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Abstract   

Theeasternbroad－bi11edroller，Eu7yStOmuS Orienialts，inhabitinginJapanisanendangeredspeciesand  

needed exactinformation for the conservation．The broad－billed ro11er breedingin Kyushu has morT  

phologicalsimilaritieswiththatinChugoku；howeverthereisnoresearchongeneticinspectionuntilnow．  

Toexaminepolymorphismofthemitochondrialcontrolregion，Weatthefirstsequenced3599bpfrom  

CytOChrome bregionto12srRNAregion，andthendetermined380bpsequencesofthedomainIatthe  

COntrOlregionusing17samples．UsinglO haplotypesdefined，phylogeny，¢sT andManteltestshowed  

thatthebroad－bi11edrollerbothinKyushuandChugokushouldbeincludedintoasinglegeneticpopula－  

tion，WhichincreaseditspopulationatleastsincetheLastGlaciationswhentheseislandswereconnected  

eachotherduringthesea regression．Polymorphic analysissuggestedthat thisspecieshashighgenetic  

diversitywhichmightbeenabletodistinguishthemotherbird．Thesecontinuousgeneticstudiesforthis  

SpeCieswi1lcontributetoecologyandconservation．  

倶IB類（福岡県環境部自然保護課2001）などに記載され，  

絶滅の危険性が指摘されている．   

九州のブッポウソウの繁殖地は，1997年から2002年にか  

けて環境省により実施された種の多様性調査の調査ではラ  

ンクAが4地域の5メッシュで，さらに筆者らの調査で宮崎  

県での繁殖が確認された（馬場2007）が，それでも1974年  

から1978年の調査（環境省2004）の7地域より少なく，そ  

れ以前からも繁殖地の減少が進んできたと考えられる．こ  

れまでの著者らの研究から九州で繁殖するブッポウソウ  

は，繁殖期間などで地理的に近い中国地方のブッポウソウ  

と似ていることがわかったが，繁殖地間の個体の移動につ  

いてはわかっていない．九州地方から最も近隣のブッポウ  

ソウの繁殖地としては，近年山口県の繁殖地が確認されて  
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はじめに  

ブッポウソウ且〝町Sわ∽〝50ガg乃オαノダ5は，ユーラシア大陸  

東北部のウスリーから中国東部，インド，東南アジア，ボ  

ルネオ島，ニューギニアにかけて繁殖し，冬は中国南部か  

らオーストラリアですごす（中村・中村1995）．日本で繁  

殖するブッポウソウは，環境省のレッドデータブックに絶  

滅危惧種ⅠⅠ類（VU）と記載され（環境省2002），九州地方  

各県のレッドデータブックでも絶滅危倶Ⅰ類（鹿児島県環  

境生活部環境保護課2003），絶滅危惧ⅠⅠ類（大分県自然環  

境学術調査会野生生物専門部会2001），準絶滅危倶種（NT－  

r）（宮崎県レッドデータブック作成検討委員会2000），危  

急種（熊本県希少野生動物植物検討委員会1999），絶滅危  
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TabaelNumberofsamplesand haplotypedistribution  

