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第 1 章：序論 

1.1. 捕食者である猛禽類を研究する意義 

 気候変動や人間活動による生物多様性の劇的な減少が指摘されている中で，

1997 年に定められた京都議定書(温暖化防止のための国際会議で取り決められた

世界初の国際協定)，名古屋議定書(生物の多様性に関する条約の遺伝資源の取得

の機会及びその利用から生ずる利益の公正かつ衡平な排便に関する国際協定)，そ

して 2015 年 9 月の国連サミットでは「持続可能な開発のための 2030 アジェン

ダ」にて 2016 年から 2030 年までの国際目標として Sustainable Development Goals 

(SDGs, 持続可能な開発目標)が唱えられている．これは，地球環境の保全と利用

のバランスと自然の共存を実現することを目指したものである．このような背景

の中，世界的に生物多様性や生態系機能の保全の意識を向上させ，人類による保

全事業が自然界に実際に与える影響に対する関心が高まっていると言える．

 地球全体の保全が目標であるとはいえ，その足がかりは対象となる独立，もし

くは準独立した生態系を成す特定の領域を理解することである．しかし特定の地

域における生物多様性の保全を実施する場合でも，その地域に生息する生物種は

動物界に絞ったとしても，昆虫などの節足動物から土壌中の環形動物なども含め

多種多数となるため，その全貌を網羅的に捉えて調査することは極めて難しい．

そのため，生息している生物の中から生物多様性の指標種を選定し，それを多様

性の指標とする手法が一般的である(Rodríguez-Estrella et al. 2019)．そのような状

況下において生物多様性の保全を推進するために捕食者は生物多様性を象徴する

存在として国際的に広く認知されている．

しかし，大型の肉食動物(捕食者)は人間活動による生息地の喪失，餌となる動

物の減少，迫害などにより世界の多くの地域で絶滅の危機に晒されている(Ripple 

et al. 2014; Tinajero et al. 2017)．それらの捕食者の存在はトップダウン効果や，栄

養カスケードを通じて関連する生態系に様々な影響を与えることが知られている

(Sinclair et al. 2003)．例えば捕食者が存在しない森林では，存在する森林と比べて



草食動物の数が極端に増加し，在来植物の群集構造が変化する(Terborgh et al. 

