

MH80(3) 4 Lactuca serriola（トゲチシャ） Asteraceae（キク科） HM850098 262/262 e-144

24 Lactuca serriola（トゲチシャ） Asteraceae（キク科） HM850098 262/262 e-144

11 Lactuca serriola（トゲチシャ） Asteraceae（キク科） HM850098 261/262 e-142

MH80(2) 30 Lactuca serriola（トゲチシャ） Asteraceae（キク科） HM850098 262/262 e-144

12 Lactuca serriola（トゲチシャ） Asteraceae（キク科） HM850098 260/262 e-139

MH81(2) 13 Lactuca serriola（トゲチシャ） Asteraceae（キク科） HM850098 262/262 e-144

9 Lactuca serriola（トゲチシャ） Asteraceae（キク科） HM850098 262/262 e-144

MH82(2) 12 Pieris japonica var. japonica（アセビ） Ericaceae（ツツジ科） - 262/262 e-144

19 Larrea divaricata Zygophyllaceae（ハマビシ科） AF200472 246/262 e-115

Larrea tridentata Zygophyllaceae（ハマビシ科） AY935748 246/262 e-115

MH82(5) 8 Pieris japonica var. japonica（アセビ） Ericaceae（ツツジ科） - 262/262 e-144

5 Pieris japonica var. japonica（アセビ） Ericaceae（ツツジ科） - 261/262 e-142

12 Lactuca serriola（トゲチシャ） Asteraceae（キク科） HM850098 262/262 e-144

22 Lactuca serriola（トゲチシャ） Asteraceae（キク科） HM850098 262/262 e-144

29 Lactuca serriola（トゲチシャ） Asteraceae（キク科） HM850098 261/262 e-142

MH(2) 22 Lactuca serriola（トゲチシャ） Asteraceae（キク科） HM850098 262/262 e-144

25 Lactuca muralis Asteraceae（キク科） HE963528 262/262 e-144

Tolpis azorica Asteraceae（キク科） HM850400 262/262 e-144

Tolpis succulenta  Asteraceae（キク科） HM850401 262/262 e-144

Tolpis umbellata Asteraceae（キク科） HM850402 262/262 e-144
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3-2．ヴェトナム・カッティエン国立公園における DNAバーコーディング法を用いたネズミ

科の種同定と餌資源推定への応用 

3-2-1．研究背景及び目的 

「3-1．愛知県弥勒山における DNA バーコーディング法を用いたネズミ科の植物性餌資

源推定法の確立」では国内の弥勒山において捕獲調査を行ったため，調査地周辺の植生調

査を行うことが可能であった．また，日本国内で生育する植物については体系的な分類が

確立されており，各植物種の分布情報や DNA データベースが充実している．そのため，作

成したデータベースと既存の DNA データベースを併用した餌資源推定が可能となった．こ

れに対し，餌資源情報がないため解析対象生物が膨大となってしまうことから，あらかじ

め DNA データベースを作成することが困難である海洋生物などは DNA バーコーディング

を用いた餌資源解析において既存の DNA データベースを利用した推定が報告されている

（Suzuki et al. 2006；Riemann et al. 2010）．また，仮に DNA データベース作成が可能で

あっても対象生物の行動範囲に合わせた広域での餌資源候補生物の生育調査が必要となり，

餌資源の候補となる多数の生物種の採取及び塩基配列を決定しなければならないが，既存

のデータベースを利用した手法であればこの労力を省くことができる． 
本研究で調査地としたカッティエン国立公園 Cat Tien National Park（以下，国立公園）

は，3 省にまたがる非常に広大な熱帯雨林である．さらに，地雷や不発弾等，ヴェトナム戦

争の痕跡をとどめるため全域の踏査が許可されていない．国立公園は UNESCO やラムサー

ル条約に登録された地域を含むヴェトナム国内で最大の熱帯雨林保全地域を有しており，

国立公園の生物相に関する情報は，国立公園のホームページ（Cat Tien National Park 2012）
や学術論文（Polet & Ling 2004）から得ることができる．このような生物相の調査は，1990
年代初頭から直接観察，捕獲，フィールドサイン，地域住民からの聞き取り調査法などで

実施されてきた．最初の主要な生物相のリストは，FIPI（1993）によって記載された哺乳

類リストで，次いで Le et al.（1998）に記載された動物誌であった．しかし，この 2 つの

リストはいずれも聞き取り調査が中心で直接的なフィールド調査の裏付けのないものであ

った．そのため，現在でも国立公園内の生物相リストには，実際に捕獲，目視によって生

息確認されている「confirmed（確認）」と，曖昧な証言で確証がないものや過去の文献か

ら推測した「possible（可能性あり）」という 2 つのカテゴリーが存在したままとなってい

る．2001年にはThe Institute of Ecology and Biological ResourcesとThe Vietnam-Russia 
Tropical Centre が共同で生物多様性調査を実施した（IEBR 2001; VRTC 2002）．この時の

調査は，世界的にも注目を得やすいアジアゾウ Elephas maximus，ジャワサイ Rhinoceros 
sondaicus，野生牛及び霊長類などの大型哺乳類のみを対象としたものであり，哺乳類相の

