
Ⅰ．はじめに

　カラスバト Columba janthinaは日本本土周辺と朝鮮半島南部

の島嶼に生息する森林性の種で，３亜種に分類される（日本鳥学

会，２０００）。そのうち，亜種カラスバト C. j. janthinaは最も分布

が広く，本州・四国・九州・朝鮮半島周辺の島嶼，伊豆諸島と沖

縄島以北の南西諸島に生息する。亜種アカガシラカラスバト C. 

j. nitensは小笠原諸島および硫黄列島に生息し，亜種ヨナクニカ

ラスバト C. j. stejnegeriは八重山諸島に分布する。これらの亜種

は形態に基づいて分類されたものではあるが，嘴峰長・翼長・尾

長・ふ蹠長などの量的形質には亜種間で重複が大きく（清棲，

１９６５），単独の形質のみで亜種を分類することは困難で，また，

多変量解析による形態的な分離も行われていない。それぞれ亜種

で特徴とされる頭部から背面の羽色にも個体差が大きく，羽色の

みでの識別も困難とされる（金城，１９９８，東京営林局，１９９５）。

特にカラスバトとヨナクニカラスバトの２亜種の識別は困難で，

中間的な形質を示す個体の記録や（Kuroda，１９２５），新記載生息

地での分類の未確定などの問題が生じている（金城，１９９８）。そ

の一方で，日本版レッドデータブックでは亜種カラスバトが準絶

滅危惧とされているのに対し，生息地と個体数が限られる亜種ア

カガシラカラスバトおよび亜種ヨナクニカラスバトは絶滅危惧

IBに指定されている（環境省，２００２）。カラスバトの亜種間の系

統関係を明らかにし，それぞれの亜種の生息地を確定することは，

カラスバトの保全上重要な問題である。本研究は，ミトコンドリ

アDNA（mtDNA）のチトクローム b（cyt-b）領域の塩基配列を

指標としてカラスバトの３亜種間の分子系統関係を明らかにする

ことを目的とする。

Ⅱ．材料と方法

　試料には脱落羽毛を用い，３亜種の生息地を含む６地域で合計

１６の試料を採集した。試料の採集地域および採集試料数は次のと

おりである：先島諸島（西表島１，石垣島１，多良間島１），沖縄

諸島（沖縄島２，慶留島１），トカラ列島（中之島３），五島列島

（野崎島３），伊豆諸島（大島１），小笠原諸島（母島３）。なお，

試料数は各地域のカラスバト個体数に対して十分小さく，同一個

体に由来する羽毛が重複して採集される可能性は低いものとして

扱った。また，外群としてカワラバト C. liviaの羽毛１試料を用

いた。

　試料からのDNAの抽出は，馬場ほか（１９９９）の方法にした

がって行った。抽出したDNAは，標準的なPCR法でmtDNAの

cyt-bから tRNA－ Thr にかけての領域１１００塩基対を増幅し，前

半部分約６００塩基の配列を決定した。塩基配列の決定にはBig 

Dye Terminator ver3.1 Cycle Sequencing Kit と ABI PRISM 310

オートシーケンサー（Applied Biosystems）を用いた。PCRおよ

び塩基配列決定に用いたプライマーは筆者から入手可能である。

塩基配列のアラインメントは手動で行い，近隣接合法による系統

樹の作成にはMEGA2.1（Kumar et al.，２００１）を用いた。

Ⅲ．結果

　アラインメントを行った配列は５８１塩基対で，セキショクヤケ

イ Gallus gallusのmtDNAでは１５０２２－１５６２２塩基の位置に相当

する（Desjardins and Morais，１９９０）。１６試料からは１１の塩基置

換部位が検出され，５個のハプロタイプが認められた。１１の置換

部位のうち８カ所は小笠原諸島の３試料とその他の地域の１３試料

との間に認められるもので，小笠原諸島の３試料の間に置換部位

はなく，その他の地域の１３試料の間の置換部位は３カ所のみで

あった。

　カラスバト１６試料に外群としてカワラバトを加え，近隣接合法

により作成した分子系統樹は図１のようになった。小笠原諸島と

その他地域とは独立した系統群に分離され，それぞれの系統群

ブートストラップ値（１０００回試行）は９９％および９４％と高い値を

示した。一方，ヨナクニカラスバトの分布域を含む先島諸島で得
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られた３試料は，亜種カラスバトの分布域である五島列島から沖

縄諸島で広く見られる同一のハプロタイプに属し，cyt-b領域の塩

基配列には２亜種間の違いが認められなかった。

Ⅳ．考察

　亜種アカガシラカラスバトに分類される小笠原の集団は単系統

群を形成し，他地域の集団との間の塩基置換率は平均１．４％で

あった。鳥類においてよく使われる cyt-b領域の塩基置換速度，

１００万年あたり２．０％（Tarr and Fleischer，１９９３）に基づき両群の

分岐年代を計算すると７０万年前となる。小笠原諸島集団の個体数

は近年著しく減少していることが報告されており（高野ほか，

１９９５），固有の系統群として重点的な保全を行う必要があると考

えられた。

　これに対して，亜種ヨナクニカラスバトに分類される先島諸島

の集団は，亜種カラスバトに分類される集団との間に cyt-b領域

の塩基配列の比較では違いが認められなかった。鳥類の亜種の分

岐年代は，１万年以内～４００万年前と，種によるばらつきが非常に

大きく，cyt-b領域の塩基配列に亜種間の違いが出ない例も多いこ

とが知られている（西海，２００２）。したがって，この結果から先

島諸島集団と，沖縄諸島から伊豆諸島の集団との関係について結

論づけることは出来ないが，両集団の分岐年代がごく最近である

か，両集団間で現在も遺伝的な交流が維持されているか，のいず

れかであると考えられた。いずれの場合においても，先島諸島の

すべての生息地は重点的に保全する必要がある。これは，個体数

の少ない先島諸島集団を保全する上でも（金城，１９９８），沖縄諸

島集団との遺伝的交流を維持するための生息地ネットワーク一環

としても，それぞれの生息地が重要となるためである。

　今後は cyt-b領域よりも進化速度の速いコントロール領域の塩

基配列などを指標として，より多くの試料を分析することにより，

カラスバト地域集団間の遺伝的構造について詳しく解析する必要

がある。

　本研究を行うにあたって，小倉豪氏，遠藤晃氏，中野晃生氏，

環境省西表野生生物保護センターには貴重な情報・試料を提供い

ただいた。分析については，坂梨仁彦氏，馬場芳之氏のご指導を

いただいた。ここに厚く御礼申しあげる。この研究の一部は科学

研究費（若手B）課題番号１４７６０１０８による副次的な成果として行

われた。
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図－１．ミトコンドリアＤＮＡチトクローム b領域５８１bpの
塩基配列によるカラスバト地域集団の近隣接合樹

　　　　５０％以上のブートストラップ値を各分岐点に示した。