Of the eastern broad－b＝ed roILer．  

馬 場 芳 之  

いないことから，広島県廿日市市と推測され，九州地方の  

繁殖地から最短で153kmと遠い距離になる．   

日本で繁殖するブッポウソウは，日本鳥類目録第6版（日  

本鳥学会2000）では亜種且0．Cαわクりばとされているが，  

FryβfαJ，（1992）の分類では亜種且0．Cαわプりαが存在せ  

ず，九州および本州で繁殖する個体は琉球などで繁殖する  

亜種且0．0γオg乃ね／ゐ，もしくはネパールからウスリーまで  

繁殖する亜種且0．Cαわ呵αのいずれかである可能性が高  

い．また猛禽類の渡りを中心とした研究から，朝鮮半島と  

東南アジアを結ぶ渡りのルートとして，九州から南西諸島  

へ向かうルートと，九州から五島列島を経て直接中国大陸  

東岸へ向かう二つのルートが知られており（信州ワシタカ  

類渡り調査研究グループ2003），本州の繁殖個体と遺伝的  

に異なる集団が九州で繁殖し，国内で二つの系統が存在す  

る可能性もあり，系統的な問題に関しても未解決な点が多  

い．   

これまでのブッポウソウの遺伝的な研究は，フィリピン  

で捕獲された試料のミトコンドリアDNAチトクロームb  

領域（以下cytbとする）と12srRNA領域など（Kirchman  

βJαg．2002），一部のDNA塩基配列を用いて種間系統の比  

較で報告がされているのみで，種内多型の研究は幸匡告され  

ていない．本研究では九州のブッポウソウについて，はじ  

めてミトコンドリアDNAコントロール領域の塩基配列を  

決定することで，本州と九州のブッポウソウの遺伝的関係  

を明らかにし，九州で繁殖をおこなうブッポウソウの系統  

的な位置関係を推定することを目的としている．  

Location  No．ofSamples No．ofnest Haplotypes  

Kushu  2  2   E2，E4  

Chugoku Hatsukaichi  

Kitahiroshima  

Miyoshi  

Yasuda  

Taisaku  

1   E6  

2   EI，E3  

3   E4，E8，E9  

2   E4，E5  

2   E7，ElO  

Kitahiroshima（北広島町，4試料），Taishaku（神石高  

原町，序原市，2試料）で試料採集をおこなった（Fig．1，  

Tablel）．   

試料採取は，ブッポウソウが繁殖している巣箱に登り，  

雛を手取りして安全な場所に移動した後，綿棒で口腔内の  

粘膜を採集した．雛の手取りは，雛が骨折や脱臼を起こさ  

ないよう包み込むように保持した．試料の採取の時に雛が  

口を開けないときは，綿棒で曙の基部付近の脇を軽く刺激  

することで，雛自ら口を開けるよう即した．雛の口脛内は  

商および消化液が多い場合があり，このようなときには粘  

膜採取用の綿棒とは別の綿棒で一度口腔内を掃除した後，  

口腔内の粘膜を採取した．粘膜の採取は個体ごとに2回おこ  

なった．   

綿棒に採取した試料は，1．5mlエツベンドルフチューブ  

内に310plのRSBbufferとともにいれ，4OCで保存した．   

組織片試料として広島県三次市で落鳥した成鳥の組織片  

をもちい，70％エタノール中に保存した．  

試料  

ブッポウソウ分析試料の採集地は，九州地方の宮崎県高  

千穂町（1試料）と大分県佐伯市（1試料）および本州は九  

州に近い広島県のHatsukaichi（廿日市市，1試料），  

Miyoshi（三次市，5試料），Yasuda（三次市，2試料），  

方法   

DNA抽出   

DNAの抽出は試料が付着した綿棒およびRSB buffer  

が加えられたエツベンドルフチューブ内に20mg／ml  

Proteinase K25JLl，10％SDS15JJlを加え，50OCにロー  

テ一夕ー上で2時間捜拝しながら，試料中の蛋白質を分解し  

DNAを反応液中に遊離させた．次にBabaetal．（2002）に  

沿ってIsoQuickキットを用いてDNAを抽出した．抽出  

されたDNAはTEbufferに溶かし，40Cで保管した．  

Miyoshi  
Taishaku  
Yasuda  
Kitahiroshima  
Hatsukaich  

ミトコンド［）アDNAcytbから12s rRNA領域までの増幅  

と塩基配列の決定   

DNA塩基配列を決定するにあたり，はじめにGenBank  

の検索によって見つかったブッポウソウのcyt∂領域  

（GenBank Accession No．AF407451）と12s rRNA領域  

（GenBank Accession No．AF407434）の配列をもとにプ  

ライマーを設計し，約3500塩基のDNAを増幅したあと，   

Fig．1 Map of the sampling10Calitiesin the Kyushu  

and Chugoku areas．   
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ウォーキング法で両端から順に塩基配列を決定した．使用  

プライマー以外のDNAの増幅及びシーケンスによる塩基  

配列の決定には，Baba et al．（2005）に沿っておこなっ  

た．複数に分けて明らかにされたDNA塩基配列は，  

BioEdit ver．7．0．5．3（Hall1999）を用いて手作業でアラ  

イメントをおこない，ひとつの塩基配列にした．プライマー  

の設計には，pDRAW32（http：／／www．acaclone．com／）で  

PCRのシミュレートをおこない，FastPCR（Kalendar  

2007）でプライマー内の塩基配列を確認した．  

Tab（e2 Pairwise sequence divergence（above）and  
geneticdifferentation（¢sT）betweenarea．   