中でも種多様性が高いネズミ類（Cat Tien National Park 2012）については調査対象とな

らなかった．そのため，現在国立公園内に生息していると予測されているネズミ類は，Polet 
& Ling（2004）によると 10 種と報告されているが，その内「confirmed（確認）」は 2 種

のみである（表 4-1）．また，国立公園のホームページ（Cat Tien National Park 2012）か
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ら入手可能な哺乳類リストではネズミ科 14 種すべてが「possible（可能性あり）」のカテゴ

リーとなっている（表 4-1）．しかし，Kuznetsov & Filatova（2007）の報告では国立公園

において 11 種のネズミ科が捕獲確認されている（表 4-1）．ネズミ科は食物ピラミッドの最

下位層に位置し，哺乳類相の多様性維持のための餌資源として重要であるにも関わらず

（Polet & Ling 2004），詳細な生息調査はされていない状況である．このようにネズミ科の

生息調査が困難である理由の一つとして種同定の難しさが挙げられる．主にネズミ科の分

類には頭骨形態が用いられるため経験則が必要とされる．また，個体差が大きく，信頼性

の高い種同定を行うためには種ごとに多くの個体数が必要となる．さらに，種によっては

分類が確立していない場合もあり Niviventer 属については最近まで分類が未解決のままと

なっていた（Balakirev et al. 2011）．そこで，Balakirev et al.（2011）は形態学だけでな

く分子生物学的手法も併用した新たな手法を用いてヴェトナムと東インドシナに生息する

Niviventer 属 13 種について分類している． 
 
 
 

表 4-1．カッティエン国立公園で報告されているネズミ科の一覧 

 
1）Musser et al. 2005, 2）The List of Mammals of Cat Tien National Park, 3）Kuznetsov 

and Filatova 2007，4）Polet et al. 2004 

Si：目視，Sp：採取標本，Rp：地元の村人・森林警備員・滞在客からの報告，?：記載の基

となった標本が不明，Ph：写真または動画による確認，―：未記載 

  

Species (Synonym1)) Cat Tien List2) Polet et al.3) Kuznetsov et al.4)

Bandicota indica Possible: Si Possible: ? ―
B.savilei Possible: Rp Possible: Sp, Ph ―
Berylmys berdmorei (Rattus berdmorei ) Possible: Rp Possible: Sp, Ph Captured
B.bowersi (R.bowersi) Possible: Si ― ―
Chiropodomys gliroides Possible: Rp ― Captured
Leopoldamys edwardsi ― Possible: Rp Captured
L.milleti (R.edwardsi ) Possible: Rp ― ―
L.sabanus (R.sabanus) Possible: Si ― Captured
Maxomys surifer (R.surfer ) Possible: Rp Confirmed: Sp, Ph Captured
Mus cervicolor ― ― Captured
Niviventer bukit
N.fulvescens（R.bukit） Possible: Rp Confirmed: Sp, Ph Captured
N.langbianis ― ― Captured
Rattus andamanensis (R.argentiventer ) Possible: Rp Possible: ? ―
R.tanezumi (R.flavipectus , R.koratensis ) Possible: Si Possible: Si Captured
R.losea Possible: Si ― ―
R.rattus ― ― Captured
Rhizomys pruinosus Possible: Rp Possible: ? ―
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熱帯雨林の哺乳類相の種多様性維持のためにはネズミ科が中・大型哺乳類の餌資源とし

て重要な役割を担っていると予測されている（Kuznetsov & Filatova 2007）．従って，ネ

ズミ科の個体数維持のためには，餌資源を調査し，それら餌資源の持続的採食が可能な熱

帯雨林保全法が必要となってくる．しかし，ヴェトナムにおけるネズミ科の餌資源に関す

る報告は未だにない．本研究では国立公園におけるネズミ科の餌資源調査のために，まず

捕獲された個体を Balakirev et al.（2011），Tamrin & Abdullah（2011）に従って形態学

的手法と分子生物学的手法を併用した種同定を行った．また，本調査地はヴェトナム国内

最大の面積規模を有する非常に広大な熱帯雨林であり，地雷や不発弾等ヴェトナム戦争の

傷跡を遺すことから餌資源候補となる生物の生育調査のため全域を踏査することが許可さ

れていない．そこで，捕獲されたネズミ科の餌資源について DDBJ を利用した DNA バー

コーディング法により，餌資源候補生物を推定した． 
 

3-2-2．調査及び実験方法 

3-2-2-1．調査地概要 

国立公園はヴェトナム南部のホーチミン市から北東部へ約 160 ㎞の内陸部に位置し（図

4-1A），広さ 71,350ha で Binh Phuoc，Lam Dong，Dong Nai の 3 省にまたがっている（図

4-1B）．Nam Cat Tien を主要部として，その北西部に隣接する Tay Cat Tien，この Tay Cat 
Tienから北部へ 5kmほど離れたところに位置するCat Locの 3つのエリアに区分されてい

