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4. 丹沢山地のニホンジカ地域個体群の遺伝的構造と遺伝子流動について

湯浅 卓 1)

Genetic Structure and Gene Flow between the Japanese Sika Deer Populations 
in Tanzawa Mountains and Mt. Fuji Area

Takashi Yuasa

要　約

　丹沢山地から富士山麓にかけて分布するニホンジカについてマイクロサテライト 9 遺伝子座の遺伝子型の情報に基づき遺

伝的構造を明らかにした結果， 丹沢山地， 富士山麓それぞれのニホンジカ地域個体群を異なる任意交配集団として遺伝的

に定義することができた． 2 つの地域個体群はミトコンドリア DNA のハプロタイプによっても特徴づけられた． 丹沢山地のニホ

ンジカ個体群は 1950 年代にボトルネックを経験したと考えられているが， 現在， 丹沢山地の地域個体群は， 富士山麓の地

域個体群と同程度の遺伝的多様性を保持しており， 遺伝的多様性の明らかな低下は見られなかった． その理由として， ボト

ルネック （一時的な個体数の激減） からの短期間で個体数が回復したことと富士山麓の地域個体群との間の遺伝子流動が

推測された． 個体の遺伝子型の情報に基づくアサインメントテスト （ある個体の遺伝子型が最も高い確率で生じる個体群にそ

の個体を当てはめる方法） の結果，分析した 95 個体中 4 個体が移入個体ないし移入個体の子孫と見なされた． この結果は，

世代あたり数個体という遺伝的浮動による遺伝的変異の消失を緩和するために必要な遺伝子流動が， 実際に丹沢山地のニ

ホンジカ地域個体群と富士山麓のニホンジカ地域個体群との間に生じてきた可能性を示唆している． 今後の丹沢山地におけ

るニホンジカ管理の中で， 現在の遺伝子流動の程度を維持していくことが， 丹沢山地のニホンジカ個体群の遺伝的多様性の

保全にとって重要と考える．

(1) はじめに

　一般的に， 小さく孤立した個体群では， 遺伝的浮動や近

親交配による遺伝的変異の消失が生じ （Frankham, 1997），
その結果， 免疫機能の低下による病気に対する感染性の

増加 （O'Brein et al., 1985; O'Brein & Evermann, 1988） や，

精子異常率や流産率の増加による繁殖力の低下 （O'Brein 
et al., 1987; Barone et al., 1994; Halbert et al., 2004） など，

近交弱勢による適応度の低下を引き起こし， 進化の潜在性

の消失や近交弱勢による絶滅確率の増加を引き起こすこと

が多くの種で示されている （Frankham et al., 2002 など）．

遺伝的浮動による遺伝的変異の消失は， 有効個体群サイ

ズに支配されると考えられる． そして有効集団サイズには，

過去の個体数の変動が反映され， 個体数が少なくなった世

代の効果が強く反映される （Wright, 1940; Hedrick, 2000）．
　丹沢山地のニホンジカ地域個体群は， 現在では 2400～
4200 頭と推定されているが， 1950 年代に 50 頭近くまで個

体数が減少したとも言われている （神奈川県 , 2003）． した

がって， 丹沢山地のニホンジカ地域個体群は， 個体数が

回復していても遺伝的多様性が回復していない可能性があ

る． また， ニホンジカは一夫多妻の繁殖様式をとり， 世代

が重なるため， 生息数に対して有効集団サイズが非常に小

さい可能性がある． 唯一， ニホンジカで有効集団サイズが

推測されている宮城県金華山島のニホンジカ個体群の例で

は， 有効集団サイズは生息数の 40% 程度と推測されてい

る （Tamate et al., 2000）． したがって， ニホンジカの個体

数を減少させることは， 有効集団サイズを小さくし， 遺伝的

多様性を低下させる危険を伴う． 一方で， 遺伝的浮動に

よる遺伝的変異の消失は， 世代あたり少数個体による遺伝

子流動があることで， 緩和されると考えられる （Lacy, 1987; 

