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概要 ＥＡ (600字～800字程度にまとめてください。) 

リュウキュウイノシシ（RWB）は、琉球列島に属する西表島・石垣島・沖縄本島・徳之島・奄美群島に生息し

ている。本研究は、RWB が生息している全島を対象とし、1)家畜豚移入識別マーカーの開発を目指して、毛色

や増体に関連しているメラノコルチン受容体 4 遺伝子（MC4R）多型（c.1426 G>A）解析と、2)各島嶼集団にお

ける遺伝的多様性評価を実施した。解析対象 RWB は、西表島（130 頭）・石垣島（20 頭）・沖縄本島（47 頭）・

徳之島（36 頭）・奄美群島（66 頭）を、比較対照は九州地方のニホンイノシシ（21 頭）・家畜豚（114 頭）を

用いた。MC4R 多型解析により遺伝子型頻度を算出した。ミトコンドリア DNA D-loop 領域（596bp）多型を用

いて系統樹を作成し、マイクロサテライト（MS）23 種を用いた多型解析により、遺伝的多様性の指標の算出及

び STRUCTURE 解析を実施した。MC4R 多型解析の結果、5.4%の西表島 RWB 個体が A アリルを保持しており、

これらの個体は家畜豚からの遺伝的移入を示唆した。系統樹解析の結果、西表島 6 種・石垣島 2 種・沖縄本島 4

種・徳之島 5 種・奄美群島 3 種のハプロタイプ（HT）で構成されていた。西表島 2 種・沖縄本島 1 種の HT は

家畜豚 HT と、徳之島 1 種は本州のニホンイノシシ HT と同一であったことから、これらの島内において交雑が

起こっていたことを示唆した。それ以外の HT は各島間で共通しなかったことから、各島嶼集団の遺伝特性は異

なると考察した。MS を用いた HWE 検定の結果、全島で HWE からの逸脱がみられ (P＜0.05)、Fis 値は全島で

正の値を示したことから、近親交配が進行していると考察した。Fst 値は、西表島— 石垣島間（0.241）で最も低

く、石垣島— 奄美群島間（0.614）で最も高かった。STRUCTURE 解析の結果、各島間で独立したクラスターを

形成した。以上のことから、各島間の RWB 集団は遺伝子流動が少なく、各島で独自に分化してきたと考察した。 
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欧文概要 ＥＺ 

We investigated the genetic diversity of the Ryukyu wild boar (RWB) population on the Ryukyu Archipelago us ing a 

combination of mitochondrial DNA (mtDNA) D-loop region (596 bp) polymorphisms and 23 microsatellite (MS) 

markers. And also, we aimed to develop a new genetic marker to identify crossbreeding between domestic pigs to wild 

boars. To achieve this we examined melanocortin-4 receptor (MC4R) gene variations (c.1426 G>A). RWBs (n = 299) 

were collected from five islands on the Ryukyu Archipelago and compared with reference samples of 21 Japanese wild 

boar (JWB) inhabiting the Kyusyu area and 114 domestic pigs. The frequency of the A allele of MC4R c.1426 G>A on 

Iriomote populations had 0.031. The phylogenetic tree had two main branches: the wild boar group and domestic 

lineage. We used 23 microsatellite marker polymorphisms to elucidate the genetic diversity, differentiation, and 

structures of the RWB populations and domestic pig populations. The heterozygosity values of each RWB groups were 

lower than those of the JWB and European domestic groups. The RWB population on Ishigaki had a lower 

heterozygous deficiency index (F IS = 0.196) than the other populations, indicating that this population was more 

inbred. There was a large genetic distance (FST = 0.56) between RWB populations on Ishigaki and Amami. Structure 

analysis using the 23 MS markers revealed that several RWBs had an admixture pattern between RWB and 

domesticated pig breeds, which was similar to the results by mtDNA analysis. 

 