る（図 4-1B）．1978 年に Nam Cat Tien と Tay Cat Tien が保護地域となり，1992 年にこ

の 2 つのエリアが国立公園に指定された．同年，Cat Loc でジャワサイ（開発による生息地

の破壊，装飾品となる角目的の乱獲によって，現在は絶滅）（WWF, 2012 年 2 月 10 日確認）

が確認され，1998 年に指定地域が現在の広さ（71,350ha）まで拡大した．国立公園は，

Nam Cat Tien のヘッドクォーター（標高 119m）を中心に高低差がほとんどない平坦な地

であるにも関わらず，ヴェトナムの他の保全地域に比べて非常に種多様性が高く，ヴェト

ナムで確認されている哺乳類の約 30％（生息の可能性のあるものも含めると約 43％）が確

認されている（Polet & Ling 2004）．この理由については，地理学的にダラット高原とメコ

ンデルタの移行帯にあり（Polet & Ling 2004），Diptero carpaceae（Dipterocarpaceae フ

タバガキ科）を優占種とする常緑熱帯林及び落葉熱帯林（雨緑林），それらの混合林，竹林，

湿地，草地，農地など多様な植生がモザイク状に存在しているためと考えられている（Polet 
& Ling 2004）．国立公園が作成した動植物相リスト（2011 年 4 月 7 日現在）（Cat Tien 
National Park 2012）によると哺乳類は 38 科 113 種が記載されている． 
 
 



42 
 

 

 
 

2011 3 2012 3 9 3 24
6.5 × 5.5 × 16.0 cm, H. B. Sherman Traps 890

17.6 × 8.7 cm, Woodstream Corporation 870
9.0 × 3.8 cm, 327

DNA
DNA

3-1 DNA

DNA Soininen et al. 2009

 
 



43 
 

3-2-2-3．捕獲個体の種同定法 

(1)分子生物学的手法による種同定法 

解析対象とする DNA 配列は，動物の DNA バーコーディング法で繁用されており動物界

の大部分の分類群で利用可能なユニバーサルプライマーがあり，種レベルでの変異を多く

含むミトコンドリア DNA のシトクロームオキシダーゼサブユットⅠ遺伝子（COⅠ）

（Folmer et al. 1994; Hebert et al. 2003），シトクロームb遺伝子（Cytb）（Irwin et al. 1991; 
Robins et al. 2007）及び種内変異の解析によく用いられている D-loop（Hirota et al. 2004）
の 3 領域を解析対象とした． 
捕獲個体の肝臓から DNeasy Blood&Tissue Kit（QIAGEN）を用いて全 DNA 抽出後，

GENECLEAN SPIN Kit（MP-Biomedicals）で全 DNA を精製した．精製した全 DNA を
鋳型として，TaKaRa Ex Taq（タカラバイオ）を用いて COⅠと Cytb の増幅を行った．PCR
反応液の組成及び濃度は付属のプロトコールに従い，COⅠについては 0.5µM のプライマー

（ LCO1490: 5’ -GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG-3’ 及 び HCO2198: 5’ 
-TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3’）（Folmer et al. 1994），また，Cytb について

も COⅠと同一の全 DNA を鋳型として 0.5µM の Cytb プライマー（H15915: 5’ 
-GGAATTCATCTCTCCGGTTTACAAGAC-3’ 及び Cytb Rglu2L: 5’-CAGCATTTAACTG 
TGACTAATGAC-3’）（Irwin et al. 1991; Robins et al. 2007）を含む 50µl を調整した．PCR
増幅は，DNA サーマルサイクラー（Gene Amp PCR System 9700, Applied Biosystem）

を用い，COⅠ，Cytb 共に熱変性 94℃1 分間を 1 サイクル後，熱変性 94℃30 秒間，アニー

リング 50℃30 秒間，伸長反応 72℃1 分間を 1 サイクルとして 35 サイクル行い，最後に伸

長反応 72℃10 分間を 1 サイクルの条件で行った． 
D-loop 領域の塩基配列の決定は，COⅠ，Cytb と同一の全 DNA を鋳型として，「2-1-2．

調査及び実験方法」と同様の手法を用いて行った．その後，DDBJ に登録されているネズ

ミ科の COⅠ（4 属 14 種），Cytb（4 属 14 種）及び D-loop（2 属 17 種）の塩基配列を用い

て MEGA5.05（Tamura et al. 2011）により 3 領域の最尤系統樹を構築し，種推定を行っ

た． 
(2)形態学的手法による種同定法 

形態学的な分類については Musser（1981），Lunde & Son（2001）及び Balakirev et al.
（2011）に従い，前述の分子生物学的手法による属もしくは種の推定結果をもとに，さら

に外部形態，特に頭骨の形態学的手法によって最終的に種を同定した． 
3-2-2-4．DNAバーコーディング法を用いた植物性餌資源解析 

現地で摘出し，自然乾燥させた胃内容物をアルミバス（ALB-301, IWAKI）60℃で一晩乾

燥させ，植物性餌資源解析用のサンプルとして用いた． 
「3-1-2-2．糞サンプルからの rbcL 遺伝子サブクローニング」の方法に従って胃内容物の

植物性食物残渣推定のために rbcL の塩基配列を決定し，blastn プログラムを使用して

DDBJ に登録されている全ての塩基配列を対象として相同性検索を行った．ただし，本研
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究でも信頼性の高い“published”されたデータのみを採用した．その際，Valentini et al.
（2009）に従い，相同性 98%以上のクローンのみを餌資源候補植物種として採用した．ま