Mills & Allendorf, 1996）． したがって， 丹沢山地のニホン

ジカ地域個体群と近隣のニホンジカ地域個体群との間の遺

伝子流動の程度を明らかにし， 遺伝子流動を維持していく

必要がある． 丹沢山地は富士山麓から連続する山塊の東

端に位置するため， 富士山麓地域との間の遺伝子流動は，

丹沢山地のニホンジカ地域個体群にとって重要な意味を持

つと考えられる．

　個体群間の遺伝子流動の程度を間接的に明らかにする

方法として， 個体群間の遺伝的組成を比較する方法があ

る． これは， 個体群間の遺伝子流動が稀であれば， 個体

群に有意な遺伝的分化をもたらされるという考え方に基づく

（Slatkin, 1987）． しかしながら，個体群間の遺伝的分化は，

現在の遺伝子流動のみならず， 過去の遺伝子流動や個体

群の人口学的履歴などによっても影響を受けるため， 必ず

しも現在の遺伝子流動の程度を反映しているとは限らない．

また， 間接的な方法で遺伝子流動の程度を明らかにするた

めには， 地形や行政界などの主観的な基準によって， 事

前に個体群を定義する必要があった． この場合， 行動圏

が広く連続的に分布する大型哺乳類では個体群の境界を

明確にできないことや， 地形や行政界などによって定義さ

れた個体群が必ずしも個体群の空間的構造と一致するとは

限らないという問題があった．

　しかしながら， 個体の複数遺伝子座の遺伝子型の情報

に基づくアサインメントテストを用いることで， 事前に個体群

を定義することなく， 遺伝情報に基づき分集団構造を推測

することが可能になった （Pritchard et al., 2000）． また， ア

サインメントテストは， 現在の遺伝子流動率を推測する方

法としても有効であると考えられている （Waser & Strobeck, 
1998; Davies et al., 1999; Luikart & England, 1999）． 最近

では， 生息地間のコリドーの有効性を確認する目的で用い

られた例もある （Dixon et al., 2006）． 個体の遺伝子型に基

づくアサインメントテストなどを行なう場合， 核 DNA 上に数1) 東京農工大学大学院連合農学研究科

丹沢大山総合調査学術報告書 （2007）
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多く存在し， かつ変異に富む領域であるマイクロサテライト

遺伝子座は最適な領域である． マイクロサテライト遺伝子座

は主に 2 塩基を基本単位とする短い反復配列で， 反復数

の違いが対立遺伝子として扱われる． マイクロサテライトの

多くは遺伝子をコードしているわけではないため， 自然選

択に対して中立であると考えられている．

　そこで本調査では複数のマイクロサテライト遺伝子座を用

い， 丹沢山地から富士山麓にかけて分布するニホンジカの

遺伝的構造を明らかにし， ミトコンドリア DNA のハプロタイ

プの分布状況と合わせて， 当地域の空間的遺伝構造につ

いて考察した． さらに， アサインメントテストを用いて遺伝子

流動の程度を明らかにすることを試みた．

(2) 材料および方法

　神奈川県丹沢山地， 山梨県， 静岡県の富士山麓から狩

猟や有害駆除を通じて， ニホンジカの筋肉や肝臓の組織

片を分析試料として収集した． サンプルの位置情報は都

道府県発行の鳥獣保護区等位置図に記載されている 5km 
× 5km メッシュ番号として記録した． サンプルの組織片は 
DNA 抽出まで 90% エタノールで液浸し， 室温で保存した．

20～ 30mg 組織片から，Satoh & Obara （1995） のフェノー

ル・クロロホルム抽出法，あるいは DNA 抽出キット （QIAamp 
DNA mini Kit， QIAGEN） を用いて，全 DNA を抽出した．

　マイクロサテライト遺伝子座は， 95 個体 （♂ : ♀ = 76 : 
19） に つ い て， BL42 （Bishop et al. 1994）， BOVIRBP
（Bancroft et al., 1995）， BM6438 （Bishop et al., 1994），
ETH225 （Barendes et al., 1994）， BMC1009 （Bishop et 
al., 1994），BM203 （Bishop et al., 1994），BM4107 （Bishop 
et al., 1994）， CSSM019 （Moore et al., 1994）， RM095
（Barendes et al., 1994） の 9 遺伝子座の分析を行った． 各

個体の遺伝子型の決定は玉手ほか （2000） の方法を一部

改良して行なった． ミトコンドリア DNA の分析は， 198 個体

（♂ : ♀ = 120 : 78） について， D-loop 領域内の 464 bp の
塩基配列を PCR ダイレクトシーケンス法により決定する方法

で行なった （Yuasa et al., 2007）．
　個体の遺伝子型の情報に基づく集団分けは， Prichard 
et al. （2000） の方法に従い， コンピュータープログラム 
STRUCTURE （version 2.0） を用いて行なった． 解析には

