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要旨 

本稿は、2023 年 3 月 4 日に開催された野生生物と社会学会青年部会企画「他分野のアプローチに触れ
る若手研究懇親会―野生動物管理の学際的議論に向けて―」というシンポジウムにおいて、筆者が発表
した「野生動物管理におけるゲノム解析の意義と事例紹介」の内容を再構成したものである。近年、次
世代シーケンサーを活用した、野生動物を対象とした研究が増えつつある。こうした研究は、ただ生態
や集団動態に着目しているだけでなく、生物の保全管理に有益な情報も含む。本稿では特にゲノム解析
に着目し、野生動物管理におけるゲノム解析の事例を紹介する。生物の在不在や、集団動態、交雑、自

然選択といった生物の歴史を明らかにするゲノム解析は、従来の手法よりも早く、簡単に、大量の
DNA 配列を入手することができ、少数個体からでも十分有益な情報を得ることができる。活用にあた
っては、メリットとデメリットを両方理解し、課題設定に対し最適な手段を選んでいく必要がある。 

 
1. はじめに 

 今日、野生動物管理や関連研究において、DNA 分析と分析によって得られた配列情報は、様々な局面
で実施および活用されている(井鷺, 陶山 2013)。野生動物の DNA 配列を調べることで、種や個体、雌
雄の識別、集団の構造や成立過程、種間交雑や表現型と遺伝子の関係性など、野生動物の生態やこれまで
の集団の動態に関連した多くのことを明らかにすることができる。 
 従来の DNA 解析は、特定の DNA 領域を対象に解析するのが一般的であるが、研究目的を達成するた
めには、大半の場合多くの個体を調べる必要がある、たくさんの個体を扱う分結果が出るまで時間を要す
る、といったデメリットがある。何より特定の DNA 領域に対象を絞り解析を行うため、生物の遺伝情報
のほんの一部しか明らかにすることができず、その生物にとって重要な事象を見逃す可能性がある。 
 こうした状況の中、2007 年、一度に大量の DNA 配列を解析する次世代シーケンサーが登場し、一個
体から多くの遺伝情報を取得することが可能になった。従来よりも早く、簡単に、少数個体から解析を行
えるため、野生動物を対象とした研究でも、次世代シーケンサーが利用される機会は増加の一途をたどっ
ている。日本における研究例は現時点では数少ないものの、今後の活用が十分に見込まれている(佐藤, 木
下 2020)。 
 そこで本稿では、次世代シーケンサーを活用した野生動物研究の概要について述べた後、特に生物の全
ての遺伝情報であるゲノムに着目して、野生動物管理を目的とした研究における事例を紹介する。それに
より、野生動物管理においてゲノム解析はどのように貢献するか、取り入れる際どのような点に注意すべ
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きかについて論ずる。なお本稿の内容は、2023 年 3 月 4 日に開催された「他分野のアプローチに触れる
若手研究懇親会―野生動物管理の学際的議論に向けて―」において筆者が発表した内容および補足情報
を再構成したものである。 
 
2. 野生動物研究における次世代シーケンサーの活用 

 野生動物を対象とした研究において、次世代シーケンサーは集団遺伝学や保全生物学、動物行動学など
様々なアプローチの研究で利用されている。例えば、体内で発現している遺伝子を網羅的に検出する
RNA-seq により、特定の条件下における遺伝子発現量を調べることで、生体内の代謝や免疫機構を明ら
かにする(e.g. Sharma et al. 2019)、ゲノム上でメチル化されている領域とその度合いから、個体の年齢推
定(e.g Nakamura et al. 2023)や後天的な遺伝子発現調節を明らかにする、といった研究で利用されてい
る。 
 その中でも今回は特に、ゲノムを対象とした解析に着目する。例えば、古代現代関わらず、特定個体の
ゲノムを解析することによって、その個体が属する集団がどのような歴史を辿ってきたか明らかにする
研究や、環境 DNA をはじめ、生物を取り巻く環境中から大量の DNA 配列を入手し、得られた配列から
その環境中に生息する生物種やその生態を明らかにする研究を、本稿では扱っていく 1。 
 