Area  Kushu HatsukaichiKitahiroshilTは Mioshi Yasuda Taisaku  

Kyushu  3・333 1・667  2・167  2・500  4・嬰3  
3．000  3．500  3．500 †ノ須000  Hatsukaiclli  
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2．000   2．500   4．00（）  

一0．143   －    4．000   4．250  

0．000  －0．143   －  5．000  

0，000   0．000   0．000  

¢sTValuesbasedonAMOVA（Ganmaalpha＝0．19）．  

1996）を用いてPUZZLE Ver．5．0（Strimmer and  

Haeseler1996）を使用し計算した．塩基多様度（nu・  

cleotide diversity；方）および分散，ハプロタイプ多様度  

（haplotypicdiversity；h）および分散，遺伝的距離（d），中  

立性テスト（Tajima’stest；Tajima1989），Fu’sFsテス  

ト（Fu1997），¢sTおよびマンテルテストの計算はARLE－  

QUINver．3．01（Excoffer2006）を用いた．マンテルテス  

トに使用する繁殖地間の距離の計算は，カシミールver．  

8．7．2（http：／／www．kashmir3d．com／）をもちいて直接距  

離を測地系WGS84，ヒエペニの距離計算式の条件でおこ  

なった．系統樹の計算にはMEGAver．3．1（Kumaretal．  

2004）を用い近隣説合法（SaitouandNei1987）および最節  

約法を，またNetworkver．4．2．0．0（fluxusTengineering．  

com）を用いてmedian－joining法（Forster et al．2001，  

Bandelt et al．1999）によるネットワーク図を計算した．  

近隣説合法での遺伝的距離は，Kimura2－Parameterモデ  

ル（Kimura1980）をもちい，ブートストラップ法（Felsen－  

stein1985）による検定を5000回の繰り返しでおこなった．  

最節約法は，樹形探索にMin－MiniHeuristicwithSearch  

法をもちいた．  

ミトコンドリアDNAコントロール領域の塩基配列決定   

口腔粘膜試料からのミトコンドリアDNA塩基配列分析  

のために，使用するプライマー以外はBabaβfαJ．（2005）  

に沿って塩基配列を決定した．1回目のPCR法による増幅  

には，tRNA（Glu）座から12srRNA座まで約1500塩基対  

を増幅するプライマーEuGluLlとEu12sH2の組み合わせ  

を用いた．2回目のPCR法による増幅はtRNA（Glu）座か  

らコントロール領域の途中まで増幅するプライマーEuG－  

1uLlとEuconH2の組み合わせを用いた．  

分析領域に類似した偽領域存在の確認   

ミトコンドリアDNAに類似の塩基配列が核DNA内に  

複数存在していることがヒトで知られており（Mourier  

2001），鳥類においてもミトコンドリアDNAの重複や核  

DNAの偽配列の存在が知られている（Mindell1997）．こ  

れらの偽配列を解析に使わないようにミトコンドリア  

DNA内のコントロール領域の重複に対しては，12srRNA  

からcyt∂領域までの塩基配列を明らかにするとともに，  

1回目のPCRでミトコンドリアDNAコントロール領域  

付近の塩基配列重複のモデル（Quinn1993）にもとづき  

座位が比較的安定していると考えられる12srRNAからの  

増幅をおこなった．   

核DNA内の偽配列に対しては，核DNAによる増幅が  

おこなわれなし）ことを実験的に確かめた．実験は組織片試  

料から抽出した全DNAをアガロース電気泳動することに  

より，核DNAと分断化した核DNAおよびミトコンドリ  

アDNAのバンドに分離しそれぞれのバンドを切り出し，  

SUPRECTM－01（TaKaRa Co．Ltd．）を使用してDNA溶  

液を回収した．それぞれのDNA溶液をPCR法で増幅を  

試み，ミトコンドリアDNAが含まれたPCRのみに予定  

していたDNAが増幅していることを確認した．  

結果   

ミトコンドリアDNA塩基配列の決定   

今回の研究で落鳥由来の組織片試料からcyt∂領域から  

12srRNA領域までの塩基配列の3599塩基対の配列を決定  

した．ニワトリの塩基配列との比較でcyt∂領域631塩基  

対，tRNA（Thr）領域72塩基対，tRNA（Pro）領域68塩基対，  

ND6領域519塩基対，tRNA（Glu）72塩基対，コントロール  

領域1285塩基対，tRNA（Phe）領域70塩基対，12srRNA領  

域856塩基対そしてそのほか領域間26塩基対の塩基配列に  

分類された．4つのtRNAはアンチコドンが正常であるこ  