マイクロサテライト 9 遺伝子座に関する遺伝子型の情報の

みを用いた． この方法は， 複数の遺伝子座の対立遺伝子

頻度によって特徴付けられる K 個の任意交配集団を仮定

し， 個体を遺伝子型の情報に基づき確率論的に集団に割

り当てていったとき， データセットを最も良く説明する集団数

（K） を分集団数として推定する方法である． ある個体の遺

伝子型が複数の集団に由来する個体の交雑の結果である

場合には， その個体は 2 つ以上の分集団に割り当てるよう

に設定されている． 解析は， まず K = 1-5 のそれぞれの K 
について，最初の慣らし （burn-in） 50,000 回の後，1,000,000 
回のマルコフ連鎖モンテカルロシミュレーションを独立に 5 
回試行し， 分集団数 K を与えたときの個体の遺伝子型が

生じる対数尤度 （Ln Pr (X|K) ） を算出した． 次に Evanno 
et al. （2005） に従い， 連続する K の間での対数尤度の変

化率である⊿ K 統計量を算出し， ⊿ K が最も高い値を示

す K を分集団数と推定した．

　遺伝的に定義された集団内の遺伝的多様性は， マイク

ロサテライト 9 遺伝子座の平均ヘテロ接合率と平均のアレ

リックリッチネス （Leberg, 2002） を用いて表した． アレリッ

クリッチネスは対立遺伝子数をサンプルサイズによって標

準化した数値であり， El Mousadik & Petit （1996） の方法

で， FSTAT ver. 2.9.3 （Goudet, 2001） を用いて算出した．

分集団間の平均ヘテロ接合率とアレリックリッチネスの差は，

SPSS 11.0J （SPSS Japan Inc.） を用いてマンホイットニーの 
U 検定を行なった．

　分集団間の遺伝的構造の解析に関しては， 分集団間，

分集団内にそれぞれ遺伝的変異がどのように分配されて

いるかについて， コンピュータープログラム Arlequin ver. 
2.001 （Schneider et al., 2000） を用い AMOVA （analysis 
of molecular variance， Excoffier et al. 1992） を行なった．

分散成分と F 統計量は 10,100 回のランダマイゼーションテ

ストを用いて検定した （Excoffier et al., 1992）．
　アサインメントテストは， 遺伝的定義した分集団の情報を

事前情報として用い， 2 つの方法を用いて行なった． 1 つ
目の方法は， Prichard et al. （2000） の方法に従い， コン

ピュータープログラム STRUCTURE を用い， 各個体のマイ

クロサテライト 9 遺伝子座の遺伝子型がそれぞれの分集団

に由来する確率を事後確率 （q） として算出した． 個体が

分集団に由来する確率 （q） が q = > 0.9 の場合は， その

個体が 1 つの集団に由来すると見なし， q < 0.9 の場合は

複数の分集団に由来する個体の交雑の結果 （移入個体の

子孫） と見なした． ある個体がサンプリングを行なった分集

団以外の分集団に由来する確率が q = > 0.9 の場合は， そ

の個体をサンプリング集団以外からの移入個体と見なした．

基準となる q = 0.9 は， 少なくとも個体のゲノムの 90% が 1 
つの分集団に由来することを意味する基準として， 任意に

定義した （Manel et al., 2002）． アサインメントテストの 2 つ
目の方法は，コンピュータープログラム GENECLASS2 （Piry 
et al., 2004） を用いて行なった． ある個体のマイクロサテ

ライト 9 遺伝子座の遺伝子型があるサンプル集団で生じる

尤度を Rannala & Mountain （1997） の方法に従って算出

し， これを Paetkau et al. （2004） の方法でリサンプリングし

た 10,000 個体分の遺伝子型の尤度分布と比較することで，

各地域個体群での出現確率を求めた． 各個体の出現確率

が最も高い分集団をその個体の起源とみなしたが， 出現確

率が 5% 未満の分集団については， その個体の起源候補

から排除した （Cornuet et al., 1999）． したがって， いずれ

の分集団でも出現確率が 5% 以下となった個体は， サンプ

リングを行なった地域外から移入した可能性のある個体と判

断した．
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K: 分集団数， Ln Pr(X|K): 分集団数 K を仮定したときの

遺伝子型 （X） が生じる対数尤度 （5回の試行の平均値）

表 1. コンピュータープログラム STRUCTURE を用いた

分集団構造の解析
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図 1. コンピュータープログラム STRUCTURE によって推測された分集団の地理的構造

