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調 査 報 告

は じ め に

　近年，東北地方ではニホンジカ（Cervus nippon，以
下シカ）の急速な分布拡大が報告されている（環境省
2021）。こうしたシカの分布拡大に伴い，農業被害・
林業被害が東北地方各地で報告されている（山内ほか
2007，庄司・後藤2019）。東北地方の最南部に位置す
る福島県においても，シカの分布拡大とその影響が進
行している（福島県2021）。第２回自然環境保全調査
動物分布調査報告書では福島県内に現存するシカの生
息地は見当たらないとされたが（環境庁1978），1987
年に桧枝岐村で１頭のシカが捕獲されて以降，会津地
方南部を中心に捕獲情報が増加傾向にあった（内藤・
木村2007）。実際に福島県内の捕獲頭数は，2004年度
には68頭だったのに対し，2020年度には1065頭まで増
加している（福島県2021）。
　福島県のシカの分布拡大に伴った被害も増加してき
ており，個体数管理等の対策が必要である。シカによ
る被害を受けている地域の一つとして，尾瀬国立公園

が挙げられる（庄司・後藤2019，小林ほか2022）。尾
瀬国立公園内へのシカ侵入により，ミズバショウや
ニッコウキスゲ等の湿原植物への食害や湿原の裸地化
が発生するなど，尾瀬の原生的な生態系に多大な影響
を及ぼしている（福島県2021）。ニッコウキスゲはシ
カの嗜好植物の一つであり，群生地が壊滅した事例も
報告されている（尾関・岸本2009）。尾瀬国立公園以
外の地域では，磐梯朝日国立公園でのシカによる被害
の拡大が懸念される。現在までに磐梯朝日国立公園内
でのシカによる植生等への目立った被害は報告されて
いないものの，同国立公園内の裏磐梯地域ではシカの
目撃数や捕獲数は増加傾向にある（福島県2021）。裏
磐梯地域にはニッコウキスゲが日本一の密度で生育し
ているとされる雄国沼湿原植物群落（国の天然記念物）
が存在しており，尾瀬国立公園でのシカ被害事例を踏
まえると，今後の裏磐梯地域でのシカの分布拡大と密
度増加に伴う自然環境への被害は甚大なものになると
予想される。そのため，裏磐梯地域でのさらなる分布
拡大を防ぐためにシカがどのようなルートで拡大して
いるかを知り，個体数管理に活かすことが求められる。
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　哺乳類の分布拡大の経路を把握するために，しば
しば遺伝解析が用いられる（Yamazaki 2018，久保田
ほか2021，Anderson 2021）。シカの分布拡大地域の
一つである山形県では，ミトコンドリアDNA（以下
mtDNA）解析の結果，南北異なる地域からのシカの
移入が示唆された（佐藤ほか2013）。福島県では会津
地方南部と栃木県日光市のシカのmtDNA解析が行わ
れ，会津地方南部のシカは出自の異なる２系統のハプ
ロタイプを持つ個体が混在していることが明らかと
なっている（藤間ほか2021）。
　そこで本研究では，会津地方南部の結果を踏まえ，
福島県内のシカの分布の最前線である裏磐梯地域の北
塩原村で捕獲されたシカ個体を対象としたmtDNA解
析を行い，その由来を推定することを目的とした。

材料及び方法

１．サンプル採取
　2021年８月18日に福島県北塩原村さくら小学校付
近で捕獲されたシカ（ID：FKS21001）と，2021年

10月18日に福島県北塩原村二ノ沢で捕獲されたシカ
（ID：FKS21002）の２個体から筋肉片を採取した（表
１，図１ｂ）。使用したシカの筋肉片は，DNA抽出
まで－20℃（冷凍保存）の条件下で99.5％エタノー
ルで保存した。
　
２．DNA解析