た，相同性検索の結果，2 種以上が同じスコアで検索された場合は種レベルより上位の分類

群（属もしくは科）とした（Valentini et al. 2009）．ただし，複数の科が同じスコアで検索

された場合は「推定不可」とした．さらに，捕獲餌として用いた押し麦や多重塩基を含む

クローンについても除外した． 
3-2-2-5．DNAバーコーディング法を用いた動物性餌資源解析 

動物性被食物については，植物性餌資源解析と同一の胃腸内容物から「3-2-2-3．捕獲個

体の種同定法」と同様の方法で全 DNA を精製した．精製した全 DNA を鋳型として，動物

の DNA バーコーディング法に用いられる COⅠ（Folmer et al. 1994）について，

MightyAmp DNA Polymerase Ver.2（タカラバイオ）を用いて増幅した．PCR 反応液の組

成及び濃度は付属のプロトコールに従い，0.3µM の COⅠプライマー（LCO1490:5’
-GGTCAACAAATCA 
TAAAGATATTGG-3‘及び HCO2198:5’-TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3’）
（Folmer et al. 1994）を含む 50µl を調整した．PCR 増幅は，DNA サーマルサイクラー

（Gene Amp PCR System 9700, Applied Biosystem）を用い，熱変性 98℃2 分間を 1 サイ

クル後，熱変性 98℃10 秒間，アニーリング 60℃15 秒間，伸長反応 68℃40 秒間を 1 サイ

クルとして 30 サイクルの条件で行った．PCR 増幅後，「3-2-2-4．DNA バーコーディング

法を用いた植物性餌資源解析」と同様の方法で動物性餌資源の塩基配列を決定した． 
塩基配列を決定後，blastn プログラムを使用して植物性餌資源同様に DDBJ に登録され

ている全ての塩基配列を対象として相同性検索を行い，信頼性の高い“published”された

データのみを採用した．その際，植物性餌資源推定とは異なり，相同性の高い検索結果が

ほとんど得られなかったため，Suzuki et al.（2006）や Riemann et al.（2010）に従い，

相同性検索の結果，最も相同性の高かった塩基配列を用いて系統樹を作成し，目レベルで

動物性餌資源を推定した．さらに，植物性餌資源と同様に捕獲個体由来のクローンや多重

塩基を含むクローンについては除外した． 
 
3-2-3．結果及び考察 

3-2-3-1．捕獲及び種同定結果 

2011 年 3 月，2012 年 3 月及び 9 月の計 3 回の調査で合計 30 個体が捕獲された．COⅠ

は 30 個体中 27 個体の増幅に成功し，塩基サイズは 649-665bp であった．120316-1，
120316-2，120904-1 については COⅠが増幅できなかったため，COⅠの系統樹構築からは

除外した（図 4-2）．また，Cytb（図 4-3）及び D-loop（図 4-4）は 30 個体全ての増幅に成

功し，Cytb の塩基サイズは 1143bp，D-loop の塩基サイズは 299-305bp であった．ただし，

D-loop 領域については DDBJ に登録されている Rattus 及び Niviventer の 2 種のみを用い

た． 
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最尤系統樹を作成した結果，COⅠ（CO-1~3）（図 4-2）及び Cytb（Cy-1~3）（図 4-3）
の 2 領域はクレードがほぼ同じ構造となり，Maxomys 属，Niviventer 属及び Rattus 属は

3 つの異なったクレードを形成した．さらに，Niviventer 属の CO-2 及び Cy-2 クレードは

それぞれ N. fulvescens（CO-2-1，Cy-2-1），N. confucianus（CO-2-2，Cy-2-2）及び N. bukit
（CO-2-3，Cy-2-3）を含む 3 つのサブクレードを形成した．さらに，最尤系統樹の結果と

外部形態および頭骨形態の測定値を併用した解析の結果（表 4-2，3），Maxomys surifer が
17 個体（図 4-5），Niviventer bukit が 3 個体（図 4-6），N. fulvescens が 2 個体（図 4-7）
と種同定された． 
これに対し，Rattus 属（図 4-8）は COⅠ及び Cytb の両系統樹共に種レベルで異なった

クレードを形成しなかった（CO-3，Cy-3）．Rattus 属は，世界中で 66 種が確認され（Musser 
& Carleton 2005），広範囲に分散し，多くの亜種を含む混在したグループとして定義され

ている（Yigit et al. 1997）．そのため，Maxomys 属や Niviventer 属に比べ形態学的な特徴

による同定は困難であると考えられている（Yigit et al. 1997）．また，ネズミ科の種同定に

おいて分子生態学を用いた手法は，形態学的な分類が未解決である場合等でも信頼性を高

めるために有効であることから一般的になりつつあるが（Balakirev et al. 2011），Cytb の

分子系統樹では既存の DDBJ に登録されていた R. rattus（クマネズミ）（FJ842266, 
HM217365, JQ823261, JQ823495）の 4 配列は異なるクレードに属した．これらのことか

ら，DDBJ に登録されている塩基配列データの種同定の精度が疑われた．さらに，Rattus sp.
と推定された 8 サンプルは COⅠ，Cytb 及び D-loop（図 4-2～4-4）の全ての領域において