●は分集団 1に属する個体が， ▲は分集団 2に属する個体が 5km × 5km メッシュ内から得られたことを示す．

図 2. 分集団構造とミトコンドリア DNA ハプロタイプの分布

アルファベットはミトコンドリア DNA ハプロタイプを示す (Yuasa et al . 2006） , 太字は分集団 1 （丹沢山地の

ニホンジカ地域個体群）， 細字斜体は分集団 2 （富士山麓のニホンジカ地域個体群） に属することを示す．

を合わせると図 2 のように表され， 丹沢山地の地域個体群

に特徴的に見られるハプロタイプとして，ハプロタイプ G，L，
M， 富士山麓の地域個体群に特徴的に見られるハプロタイ

プとして， ハプロタイプ D， H の存在が明らかになった．

　丹沢山地のニホンジカ地域個体群 （n = 59） と富士山麓

のニホンジカ地域個体群 （n = 36） の遺伝的多様性は表 
2 に示した． 平均ヘテロ接合率 （He） は， それぞれ He = 
0.58， 0.54 で有意差は見られなかった （P = 0.82）． また 9 
遺伝子座の平均のアレリックリッチネス （R） は， それぞれ 
R = 3.41， R = 3.71 で有意差は見られなかった （P = 0.82）．
しかし， 丹沢山地および富士山麓地域全体でみられた遺

伝的変異のうち， 地域個体群間にみられた遺伝的変異の

割合を AMOVA によって求めた結果， 8.9% （FST = 0.089, 
P < 0.001） となり， 分化の程度は小さいが， 地域個体群間

には有意な遺伝的分化が見られた．

　コンピュータープログラム STRUCTURE を用いて行なった

アサインメントテストでは， 解析に用いた全 95 個体中のうち 

(3) 結果

　コンピュータープログラム STRUCTURE を用いて， 個体

の遺伝子型情報だけに基き分集団数を推定した結果， 分

集団数は K = 2 で最も高い⊿ K が得られた （表 1）． 各個

体を事後確率の最も高いクラスターに割り当てたところ， 分

集団 1 と分集団 2 に属する個体の事後確率の平均値 （q）
は， それぞれ q = 0.943， q = 0.942 となり， 各個体が高い

確率でどちらかの集団に分配された． また， 分集団 1 は神

奈川県丹沢山地にて収集したサンプルから， 分集団 2 は
山梨県 ・ 静岡県の富士山麓地域にて収集したサンプルか

ら構成されており， 遺伝的に定義された分集団が空間的な

構造を示すことが明らかになった （図 1）． したがって， 2 
つの地域個体群の地理的な広がりをそれぞれ， 分集団 1 
に属する個体の分布範囲と分集団 2 に属する個体の分布

範囲と定義し， 分集団 1 を丹沢山地の地域個体群， 分集

団 2 を富士山麓の地域個体群と呼ぶこととした． 図 1 の地

域個体群の分布に， ミトコンドリア DNA ハプロタイプの情報
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表 3. アサインメントテストによる移入個体の推測
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R ：アレリックリッチネス， HE ：平均ヘテロ接合率