　DNA抽 出 は，DNeasy Blood & Tissue Kits
（QIAGEN，Hilden，Germany）を用いて行った。 
シカの筋肉片及び耳片約25㎎を破砕後，Kitの標
準プロトコルに従って行った。抽出したDNAを
使用し，ポリメラーゼ連鎖反応（PCR）によって
mtDNAの調節領域を増幅した。PCRプライマー
や条件については藤間ほか（2021）に従った。そ
の後精製産物２μLに10μMの上記のプライマー
0.96μL，および滅菌水20μLと混合し，ユーロ
フィンジェノミクス株式会社に送付してシーケンス
を委託した。シーケンス反応においては，Nagata 
et al.（1998）とNabata et al.（2004）で用いられ
た以下の４つのプライマーを使用した；L15926 （5

図１．研究の調査地域とハプロタイプ分布（藤間ほか2021を一部改変）
⒜ 日本列島における本研究の地域。⒝ 福島県と栃木県における本研究の調査
地域。黒点はサンプル捕獲地点を示す。⒞ 各個体のハプロタイプの詳細。一
部ハプロタイプについては地点が重複していたため若干の調整を行った。
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‘-CTAATACACCAGTCTTGTAAACC-3’），LD15 
（5‘-TATATGCCCCATGCTTATAAGC-3’），HD8 
（5‘TTGACTTAATGCGCTATGTA-3’），H597 （5
‘-AGGCATTTTCAGTGCCTTGCTTTG-3’）。また 
捕 獲 個 体 の 性 別 を 判 別 す る た め，Yamauchi et 
al.（2000）の手法を用いた。

３．データ解析
　得られた塩基配列データは，GeneStudio Pro 2.2

（GeneStudio，Inc. 2016）を用いてアラインメント
を行った。また北塩原村の２個体のハプロタイプを
比較するために藤間ほか（2021）で使用されてい
るシカ119個体をデータ解析に追加した。その後，
GeneStudio Pro 2.2（GeneStudio ，Inc. 2016） を
用いて全配列を整列させた。ハプロタイプの決定に
は，DnaSP ver. 5.10.1（Rozas and Rozas 1995 ，
Librado and Rozas 2009）を用いて行った。

結果と考察

　裏磐梯地域の北塩原村で採取された２個体の
mtDNAからは，２種類のハプロタイプが確認された。

（表１，図１）。FKS21001のハプロタイプは Tcg1_
R6a，FKS21002のハプロタイプはOze1_R6cであった

（アクセッション番号 LC717510，LC717511 DDBJ，
DNA Data Bank of Japan）。また，本研究および藤間
ほか（2021）から７種類のハプロタイプが確認された

（表２）。
　今回の結果から，北塩原村においても会津地方南部
と同様に長い間遺伝的に交流のない２系統のハプロタ
イプを持つシカ個体が存在していることが明らかと
なった。このことは，会津地方南部で形成されたシカ
集団が北塩原村へと北上している可能性が高いことを

示唆している（図１）。なお，山形県や宮城県，岩手
県で捕獲されたシカのmtDNAハプロタイプとは不一
致であったため，福島県以北よりシカが南下してきた
可能性は低いと考えられる（佐藤ほか2013）。このま
まシカが北上を続けることによって，北塩原村あるい
は裏磐梯地域に遺伝的多様性の高い集団が定着してし
まうと，国の天然記念物である雄国沼湿原植物群落な
どへの侵入と生態系への影響が懸念される。実際に，
北塩原村役場農林課によれば，2021年11月中旬には
メス成獣（緯度経度，37°39’27.2”N 139°56’43.4”E），
2022年２月初旬にはメス成獣（37°39’35.5”N 139°56’
48.9”E），2022年２月中旬にはオス成獣１頭とメス成
獣複数頭（37°39’55.2”N 139°57’36.7”E）が目撃され
ている。メスの成獣の目撃情報が多いことは，現在ま
でに分布の拡大が進み，ある程度の規模の集団が既に
定着していることを示唆しているのかもしれない。シ
カによる生態系への被害を最小限に抑えるために，遺
伝情報を有効活用し，個体数管理やモニタリングを継
続して行う必要がある。
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mtDNA ハプロタイプ
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