2001)．また導入された捕食者であるホッキョクギツネの存在が，陸地に飛来する

海鳥の数を制限することで，海から陸に移動する栄養素の量を減らしたことで，

草原からツンドラへと環境を変遷させた例もある(Croll et al. 2005)．このように捕

食者の採餌行動が周囲の生態系，および環境に及ぼす影響は大きく，中でもタカ

目，ハヤブサ目，フクロウ目の総称である猛禽類は，食物連鎖における頂点捕食

者であるため，その要素は絶大なものになる．鋭い鉤爪や嘴によって獲物となる

動物を捕食するこれらの猛禽類は，捕食行動によってトップダウン効果をもたら

し，高い生物多様性の維持に貢献していると言える(Sergio et al. 2007; 2008)． 

 同時に，猛禽類はその生息と繁殖に広い面積を必要とすることから，環境の変

化に敏感である(Tinajero et al. 2017)．日本の環境アセスメントにおいても，高い

生物多様性の指標となるとして猛禽類の注目度は高い．しかし，猛禽類が利用し

ている餌動物が不明なまま採餌環境の評価が行われているなど学術的根拠に乏し

い点が散見される(環境省 2012)．採餌に関する情報は生物の生存に深く関連する

だけでなく，繁殖にも大きな影響を与えることから，猛禽類が利用している餌動

物を種レベルで正確に把握することは，特定の環境に対して彼らが生息可能かを

評価する上で非常に重要である． 

1.2. 猛禽類における食性解析について 

 捕食-被食相互作用を理解することは，生態学の中心的な課題のひとつである

(Carreon-Martinez and Heath 2010)．特に頂点捕食者を対象とした食性の研究は，

生態系における彼らのニッチを明らかにすることに加えて，餌動物の分布や群集

構造を理解するためにも重要である(Johnson 1981)．餌動物の特定や選択性の解明

は，同定作業の正確性に強く依存するため，種レベルまで餌動物を同定すること

でその地域の種間相互作用をより深く理解することにつながる． 

 猛禽類においては，ペリット分析(Korpimaki 1985; Garcia-Heras et al 2017)や胃内

容物の分析(Tomback 1975)，直接観察(Meyer et al.2004)，そして写真撮影や録画

(McPherson et al. 2016)といった目視による調査方法が多く用いられてきた歴史が

ある．中でもペリットの分析は，一般的に使用される方法の一つであり，夜行性

で直接観察が難しいフクロウ目において最も信頼できる手法であるとされている

(Glading et al. 1943)．しかし，ペリット分析を含む目視調査による研究では，いく

つかの欠点が存在する．第一に，餌動物の種数を過小評価する可能性があげられ



る．猛禽類の多くは捕獲した餌動物をバラバラにするだけでなく，多くの部位や

骨は胃液によって消化される．不完全な状況での餌動物の同定は困難なことに加

えて，形態学的な種の同定には，高度な専門知識も求められる．また，採餌行動

の直接観察や録画などは多くの時間を必要とするだけでなく，気象条件や使用し

た機器の性能によって検出結果が大きく異なる可能性があげられる(Lewis et al. 

2004)．以上のことから，これまでに行われてきた猛禽類の食性解析は，技術的な

制限により餌動物を種レベルまで同定することが困難であると言わざるをえな

い． 

 近年，急速に発展している手法である DNA メタバーコディング技術は従来の

食性解析手法に伴う制限を克服し，種レベルで餌動物を特定できる強力な手法と

なる可能性がある(De Barba et al. 2013)．この手法の食性解析への適用は，餌動物

の検出精度を向上させるだけでなく，食物網の栄養カスケードの解明につながる

網羅的な情報も提供してくれることが期待される(Hardy et al. 2010; Pompanon et al. 

2012)．猛禽類においても雛の口内からサンプリングを行い，DNA メタバーコー

ディング解析を行った事例が存在するが(Nota et al. 2019)，猛禽類の雛への直接的

な干渉は，甚大な調査圧力を対象種に与えることが危惧される． 

 そこで本研究では，ペリットや糞便，巣内に残された残渣を対象に DNA メタ

バーコディング解析を用いて前例のない，調査圧力を軽減した猛禽類の網羅的な

食性解析手法の確立を目的とする． 

1.3. 山形県庄内地方における防砂林について 

 「遊佐町，酒田市，鶴岡市にまたがる庄内海岸の防砂林は，総延長 33 km，幅

は 1.5 km から 3 km に及ぶ．飛砂から庄内平野の稲作や砂丘の農業を守る役割を

果たしているが，400 年ほど前はうっそうとした広葉樹の森林であった．それ

が，年貢として納める塩の製造に用いる薪として，さらには建築用の木材として

無計画に伐採が進行．豪族同士の争いも加わって，庄内砂丘は草木も生えない荒

地に変わり果ててしまった．もともと砂地であったために自然に再生するのは極

めて困難で，家や田畑は飛んでくる砂に埋まり，河口を塞がれた川の水は行き場

を失って氾濫を繰り返し，ついには村が滅びるという最悪の事態に陥った． 

稲作の望みがなくなり庄内藩の財政に暗い影を落とし始めたことから藩主酒井

侯は 1745 年救難を志願する志士を募集した．それに応じた酒屋を営んでいた藤

左エ門とその息子[藤蔵]がクロマツの植林に尽力し，砂地の改善にはネムノキが



有効であると突き止めた．この手法は現代の植林事業にも広く活用されている．

藤蔵の植え付けから 250 余年，その偉業を讃えるとともに遺徳を偲ぶ[藤蔵祭り]

が毎年 11 月 10 日に行われている．」(web サイト,ふれあい酒田より引用) 

その後第二次世界大戦の混乱によって放置，乱伐された防砂林は再度荒廃して

しまう．1960 年頃には飛砂によって砂が入り込むことから家の中でも傘をさして

食事をする様子が写真に収められている．その後住民が民有林を国に寄付するこ

とで昭和 25 年に国営の海岸砂地造林事業が開始された．以降はクロマツを中心

とした植栽により，防砂林・防風林として地域の農作物を守る重要な役割を担っ

ている． 

このように人間活動によって荒廃してきた海岸林は人の手によって再生されて

きた歴史がある．そして現在における大きな課題として松食い虫によるクロマツ

の枯死問題が挙げられる．松食い虫被害は，マツノマダラカミキリとマツノザイ

センチュウによって引き起こされる伝染病で，平成 28 年の被害量は 30 千 m3を

超えて，過去最大の被害を記録していることからも伐採や薬剤散布などの対策が

行われている(庄内海岸防砂林再生計画より)． 

 