表 2. 丹沢山地 ・富士山麓のニホンジカ地域個体群の遺伝的多様性

92 個体 （96.8%） はそれぞれサンプリングを行なった地域

個体群に属した． 一方， 残りの 3 個体 （個体 1－ 3） が，

サンプリングした地域個体群で q < 0.9 となり， 移入個体あ

るいは移入個体の子孫の可能性を持つと判定された （表 
3）． これらの個体のうち， 丹沢山地の地域個体群から得ら

れた 1 個体だけが， 富士山麓の地域個体群に由来する確

率が q = > 0.9 となった．GENECLASS を用いたテストでは，

STRUCTURE によって移入個体あるいは移入個体の子孫と

判定された 3 個体 （個体 1－ 3） に加え，さらに 1 個体 （個

体 4） が丹沢山地の地域個体群にも富士山麓の地域個体群

にも起源を持たない可能性がある個体と判定された （表 2）．

(4) 考察

　マイクロサテライト 9 遺伝子座の遺伝子型情報に基づき，

丹沢山地から富士山麓にかけての分布するニホンジカの集

団構造を解析した結果， 2 つの任意交配集団の存在が推

測された （図 1）． ミトコンドリア DNA ハプロタイプの分布も

この結果を支持し， 2 つの地域個体群がそれぞれ異なるハ

プロタイプによって特徴付けられていた （図 2）． Yuasa et 
al. （2007） ではさらに広域のハプロタイプの分布を明らか

にしており， ハプロタイプ G， L， M と， ハプロタイプ D が，

それぞれ丹沢山地あるいは富士山麓でのみ見られることを

確認した． 富士山麓で確認されたハプロタイプ H に関して

は， Yuasa et al. （2007） で分析した 435 個体中， 富士山

麓で 1 個体， 伊豆半島で 2 個体しか検出されておらず，

出現頻度の高い地域は明らかではない． 遺伝的に定義さ

れた 2 つの地域個体群の境界は山中湖付近にあると推測

された． 丹沢山地および富士山麓地域のニホンジカの分布

情報と人間の活動地域として人口密度分布， 遺伝的に定

義されたニホンジカ地域個体群を合わせて図示すると， 人

間の活動地域によって 2 つの地域個体群の境界が決めら

れている様子が読み取れる （図 3）．
　2 つの方法で行なったアサインメントテストでは， 全 4 個
体が移入個体あるいは移入個体の子孫であると推測され

た． このうち， 個体 1 に関しては， 2 つのアサインメントテス

トの結果が一致していることと， ハプロタイプ D を持つ個体

であることを考慮すると， 富士山麓の地域個体群から丹沢

山地の地域個体群への移入個体と考えられた．

　個体 2 に関しては， STRUCTURE による解析では， 丹

沢山地の地域個体群に由来する個体と富士山麓の地

域個体群に由来する個体の交雑個体と推測されたが，

GENECLASS による解析では， いずれの地域個体群にも

起源を持たない個体と推測された． 2 つの解析結果の相違

は， STRUCTURE による解析では， 個体が 2 つの地域個

体群のどちらかに必ず由来することを仮定しているのに対

し， GENECLASS による解析では個体が 2 つの地域個体

群のどちらかに由来するか， あるいはどちらにも由来しない

ことを仮定しているため生じたと考えられる． 個体 2 がハプ

ロタイプ H を持つ個体であることと， 富士山麓の地域個体

群が丹沢の地域個体群以外の地域個体群とも遺伝子流動

によって結び付けられている可能性があることを合わせて考

えると， 個体 2 はどちらの地域個体群にも由来しない個体

である可能性が高いと考えられた．

　個体 3 に関しては， STRUCTURE による解析では，

富士山麓の地域個体群に由来する確率の方が高く，

GENECLASS による解析では， 丹沢山地の地域個体群に

由来する確率の方が高くなっているが， いずれにしても両

個体群に由来する個体の交雑個体と推測された． ただし，

この個体がハプロタイプ D を持つことから， 母方の祖先は

富士山麓の地域個体群に起源をもつと推測された．

　個体 4 に関しては， 個体 2 と同様に 2 つの解析結果に

相違が見られた． この個体は広域に分布するハプロタイプ 
C を持つため， 個体の由来については明らかではないが，

丹沢山地や富士山麓の地域個体群以外の地域個体群から

の移入個体である可能性が残された．

　アサインメントテストによって， 全 95 個体という限られたサ

ンプルの中に， 1 頭の移入個体と 1 頭の交雑個体が検出さ

れた． この結果は， 世代あたり数個体という遺伝的浮動に

よる遺伝的変異の消失を緩和するために必要な遺伝子流

動が， 実際に丹沢山地のニホンジカ地域個体群と富士山

麓のニホンジカ地域個体群との間に生じてきた可能性を示

唆している． また， 丹沢山地および富士山麓地域全体で

みられたニホンジカの遺伝的変異のうち， 地域個体群間に

みられた遺伝的変異の割合は 8.9% であり， 地域個体群間

の遺伝的分化は有意であったが， 分化の程度は小さかっ
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図 3. 丹沢山地および富士山麓のニホンジカの分布と人口密度分布