と，ND6領域はアミノ酸配列に．翻訳した後ニワトリ（Des－  

jardins Moraris1990）と大きな違いが無いことを確認し  

た．   

ライチョウの塩基配列（Baba et al，2001）との比較の  

結果，コントロール領域内には，C stretch（Quinn and  

43   

多型解析   

塩基配列のアライメントはBioEditを用いて，手作業で  

アライメントをおこなった．Gamma alphaパラメーター  

はHidden Markovモデル（Felsenstein and Churchill  
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Wilson1993），ETAS（コントロール領域L鎖5，側から77－81  

および227－231塩基，Ramirez et al．1993），Fbox（448～  

472塩基対，QuinnandWilson1993），Dbox（557－580塩  

基対，QuinnandWilson1993），Cbox（605L619塩基対，  

QuinnandWilson1993），CSB－1（882p913塩基対，Quinn  

andWilson1993）があることが推定された．またCAAA  

をユニットとした繰り返し配列がコントロール領域12  

srRNA側の端に存在し，試料では19回の繰り返しであっ  

た．コントロール領域のうち，ドメインⅠに相当するC  

stretchからFbox間の380塩基対を分析領域とした．  

飯 田 知 彦  

いが，近隣説合法ではE3，E4とともにクラスターを作る．  

近隣接合樹でのすべての分岐はブートストラップ値が75以  

下で高くはない．また表1に示した試料採集地と系統樹の関  

係は，系統樹上で分けられることはなかった．ネットワー  

ク図ではハプロタイプEl，E2，E3，E4で重複もしくは平行  

置換の可能性がある樹形となり，近隣接合樹とほぼ同じ結  

果となった．   

¢sTおよび地域間の遺伝的距離（如）を表2に示した．九  

州地方と中国地方間と中国地方内では距離に大きな違いが  

あるが，遺伝的岸巨離は九州地方と中国地方間の1．667から4．  

333に対して中国地方内は2．000から4．250と重複した倍で  

あった．遺伝的距離を加味した¢sTは非常に低い値で有意  

差がある地域間は無く，九州と中国地方を遺伝的に分ける  

ことは出来なかった．遺伝的距離と実際の距離をもちいて  

マンテルテストで比較をおこなったところ，p＝0．445で優  

A  

コントロール領域解析部位の塩基配列   

コントロール領域解析部位を増幅するために今回決定し  

たブッポウソウのミトコンドリアDNAの一部3599塩基対  

をもとに1回目のPCR用のプライマーセットEuconLlと  

Eu12sH2の組み合わせ，2回目のPCR用プライマーセット  

EuconLlとEuconH2の組み合わせを設計した．このプラ  

イマーを用いアガロース電気泳動で分離した核DNAおよ  

び，ミトコンドリアDNAおよび断片化した核DNAの混  

合DNAのそれぞれでPCR法によるコントロール領域の  

増幅を2回目のPCRまでおこなったが，ミトコンドリア  

DNAを含まない試料からは予定した増幅DNAが検出さ  

れなかった．  

17試料から分析領域の380塩基対を決定したところ，アデ  

ニン（A）が29．2％，シトシン（C）が28．6％，グリシン（G）  

が15．7％，チミン（T）が26．5％の割合であった．また11箇所  

の転移（トランジション）と2箇所の転換（トランスバー  

ジョン）からなる13箇所の塩基置換部位が検出し，10ハブ  

ロタイプを識別した（Tablel）．トランジションとトラン  

スバージョンの比は6．01とトランジションが高い値で，ガ  

ンマ値は0．19であらた．  

＝  0．001  

集団遺伝子的解析   

決定した380塩基対をNCBI（http：／／www．ncbi．nlm．nih．  

gov／）のDNA－DNAホモロジー検索をおこなったとこ  

ろ，Fbox側にやや類似した塩基配列を持つデータが登録  

されていたが，系統樹でアウトグループに使用できるよう  

なデータは登録されていなかったので，系統樹はアウトグ  

ループなしで計算した（Fig．2）．検出された10ハプロタイ  

プの近隣接合法と最節約法の厳密合意樹は，ハプロタイプ  

E5，E6，E7とE9，ElOそしてE3，E4からなるクラスター  

があり，樹形がほぼ同じであった．最節約法の総体一致指  

数（CI）0．928，総体保持指数（RI）が0．833そして修正一致  

指数（RCI）が0．774で，1に近く重複や平行置換がすくなく  

信憑性が高い系統樹といえる．両系統樹の唯一の違いはハ  

プロタイプE2の枝で，厳密合意樹ではクラスターを作らな   
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for thelO hapIotypes of the eastern broad－  