複数のクレードに分かれ，Cytb の R. rattus のように形態による種同定結果とマッチング

していないものもあった． 
また，D-loop を用いて構築した分子系統樹は COⅠ及び Cytb の分子系統樹とは大きく異

なり，Niviventer 属が 2 つのクレードに分割された（図 4-4）．さらに，DDBJ に登録され

ている塩基配列の数が少なく，Maxomys 属を系統樹に含めることができなかった．これら

のことから，分子生物学的手法による種同定法において D-loop では Maxomys 属，

Niviventer属，Rattus属を区別することができないため，COⅠ及びCytbが有効であった．

また，Rattus 属については現時点では分子生物学的手法による種同定は不適切であった． 
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表 4-2．カッティエン国立公園で捕獲された Niviventer 属，Rattus属および Maxomys属に

おける外部形態計測結果 

 
1) Balakirev et al. 2011，2) Lunde and Son 2001 

BW：体重，HB：頭胴長，TL：全長，T：尾長，TR：尾率，E：耳長，Hfwo：爪なし後足長，

HFw：爪あり後足長． 

  

Species BW (g) HB (mm) TL (mm) T (mm) TR (%) E (mm) Hfwo (mm) HFw (mm)

個体番号

  110309-1 91.0 162.0 336.0 174.0 107.4 18.5 29.5 31.0
  110309-2 64.0 135.0 295.0 160.0 119 22.0 28.0 29.0
  120316-6 80.0 145.0 317.0 172.0 118.6 17.0 28.0 29.0
  110315-1 77.0 121.5 293.0 171.5 141.2 19.5 27.5 29.5
  120906-1 98.0 140.0 314.0 174.0 124.2 21.0 30.0 31.0
References

  N. bukit 1) 110-122 119

  N.confucianus1) - 125-135 - - 130 - - -

  N.fulvescens2) 60.0-135.0 131.0-172.0 - 160.0-221.0 - 17.0-23.0 - 30.0-34.0

  N.langbianis2) 58.0-98.0 131.0-162.0 - 154.0-199.0 - 19.0-22.0 - 29.0-33.0

  N.tenaster 2) 23.0-140.0 120.0-189.0 - 174.0-234.0 - 23.0-26.0 - 32.0-35.0

個体番号
  110316-1 52.0 123.0 270.0 147.0 119.5 20.0 29.0 30.0
  120316-1 161 170 333 163 96 18 35 37
  120316-2 88 160 325 165 103 － 30 32
  120903-2 106.0 170.0 350.0 180.0 105.9 21.0 30.0 32.0
  120904-1 120 160 330 170 106 20 32 34
  120905-2 99.0 145.0 295.0 150.0 103.4 21.0 32.0 34.0
  120905-3 118.0 160.0 330.0 170.0 106.3 21.0 33.0 35.0
  120906-2 144.0 180.0 335.0 155.0 86.1 22.0 34.0 36.0
References

  R.argentiventer 2) - 176.0-230.0 - 172.0-201.0 - 20.0-24.0 - 35.0-40.0

  R.exulans2) - 91.0-124.0 - 105.0-146.0 - - - 21.0-26.0

  R.losea 2) - 131.0-166.0 - 143.0-161.0 - 17.0-20.0 - 31.0-34.0

  R.nitidus2) - 173.0-177.0 - 168.0-171.0 - 21.0 - 37.0-38.0

  R.osgoodi2) - 124.0-171.0 - 102.0-137.0 - - - 26.0-37.0

  R.rattus2) - 173.0 - 196.0 - - - 34.0

  R.remotus2) - 185.0 - 204.0 - - - 36.0

個体番号
  120314-1 183.0 200.0 380.0 180.0 90.0 17.5 42.0 45.0
  120315-1 118.0 180.0 336.0 156.0 86.7 25.0 38.0 40.0
  120315-2 198.0 200.0 373.0 173.0 86.5 22.0 36.5 39.0
  120316-3 152.0 190.0 370.0 180.0 94.7 25.0 37.5 40.0
  120316-5 155.0 195.0 370.0 175.0 89.7 15.0 37.0 39.5
  120316-7 158.0 186.0 356.0 170.0 91.4 24.0 37.0 40.0
  120317-1 180.0 205.0 391.0 186.0 90.7 25.0 42.0 44.0
  120319-1 185.0 195.0 375.0 180.0 92.3 27.0 38.0 40.0
  120319-2 164.0 190.0 344.0 154.0 81.1 23.0 40.0 42.5
  120319-3 176.0 185.0 360.0 175.0 94.6 25.0 37.0 39.0
  120320-1 185.0 180.0 361.0 181.0 100.6 27.0 39.5 42.0
  120320-2 162.0 180.0 347.0 167.0 92.8 23.0 38.5 41.0
  120320-3 168.0 185.0 366.0 181.0 97.8 21.0 36.0 38.0
  120902-1 150.0 180.0 350.0 170.0 94.4 22.0 38.0 41.0
  120902-2 138.0 175.0 330.0 155.0 88.6 - 38.0 40.0
  120903-1 176.0 180.0 348.0 168.0 93.3 25.0 41.0 43.0
  120905-1 72.0 150.0 284.0 134.0 89.3 23.0 38 39.0
References