1 km メッシュの人口密度分布は薄い灰色から黒色の小さい四角で表示し， 色が濃いほど密度が高いことを表す．

5 km メッシュのニホンジカの分布は薄い灰色の斜線で表示した． 黒色の破線で囲われた 2つの範囲は， 個体の

遺伝子型情報に基づき定義されたニホンジカ地域個体群を表す．

た． この結果も， 丹沢山地のニホンジカ地域個体群と富士

山麓のニホンジカ地域個体群との間に世代あたり数個体の

遺伝子流動があったという考えを支持する． 低頻度の遺伝

子流動は個体群の遺伝的変異の消失を小さくし， かつ個

体群間の遺伝的分化を維持するために， 個体群全体とし

てより多くの遺伝的変異を維持することにつながると考えら

れている （Lacy, 1987 ; Mills & Allendorf, 1996）． したがっ

て， 丹沢山地のニホンジカ個体群の遺伝的多様性を維持

するためには， 少なくとも現在の遺伝子流動の程度を維持

していく必要があるだろう．

　Goodman et al. （2001） では， ボトルネックを経験したニ

ホンジカ地域個体群や島嶼個体群では， ボトルネックを経

験していない地域個体群や個体群サイズの大きな地域個

体群と比較して， 遺伝的多様性が低下していることが示さ

れた． しかしながら， 丹沢山地のニホンジカ個体群は， 過

去にボトルネックを経験した可能性があるにもかかわらず，

マイクロサテライト 9 遺伝子座の平均ヘテロ接合率， アレ

リックリッチネスともに富士山麓の地域個体群と同程度に保

たれていた． 一般に， ボトルネックによる遺伝的多様性の

消失の程度はボトルネックの程度と期間によって左右される

（Hedrick, 2000 など）． 丹沢山地のニホンジカ地域個体群

は， 1950 年代に個体数の激減を経験したが， 1960 年代

には森林伐採とニホンジカの保護政策により， 個体数を回

復し分布を拡大している （古林ほか , 1997）． したがって，

丹沢山地のニホンジカ地域個体群で遺伝的多様性の明ら

かな低下が見られなかったことは， 個体数の減少の程度が

小さかったか， 減少後すぐに個体数が回復したことに起因

すると考えられる． さらに， アサインメントテストで示したよう

に， 富士山麓の地域個体群との間に遺伝子流動があった

ことも， ボトルネックによる遺伝的変異の消失を緩和すること

に寄与したと考えられる．

　遺伝的多様性を低下させないための遺伝的管理にとっ

て， 有効集団サイズをいかに維持するかということは重要な

キーである． この 50 年間に森林伐採や保護政策によって

丹沢山地でニホンジカを爆発的に増加させ分布域を拡大さ

せたことは， 一方で農林業被害や自然植生への過食圧な

どさまざまな社会問題を引き起こすことになったが， もう一

方では， ニホンジカの有効集団サイズの維持， 地域個体

群間の遺伝子流動の促進に効果的であったと考えられる．

しかしながら， 今後はこれまでの経緯を踏まえ， 丹沢山地

ではニホンジカを爆発的に増加させない森林管理が行なわ

れることや， 農林業被害や自然植生への過食圧の問題解

決のための密度を低下させることは必至である．したがって，

地域個体群間の遺伝子流動を維持することが有効集団サ

イズを維持するうえでより重要な意味を持つと考える．

　丹沢山地では 1950 年代後半から 1960 年代前半にかけ

てニホンジカの個体数が減少していた時期， ニホンジカの

分布の中心は主稜部の高標高域にあったと考えられてい

る． 現在でも丹沢山地では高標高地域に設けられた鳥獣

保護区 ・ 鳥獣保護区特別保護地区にニホンジカの分布が

集中しやすい分布構造にある （神奈川県 , 2003）． こうした

分布構造のままニホンジカの密度を下げた場合， 高標高域

の自然植生の回復が妨げられるばかりか， 地域個体群の

分断 ・ 孤立の傾向が強まり地域個体群間の遺伝子流動が

起こり難くなることが懸念される． したがって， 低標高地域

の生息環境を整えニホンジカの分布の中心を低標高域に

シフトさせ， 地域個体群間の遺伝子流動の可能性を残すこ

とがこれからのニホンジカ管理における課題となるだろう．
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　本研究では， これまで行なわれていたニホンジカの狩猟

や有害駆除個体から収集したサンプルを用いて， ニホンジ

カ地域個体群の空間的遺伝構造や遺伝子流動について解

析が行えることを示した． 今後も保護管理の過程でニホン

ジカを捕殺することが続くはずである． したがって， それらの

個体を有効に利用しながら， 地域個体群の遺伝的多様性，

遺伝子流動についても定期的に把握し， ニホンジカの保護

管理にフィードバックしていくことも重要な課題と考える．
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