b‖ed ro［fer．Numbers on nodes are from boot  
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と同様に種内多型の解析に有用である．  位ではなく関係は認められなかった．   

九州地方，中国地方そして全体の個体群変動を明らかに  

するためにexpansioncoefficient，Tajima’sDそしてFu’  

sFsを計算した（Fig．2）．試料数が少ない九州を除いた中  

国地方と全体は，eXpanSioncoefficientが高めの0．35から  

0．37で，Tajima’sDが有意差はないが－0．79から－0，875の  

低い値で，Fu，sFsは－4．665から－5．121でやや低く，これら  

の値はすべて個体数の緩やかな増加を示している．ハプロ  

タイプ多様度は0．95以上と高く，塩基多様度は中国地方で  

0．010，全体で0．009であった．  

九州地方と中国地方の遺伝的関係   

九州2巣と中国地方の10巣から採取された16試料のミト  

コンドリアDNAコントロール領域380塩基の塩基置換部  

位は13箇所で，トランジション比率が高いことから塩基置  

換は飽和せず分化後の置換を残していると考えられる．近  

隣接合法と最節約法による厳密合意樹は樹形がほぼ同じで  

あるが，近隣接合樹でのブーツストラップ法による検定で  

検定値が低く樹形が有意でないことを示しているが，これ  

は塩基置換が13箇所と少なく各校を構成する塩基置換が少  

ないことに起因するものと考えられた．さらに最節約法の  

総体一致指数，総体保持指数そして修正一致指数が1に近い  

ことは，重複や平行置換がすくなく塩基置換は少ないが，  

信憑性が高い系統樹といえる．中国地方と九州地方を分け  

る分岐は，系統樹で見つからず九州と中国地方で明確な系  

統の違いはなかった．   

地域間の遺伝的つながりを明らかにするために¢sTと遺  

伝的距離を計算したところ，全ての地域で有意差を検出す  

ることはできなかった．これは表1に示すように複数巣を調  

べた地域で検出されたハプロタイプが全て異なり，ハプロ  

タイプ問の足巨離が地域間の足巨離と大きく違わないことに起  

因しており，遺伝的に一つの集団である可能性がある．さ  

らに地域間の遺伝的岸巨離と実際の岸巨離をマンテルテストで  

比較しても相関は見られなかったことや両地方でハプロタ  

イプE4が存在していることも；遺伝的に一つの集団である  

ことと矛盾していない．しかし分析数が少なく，現在の遺  

伝的交流の有無は決定できない．  

考察   

ブッポウソウのミトコンドリアDNAコントロール領域お  

よび付近の塩基配列決定   

ブッポウソウのミトコンドリアDNAコントロール領域  

を分析するためにcyt b領域から12s rRNA領域までの  

3599塩基対を決定し，コントロール領域以外に4つの  

tRNA領域とND6遺伝子座の塩基配列を決定した．これら  

の領域の塩基配列にはミトコンドリアDNAとして矛盾は  

なく，ミトコンドリアDNAであると断定した．cytb領域  

から12s rRNA領域までPCR法によるDNA増幅した約  

3500塩基対は，決定した塩基配列相当の長さとほぼ同じで，  

この間に重複などによって生じるコントロール領域の重複  

は存在しないと考えられる．今回使用したプライマーセッ  

トを，アガロース電気泳動で分離した核DNAを用いて  

PCR法による増幅をおこなってもDNAの増幅が確認さ  

れなかったことから，核DNA内に今回の実験法で増幅さ  

れる類似配列が存在しないと考えられる．   

ミトコンドリアDNAコントロール領域は，ニワトリや  

ライチョウなどと同じようにその内部にND6遺伝子座側  

からC stretch，ETAS，Fbox，D box，C box，CSB・1  

の順で領域が並んでおり，12srRNA側末端にはCAAAを  

ユニットとした繰り返し配列が存在し，ライチョウなど他  

の鳥類によく見られる構造であった．このことよりコント  

ロール領域をもちいたDNA多型解析は，ライチョウなど  

プポウソウ個体群の分化と変遷   

九州地方と中国地方で繁殖するブッポウソウの変遷を明  

らかにするために，eXpanSioncoefficient，Tajima’sDそ  

してFu，s Fsを計算したところ，それぞれの値はブッポウ  

ソウの個体数が増加しつつあることを示し，100万年あたり  