  M.surifer 2)
- 155.0-206.0 - 153.0-208.0 - 24.0-28.0 - 40.0-47.0

Niviventer

Rattus

Maxomys
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図 4-5．Maxomys surifer（撮影日 2012年 3月 19日） 

 

 
図 4-6．Niviventer bukit（撮影日 2012年 3月 16日） 

 

 
図 4-7．Niviventer fulvescens（撮影日 2012 年 9月 6日） 

 

 
図 4-8．Rattus sp.（撮影日 2012年 3月 16日）  
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3-2-3-2．植物性餌資源推定結果 

捕獲されたネズミ科の胃内容物から rbcL の PCR 増幅を試みた結果，M. surifer は 17 サ

ンプル中 17 サンプル，Rattus sp.は 8 サンプル中 4 サンプル，N. fulvescens は 2 サンプル

中 2 サンプル，N. bukit は 3 サンプル中 3 サンプルで増幅が確認された．また，M. surifer
は PCR が成功した 17 サンプルから 268 クローン，Rattus sp.は 4 サンプルから 22 クロー

ン，N. fulvescens は 2 サンプルから 24 クローンの rbcL 261～264bp の塩基配列が決定で

きた．また，N. bukit は 3 サンプル中 2 サンプルはインサートが確認されなかったため，

サブクローニングに成功した残りの 1 サンプルから 2 クローンの rbcL 262 bp の塩基配列

を決定した．種ごとに BLAST を用いた検索の結果，推定された植物を表 4-4 に示した． 
相同性検索の結果，4 種合計の 316 クローンから 34 科 22 属 15 種が検索された．推定レ

ベルの比率をみると種レベルで推定できたのが 185 クローン（58.5%）となり，属レベルで

18 クローン（5.7%），科レベルで 97 クローン（30.7%）となった．また，複数の科が検出

され「推定不可」としたクローン数は M. surifer 及び Rattus sp.合わせて 16 クローンとな

り，全体の 5%程度に留まった．検索プログラム ARSA を使用して Lineage を

「Tracheophyta」，Feature を「viet nam AND rbcL」のキーワードで DDBJ に登録され

ているヴェトナムで採取された維管束植物の rbcL の DNA データを検索したところ 95 件

が検索され，62 種のみ植物種が登録されていた（2014 年 9 月現在）．ヴェトナムに生育す

る 維 管 束 植 物 は 10,500 種 と さ れ て い る た め （ SilvaCarbon ， URL: 
http://swp.gmu.edu/silvacarbon/），DDBJ に登録されているデータ数が非常に少ないこと

から，ヴェトナムに生育する植物種については DDBJ に登録されていない可能性が高い．

これらのことから，本研究では種レベルでの推定の信頼性が低くなったと考えられた． 
植物性餌資源については Lauraceae（28.5%）や Fabaceae（15.2%）等の採食頻度が高

いことから，植物の科によって嗜好性の違いがあると推測された．特に，Lauraceae は M. 
surifer において 17 個体中 11 個体，N. fulvescens において 2 個体全てで推定されているこ

とから，両種にとって重要な餌資源であると考えられた．また，Fabaceae は N. bukit を除

く 3 種すべてで推定されており，採食頻度も高かったことからこれらの科は国立公園に生

息するネズミ科にとって重要な餌資源となっている可能性が示唆された．しかし，国立公

園に優占して生育している植物は Dipterocarpaceae 及び Lythraceae であることから，優

占種が有効な餌資源となっている訳ではないことが明らかとなった．このことから，国立

公園におけるネズミ科の保全のためには現在の優占種とは異なった戦略が必要であると考

えられた． 
以上のことから，既存のデータベースのみを使用した相同性検索であっても科レベルで

の同定が可能であることが明らかとなった．また，これまでヴェトナムを含めた熱帯雨林

に生息するネズミ科において餌資源推定は行われていなかったことから，科レベルであっ

ても植物性餌資源推定には充分に有意義であると考えられた． 
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3-2-3-3．動物性餌資源推定 

捕獲されたネズミ科の胃内容物から COⅠの PCR 増幅を試みた結果，M. surifer は 17 サ

ンプル中 14 サンプル，Rattus sp.は 8 サンプル中 4 サンプル，N. bukit は 3 サンプル中 3
サンプル，N. fulvescens は 2 サンプル中 1 サンプルで増幅が確認された．さらに，M. surifer
は PCR できた 14 サンプルから 105 クローン，N. bukit は 3 サンプルから 8 クローン，N. 
fulvescens は 1 サンプルから 1 クローンの COⅠ653～659bp の塩基配列が決定できた．ま