3. 野生動物管理におけるゲノム解析の事例 

 近年野生動物を対象としたゲノム解析は、その生態や集団史を明らかにするだけでなく、保全や管理に
応用する目的で、実施されることが珍しくない。では、具体的にどのように、ゲノム解析の知見を野生動
物の保全管理に応用するのであろうか。本稿では代表的な 5 つの事例を取り上げる。 
 まず、日本固有種のカワネズミに着目した環境 DNA 分析である(Yonezawa et al. 2020)。カワネズミは
川辺に生息するモグラの仲間であり、地域によっては絶滅が心配されているが、小型で夜間に行動する傾
向があることもあり(Abe et al. 2015)、生息域の把握が困難な生物である。そこでカワネズミが生息する
可能性のある河川を対象に川の水を採取し、その中にカワネズミ由来の配列が含まれるかどうかを検証
した。その結果、一部河川でカワネズミ由来の配列を特定するとともに、自動撮影カメラでも実際に生息
することを確認した。このように環境 DNA 分析は、生物を傷つけない非侵襲的なやり方で、生物種の生
息を確認できるというメリットがある。一方で、生物種間の検出率の違いといったバイアスが生じやす
く、現時点では特定生物種の在不在のみを評価することが多い。しかし将来的には、モデリングなど手法
を工夫することで、生息密度の違いも評価できるようになる可能性があり(e.g. Shelton et al. 2023)、もし
実現した場合は保全管理事業の効率化に大きく貢献するだろう。 
 次にニュージーランドに生息するカカポのゲノム解析である(Dussex et al. 2021)。絶滅危惧種のカカ
ポは現在複数の島にのみ生息するが、かつてはより広範囲に生息していた。この研究では、現存個体およ
び博物館の収蔵標本の 49 個体を対象にゲノム解析を実施し、すでに野生個体群が絶滅した南島と、現在
も野生個体群が生息する離島の間で比較を行った。その結果、現存する離島の個体群は絶滅した南島の個

 
1 環境 DNA は、複数の生物種の DNA 配列を対象とする「メタゲノム解析」の一種であり、一般的に
は「ゲノム解析」とは別に定義される。しかし本稿では便宜上、メタゲノム解析もゲノムを扱う解析と
して、ゲノム解析の一種に含めて紹介する。 
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体群よりも遺伝的多様性が低いが、集団中で確認された有害変異は少ないという結果が示された。集団サ
イズの縮小に伴う近親交配により、有害変異がホモになることで、生物の適応度が下がり集団サイズはさ
らに小さくなるという絶滅の渦(Gilpin 1986)を知っている読者にとっては、遺伝的多様性が低く集団サ
イズの小さい個体群の方が、有害変異が少ないという結果が直感的に受け入れ難いかもしれない。この結
果の解釈は、集団中に存在する有害変異の時系列変化を追うことで理解しやすい(図 1A)。絶滅の渦おい
て、近親交配により有害変異がホモになった個体は適応度が低く、「その個体のみ」で見ると次世代へ子
孫を残せず、集団から除かれる。しかし、「集団全体で」有害変異の数を見た場合、有害変異がホモにな
った個体が除かれることで、集団中の有害変異は少なくなる。これを何世代も繰り返すことで、集団中に
は生存に関わる有害変異が存在しなくなる。この事象が、離島のカカポ個体群にも起こったと考えられ
る。 
 

 

図 1. 集団内における有害変異の動態 
a. 近親交配によって集団内から有害変異が除かれる場合、b. 再導入によって外部から集団内に有害変異
が持ち込まれた場合。図中の個体は 2 倍体生物であり、星印は有害変異を表す。 
 
