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アカガシラカラスバトの⽐較保全ゲノミクス
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【4MF-2202】環境研究総合推進費
「保全ゲノミクスによる保護増殖事業対象種の存続可能性評価」
【研究⽬標（全体⽬標）】
種の保存法に基づく保護増殖事業が⾏われている国内希少野⽣動植物から、⿃類、
植物、⿂類、昆⾍類をカバーする多様な分類群の6種を対象に、全ゲノムレベルの
遺伝解析を⾏う。
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アカガシラカラスバト ⽣息域外保全

写真撮影：多摩動物公園

種の保存法に基づく保護増殖事業
2001年より累計で約200⽻を飼育・繁殖
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20番染色体
カラスバト

アカガシラカラスバト

染色体上の位置

辻本原図
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アカガシラカラスバトのゲノムの特徴



2024/12/10

3

PSMCによる個体群動態推定

井鷺・辻本 (2024)
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Census size

2010 2017

堀越ら2020

200

0

500 recovering!

Recovering from a severe impact by human activities

Study species

What made the recovery possible?

ˑ
Human 
colonization

Habitat degradation 
Predation by introduced cats


Decreased to  
several dozen birds  
(Horikoshi 2008)

Intensive capture 
of introduced cats

“幻の鳥”

近年のアカガシラカラスバトの動向

⼩笠原への
ヒトの⼊植

⽣育地の破壊
ノネコによる被⾷

数⼗⽻に減少
（堀越 2008）

網羅的・持続的な
ノネコの捕獲

■ネコの駆除と急速な個体群回復
■なぜ回復できたのか
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ホモ接合領域とナンセンス変異の位置（5番染⾊体）

ホモ接合領域

ROH (Runs of Homozygosity)

ナンセンス変異（ヘテロ接合）

ナンセンス変異（ホモ接合） 井鷺・辻本 (2024)

アカガシラカラスバト
■ROH領域が多い：近親交配
■ナンセンス変異(有害)が少ない：
有害な変異が少なく近親交配に耐性がある
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図 1. アカガシラカラスバト⽣息域外保全集団におけるROH および有害変異（ナンセンス変異）の分布 
１本の横棒が1個体のゲノム断⽚に対応する。飼育されている個体間でゲノムの状態が⼤きく異なっている。
域外保全集団の⼈⼯交配親の選定、野⽣復帰時の個体選定などに有効に活⽤できる。

個体ID

ROH

ヘテロ接合
ホモ接合

有害変異

■ ROH (Runs of Homozygosity)は遺伝的多様性が連続して失われてい
る領域で、有害変異の発現に関与する。ROHは、近親交配によっ
て、ゲノム内で⻑さと数が増⼤する。

■ここでは有害変異の1例としてナンセンス変異を⽰した。ナンセン
ス変異は遺伝情報の翻訳が終⽌する突然変異であり有害性が⾼い。

ROH領域が多く、有
害変異が発現しやす
い。実際、若年で死
亡した。

ROH領域が少なく、
有害変異も少ないの
で交配親として適し
ている。

RTTN 遺伝⼦座 (⾻形成に関与)
全ての個体で有害変異がホモ接
合しており、集団の脆弱性に関
連している可能性

LIN28B遺伝⼦座 (精⼦形成に関与)
⼀部の個体が有害変異をヘテロ接合で保持

NA005

NA006

NA019

1e+07 2e+07 3e+07 4e+07
Genomic position (bp)

第 6 染⾊体

アカガシラカラスバト
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孵
化
日
ま
た
は
捕
獲
日

野生個体（founder）飼育下で孵化した個体

多摩動物公園で飼育されている
198個体の家系図

特に近親交配が進
んだ個体

n = 8

F=0.25–0.36

近交係数

（家系図より）

子の数

家系図とゲノム情報に基づく管理

辻本原図
15



2024/12/10

6

アカガシラカラスバトの⽐較保全ゲノミクス

■アカガシラカラスバトは約70万年前にカラスバト
より分化し、それ以降、⼩集団で維持されてきた。

■過去約100年間、⼈為インパクトによって減少し
た。

■カラスバトと⽐較して、アカガシラカラスバトの
ゲノムは、遺伝的変異が少ない、ROH領域が多い、
有害変異蓄積量が少ない、等の特徴がある。

■有害変異蓄積量の少なさは、近親交配の弊害が出
にくい状況をもたらしている可能性がある。

■個体単位のゲノム状況に応じた管理が可能。

17