た，Rattus sp.は 4 サンプル中 1 サンプルはインサートが確認されなかったため，サブクロ

ーニングに成功した残りの 3 サンプルから 11 クローンの COⅠ651-657 bp の塩基配列を決

定した．決定した 125 クローン及びそれらを BLAST 検索した結果スコアが最も高くなっ

た DDBJ 上の塩基配列を用いて作成した最尤系統樹を図 4-9 に示した．さらに，最尤系統

樹を作成した結果，推定された動物種を表 4-5 に示した． 
最尤系統樹を作成した結果，目レベルでクラスターが形成された．また，動物性餌資源

については植物性餌資源とは異なり相同性が低かったことからも，目レベルで推定した．

ただし，Orthoptera（直翅目）はクラスターが分かれ，Phasmatodea（ナナフシ目）を間

に挟む形となっており，Coleoptera（甲虫目）も同様にクラスターが分かれ，Diptera（双

翅目）を間に挟む形を形成した．そのため，これら 4 つの目と同じクラスターに属するク

ローンは推定不可とした．推定不可としたクローンは M. surifer，Rattus sp.合計で 18 ク

ローンとなり全体の 14.4%を占めた． 
Stylommatophora（マイマイ目）や Lepidoptera（鱗翅目）といった採食頻度の高い目

も確認されたことから，目によって嗜好性の違いがあると推測された．Stylommatophora
は N. fulvescens を除く 3 種で合計 9 個体から，Lepidoptera は M. surifer，N. bukit 合計

6 個体から推定されており，採食頻度が高かったことから国立公園に生息するネズミ科にと

って重要な餌資源となっている可能性が示唆された． 
動物性餌資源推定においてPCR増幅できなかったもしくはインサートが確認されなかっ

た個体は M. surifer 3 個体，Rattus sp. 5 個体，N. fulvescens 1 個体で合計 9 個体となり，

植物性餌資源推定における 6 個体（Rattus sp. 4 個体，N. bukit 2 個体）よりも多くなった．

この要因としては，本手法で動物性餌資源推定に用いた COⅠ領域（651-659bp）は植物性

餌資源推定に用いた rbcL 領域（261-264bp）の倍以上の長さであるため，微量に採食され

た動物由来の COⅠの PCR 増幅が不可能だった可能性が考えられた．植物性餌資源を対象

とした糞便からの餌資源推定ではあるが，Soininen et al.（2009）はより短い P6 loop
（10-143bp）を用いており，長い DNA 配列は断片化が進んでしまうため糞便からの餌資

源推定には向かないと報告している．胃内容物は糞便と比較すれば断片化が進んでいない

かもしれないが，採餌から時間がたったもの等，条件によっては消化による断片化が考え

られる．より精度の高い動物性餌資源推定のためには DNA データベースの構築と併せて，

より短い塩基配列で種同定が可能な領域を探索する必要性が示唆された． 
本研究では，サンプル数が少なかったため，捕獲されたネズミ科 3 属について食性の違
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いを検討することはできなかった．また，3 月（乾季）と 9 月（雨季）における季節性につ

いても検討することができなかった．これらを明らかにするためには調査を継続すること

が必要不可欠であると考えられる．しかし，Maxomys 属，Niviventer 属および Rattus 属

における餌資源についてのこれまでの報告は，果実，種子，昆虫類といったレベルでの推

定であった（Lim 1970；Langham 1983； Wu & Yu 2004）．本研究手法を用いることで，

植物性餌資源については科レベル，動物性餌資源については目レベルでの推定が初めて可

能となった．このことから，本研究で用いた DNA バーコーディング法は，ネズミ科の餌資

源推定に有効であると考えられた． 
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図 4-9．カッティエン国立公園で捕獲されたネズミ科 4 種の胃内容物より決定された COⅠ