 この有害変異の除去を踏まえると、再導入によって個体数を増やすことが、必ずしも個体数の回復に有
効なわけではないといえる。この例として分かりやすいのが、北米のアイル・ロイヤル国立公園のハイイ
ロオオカミを対象とした研究(Robinson et al. 2019)である。湖内の島に位置するアイル・ロイヤル国立公
園内のオオカミ個体群は、本土との交流が制限され、最大でも 50 頭ほどの少ない個体数で維持されてき
た。1997 年に一頭のオオカミが本土から公園内に移住してきた後、一時的に個体数が回復したが、再び
個体数を減少させたことが知られている。そこでこの個体群のオオカミの全ゲノム解析を実施したとこ
ろ、1997 年以降一時的にホモ接合度の割合が急激に減少したが、再び増加の一途を辿ったという結果が
得られた。これは、本土から移住した個体のゲノム中に有害変異が含まれており、近親交配によってホモ
接合になった結果、有害変異が個体群から除かれた(図 1B)ためと考えられる。よって再導入事業を実施
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する場合、移入先が長期にわたって小規模な集団サイズを維持してきた個体群であれば、比較的個体数が
少ない個体群から個体を移住させた方が効果的であろう。この推定は、個体群動態のシミュレーションで
も支持されている(Kyriazis et al. 2021)。ちなみに同じアイル・ロイヤル国立公園内に生息するヘラジカ
の個体群では、遺伝的多様性は比較的低いものの、ハイイロオオカミほど有害変異は除去されてはいない
ようである(Kyriazis et al. 2023)。 
 ゲノム解析によって、これまでの保全策に問題があったことが明らかになる場合もある(Stroupe et al. 
2022)。北米に生息するアメリカバイソンは、1800 年代個体数が大幅に減少し、繁殖事業によって個体数
の回復に成功したという経緯がある。しかし家畜の牛との交雑が過去に確認されており、現在の集団は純
粋な野生のアメリカバイソンでない可能性があった。そこで現在の個体と 1900 年前後の過去の個体を対
象にゲノム解析を実施したところ、繁殖事業で利用された野生個体群は当時すでに家畜の牛と交雑して
いたこと、現在の個体のゲノム中にも家畜の牛由来の領域が残っていることが明らかになった。この結果
から、一見繁殖事業により野生個体群の保全に成功したように思われていたが、実際は純粋な野生のアメ
リカバイソンは残っていなかったといえる。 
 最後に人間の活動により、野生個体群の表現型に影響を与えた例を紹介する(Campbell-Staton et al. 
2021)。南アフリカのクルーガー国立公園に生息するアフリカゾウの個体群では、一部牙を持たない個体
がいることが確認されている。牙を持たない個体は、象牙を目的とする密猟が頻発した内戦時以降よく見
られるようになった。そこで現在の集団を対象に、牙のある個体とない個体両方のゲノム解析を実施し、
結果を比較したところ、牙の有無が異なる集団間で、象牙の形成に関わる遺伝子領域に違いが見られるこ
とが明らかになった。ゲノム解析によって野生個体群の形質の遺伝基盤が明らかになったことで、集団中
の形質の頻度が、人間の影響によって変化したことが裏付けられた。 
 このように野生動物管理におけるゲノム解析は、少数個体から比較的容易に、その生物の動態を明らか
にすることができ、保全管理に有益な情報をもたらす。限られたサンプル数から集団動態を明らかにする
必要がある野生動物特有の事情を踏まえると、この利点は大きなアドバンテージになるだろう。 
 なお今回の発表で取り上げた事例は、可能な限りプレスリリースやナショナルジオグラフィック日本
版などにおいて、一般向けに日本語での研究解説文があるものを選ぶように心がけた。決して筆者の多忙
を言い訳とした怠慢の結果、資料作成期間が限られていたためではない。本稿の参考文献に、それらの解
説記事の URL も併せて掲載したため、最初から原著論文を読むことにハードルを感じる学部生や初学者
は、まずはそういった資料を読むことをおすすめする。 
 
4. 今後の野生動物管理への活用に向けた提言 
 次世代シーケンサーを活用したゲノム解析は、野生動物の生態や集団動態を解明する上で非常に有効
な手段であり、保全管理方針の策定に有益な情報を提供する。しかし最後にあえて主張するが、ゲノム解
析は必ずしも万全なツールというわけではない。例えばゲノム解析の一手法である、MIG-seq や RAD-
seq といった縮約ゲノム解析は、比較的安価に多個体の変異情報を得られるというメリットがある一方、
ゲノム上の全ての領域にわたって変異情報を取得することはできない。またデータベース上で遺伝情報
がほとんどない分類群では、ゲノム解析より従来の DNA 分析が目的に合致する場合もある。画期的な目
新しい技術を盲目的に取り入れるのではなく、各手法のメリットとデメリットを理解した上で、それぞれ
の状況や目的に応じて、最適な手段を選ぶべきである。 
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