20，8パーセントの分子時計（Mindell1997）を用いると，  

最終氷期中の5万年前には分化を始めていたこととなる．こ  

Table3 Genetic diversityindices ofthe eastern broad－b川ed ro＝er based on38O bp of the mitochondrialDNA  

COntrOf reglOn SequenCe．  

S  d  S／d  Tajima’sD Fu’sFs  Localities No．of  No．of Genediversity Nucleotide  
nest haplotype withvariance diversity  

with variance  

2   1．000±0．500 0．005±0．006  2  2．000  1．000   0．000（p＝－1．000） 0．693  

9  0．977±0．054 0．010±0．006  13  3．711   3．505  －0．875（p＝0．217） －4．665  

Kyushu  

Chugoku  

Total  12  10  0．954±0．056 0．009±0．006  13  3．500  3．714  －0．791（p＝0．239） －5．121  

S：numberofsegregatingsites  
d：meannumberofpalrwisenucleotidedifferences  

S／d：expansioncoefficient  
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の時期の瀬戸内海は陸地となっており（日本第四紀学会  

1987），ブッポウソウの繁殖地は連続していた環境で現在へ  

続く多様性を作り始めていたと考えられる．   

今回のDNA分析結果から最終氷期後のブッポウソウの  

交流について，2つのモデルが考えられる．ひとつは最終氷  

期中に出来たハプロタイプが九州と中国地方それぞれで残  

り続けたモデルであり，もう一つは現在も九州地方と中国  

地方で現在も交流があるモデルである．ミトコンドリア  

DNAコントロール領域の進化速度を考えると最終氷期以  

降の短い時間で2つのモデルの差がはでにくく，九州地方2  

試料でおこなった今回の分析結果でどちらであるのかを判  

断することは出来なかった．また現在九州地方で繁殖する  

個体が非常に少ないことから，ボトルネックを起こしてい  

ることが考えられ，今後新たに九州のほかの地域の試料を  

加えて分析しても正確な推定は難しいと考えられる．また  

生態的な面からの推定は，繁殖期以外のブッポウソウの観  

察例が少ないことからも難しいであろう．このようなこと  

から現在は生息地が減少している九州地方で繁殖するブッ  

ポウソウは，少なくとも最終氷期中には中国地方で繁殖す  

るものを含めて分化を始めた高い遺伝的多様性があったと  

推測される．   

今回広島4地域で複数の巣を調べたところ，すべての地域  

で異なるハブロタイプのみ検出され，地域ごとにひとつの  

母系ではなく，複数の母系を持っことが明らかになった．  

巣箱設置開始前の営巣場所が少なかったことから，すべて  

の地域で異なるハプロタイプが検出されたことは非常に興  

味深い結果である．これは鳥類一般にメスの分散が高い  

（Greenwoodetal．1978）ことから，メスの地域間への分  

散をおこなった結果，同一繁殖地でも他の繁殖地で生まれ  

たメスが繁殖をおこなった可能性がある．これとは別に広  

島のブッポウソナは比較的少数の営巣場所から巣箱設置に  

より増加してきたがものであり，母系によるハプロタイプ  

数はそれほど期待できず，発見されていなかった営巣場所  

が存在した可能性もある．この2つのうち1つもしくは両方  

の結果地域内で複数の母系が存在している結果を生じたの  

ではないか．  

飯 田 知 彦  

ブッポウソウがボトルネックを起こしたかどうか明らかに  

できるであろう．また長期にわたる調査をおこない，巣を  

使用する個体の変化やメス個体の移動についても調査が必  

要である．巣箱の設置と平行して，今回のようなDNA解析  

を九州地方で繁殖するブッポウソウに関しておこなえば，  

より的確な保全対策を提示することもできると考えられ   

る．  
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