遺伝子領域（651～659bp）及び BLAST 検索の結果最も相同性の高かった塩基配列を用いて

構築した最尤系統樹．同一のクレードに胃内容物より得られたクローンのみが属する場合

はグループ化した（C1～C14）．枝上の数値はブートストラップ値，スケールは遺伝的距離

を示す． 
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４．総括 

現在の代償ミティゲーションでは，生態系の質と量の現状維持を目指すノーネットロス

を目標としているが，実際には特定の保全対象生物の生息の有無や個体数を評価対象指標

としている．そのため，移設される個体群の遺伝的多様性やその構造が明らかにされず，

移設による人為的な創始者効果や移設後の遺伝的浮動など個体数の回復，維持に直接関連

する遺伝的多様性は考慮されていないのが現状である．また，愛知県では平成 21 年に

COP10 開催地にふさわしい生物多様性に配慮した地域づくりを進めるための行動計画とし

て「あいち自然環境保全戦略」が策定され（愛知県環境部 2009），その戦略の一つとして保

全対象となる生物種を選定し，それらについての生態系ネットワークの保全・創出が目標

として掲げられている．しかし，現在までのところ生息の有無，個体数，生息地ポテンシ

ャル評価による生態系ネットワーク評価に留まっている．そこで，本研究で供試した典型

種となるネズミ科を指標として県土レベルで AMOVA や BARRIER といった解析手法を用

いることで，これまでの個体数にのみ注目した生態系ネットワークの評価だけではなく，

遺伝的交流まで考慮したより実態に近い生態系ネットワークの評価が可能になると考えら

れる． 
さらに，遺伝的多様性評価は保全単位の設定に有効であると推測される．例えば，立田

ら（2008）は房総半島に分布するニホンジカ集団において，道路や湖等の移動分散を妨げ

る可能性のある地理的障壁を基に個体群ユニットを決定した結果，ユニット間で有意な遺

伝的分化が示されたと報告している．本研究の例では，アカネズミは環境変化に対して高

い適応力を持つため（大津 1973），移動が活発であり広範囲で遺伝的交流が可能であること

から潜在的に遺伝的多様性が高い種特異性がある．そのため，遺伝的変異のハビタット内

での局在性が低く，移設される個体数がある程度確保できれば個体群全体の遺伝的変異を

維持した状態で移設が可能である．従って，移設後はハビタットの餌条件や連続性を担保

した代償ミティゲーションを行えば個体数と遺伝的多様性は開発前後である程度保証でき

ると考えられる．これに対して，ヒメネズミは移動性が低く保守的な空間利用様式である

ことから（関島ら 2001），同一のハビタット内で遺伝的変異が局在している可能性がある．

そのため，一部の局地個体群を移設しても集団全体の遺伝的多様性を網羅している可能性

が低い．従って，アカネズミとは異なり代償ミティゲーションによる遺伝的多様性の担保

は難しいと推測された． 
また，近年，比較的広い面積を持つ企業緑地は地域の生物多様性保全に有効であるとし

て注目されている（三輪 2011）．しかし，企業緑地の生物多様性への貢献度評価についての

実際の評価はほとんどない（川本ら 2012）．代償ミティゲーションによって中型哺乳類の保

全対象地を復元する場合，餌資源の確保は必要不可欠である．そのため，中型哺乳類の餌

資源となるネズミ科を指標として DNA バーコーディング法を用いた餌資源評価を行うこ

とで，企業緑地における中型哺乳類の生息地としてのポテンシャル評価が可能になると考

えられる．さらに，企業緑地においてネズミ科の餌資源を明らかにすることができれば，
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ハビタットに配慮した企業緑地の整備法及び管理法を提言することが可能になる．また，

企業緑地ではハツカネズミ等による機器類への被害といった獣害も報告されている（日本

経済新聞電子版，2013 年 3 月 25 日確認）．本手法を用いて餌資源を明らかにし，施設周辺

の餌資源となる植物を排除することで，生物多様性保全だけでなく獣害予防も考慮した企

業緑地の整備法及び管理法を提言することも可能である． 
このように，分子生態学的手法を用いることで野生ネズミ集団内の遺伝的構造，動的平

衡状態が初めて明らかとなっただけでなく，ネズミ科の餌資源及びその嗜好性を明らかに

できた．これらのことから生物多様性オフセットに向けたネズミ科の分子生態学的評価と

して，個体群内の遺伝的多様性及び遺伝的構造評価，個体群間での遺伝的分化とその要因

の推測といった手法により遺伝的多様性ノーネットロスという新たな提言が可能となった．

また，生育植物の rbcL データベース構築により種レベルでの植物性餌資源推定が可能とな

り，rbcL データベースが構築できない場合でも科レベルでの推定が可能であることが明ら

かとなったことから，より有効な餌資源評価が可能となった．これらの手法はネズミ科の

遺伝的多様性及び餌資源まで考慮したより実質的な生物多様性保全に向けた評価手法とし

て期待できると考えられた．また，ネズミ科だけでなく，従来手法では明らかにできなか

った他の哺乳類の遺伝的多様性，集団の遺伝的構造，餌資源推定などにも転用可能である．

従って，本研究で用いた分子生態学的手法を生物多様性オフセットへと応用することで，

保全対象地において個体数だけでなく遺伝的多様性まで考慮した評価が可能となり，個体

群の動的平衡状態を把握することにより持続的な個体群の保全へと発展させることが期待

できる．さらに，個体群間の遺伝的交流障壁を取り除くことで生態系ネットワークを形成

し，より広域レベルでの保全を行うことが可能となる．また，保全対象種の餌資源評価を

行うことで代償地における餌資源の確保を実施することが可能となる．以上のことから，

本研究で実施した評価法は遺伝的多様性まで考慮した生物多様性オフセットに向けた環境

アセスメント手法として期待できると結論した． 
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川本宏和，白子智康，石澤祐介，上野薫，南基泰，DNA バーコーディング法によるネズ

ミ科 3 種の糞中食物残渣の推定，日本哺乳類学会 2012 年度大会（2012 年 9 月） 
南基泰，石澤祐介，白子智康，上野薫，味岡ゆい，Do Tan Hoa，Tran Van Thanh，山

田祐彰，ヴェトナム・カッティエン国立公園で捕獲されたネズミ科の DNA バーコーデ
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柱状堆積物中に含まれた植物片の種同定，日本 DNA 多型学会第 23 回学術集会（2014
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種キヨミトリカブト識別のための DNA マーカーと雑種について，2014 年度 日本生態
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野薫，南基泰，貝嶋誠司，山本明宏，橋本良樹，愛知県知多半島臨海工業地帯企業緑

地におけるシャーマントラップによる小型哺乳類捕獲調査，2014 年度 日本生態学会 
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白子智康，石澤祐介，川本宏和，橋本良樹，南基泰，生物多様性に貢献する出光興産(株)
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現地国立公園スタッフとネズミ科の共同捕獲調査を実施した． 
 