第 2 章: DNA メタバーコーディングを用いた猛禽類の食性解析 

2.1. 背景 

調査対象種としてオオタカ(Accipiter gentilis)，ノスリ(Buteo japonicus)，ミサゴ

(Pandion haliaetus)，トラフズク(Asio otus)，そしてフクロウ(Strix uralensis)の 5 種

を選定し，上述した課題に焦点を絞った調査を行うことにした． 

 オオタカは北半球のユーラシア大陸から北アメリカ大陸に至る亜寒帯と温帯

地域に広く分布している．日本においても北海道から本州の広い範囲で繁殖を行

っている．絶滅危惧Ⅱ類に指定されていたが，近年の個体数推定の変化からレッ

ドリストの改訂により準絶滅危惧に変更されていた(環境省 2019)．それに伴い平

成 29 年 8 月 29 日閣議決定の「絶滅のおそれのある野生動植物の種の保存に関す

る法律施行令の一部を改正する政令」によって「国内希少野生動植物種」から解

除された．このような背景から日本においても研究が盛んに行われており，鳥綱

を好んで捕食する習性を持つ(Mizumura et al. 2018)． 



ノスリはシベリア，モンゴル，中国，日本に分布し，平地から山地の森林に

生息する．食性は動物食で節足動物や，両生類，爬虫類，鳥類，小型哺乳類など

を捕食することが知られている． 

 ミサゴは極地を除く全世界に分布し，ユーラシア大陸や北アメリカ大陸の亜

寒帯や温帯地域などで繁殖する．日本においては留鳥として全国に分布する．主

に魚を専食することが知られているが，爬虫綱や鳥綱などを捕食する事例も確認

されている．食性解析事例が国内外に存在するが，そのいずれも直接観察やカメ

ラによる映像分析によるものである(馬場 2005; Kalvans and Bajinskis 2016)．他の

猛禽類と異なり，ペリットはほとんど吐かないことが知られている(風間 1997)． 

 フクロウはスカンジナビア半島からユーラシア大陸北部にかけて帯状に広く

分布し，日本においても留鳥として九州以北から北海道にかけて広く分布してい

る．夜行性鳥類のため食性解析は主にペリット分析が用いられているが，巣箱に

設置したカメラによる映像分析なども行われている(白石ら 2007; 米田 1979)．

いずれの研究においてもフクロウの餌資源の組成は哺乳類，特に小型の哺乳類が

大半を占めているとされている．本種は木のウロなどに営巣し，ペリットを含

め，食べ残しや糞などを巣内にため込むことが知られている． 

 トラフズクは，英国およびヨーロッパ西部，南西アフリカからオホーツク沿

岸域，北日本，北アメリカに生息する中型のフクロウ目に属する猛禽類である

(König and Weick 2008)．夜行性の猛禽類である本種の食性は，直接観察が困難で

あることから主にペリット分析によって明らかにされており，様々な地域におい

てペリット分析が行われている(Tome 1994; Zaho et al. 2011)．しかし，日本や中国

などのアジア地域における研究例は少なく，これらの研究はいずれも目視による

調査結果であり，序論で述べたペリット分析の手法を完全には克服できていない

と考えられる(Chiba et al. 2005; 平野 2005; Zhao et al. 2011)． 

 これら 5 種の猛禽類は目視による分析によって多くの先行研究が存在し，食

性についても一定の知見が得られている．加えて，これらの種に対して DNA メ

タバーコディングによる食性解析は行われておらず，先行研究と比較を行うこと

で，DNA メタバーコディングが食性解析手法として有効か検証できると考え

た．本章ではオオタカとノスリに対して DNA の混入に配慮したサンプル採取手

法の検討を行う．ペリットの採取が困難なミサゴとフクロウに対しては，それぞ

れ巣内に残された残渣と，糞便に対する DNA メタバーコーディングによる食性



解析を実施する． トラフズクに関しては落下してから時間の経過したペリット

を対象に解析を実施した． 

2.2. 手法 

2.2.1. DNA の混入に配慮したサンプル採取手法の検討 

 山形県庄内地方のクロマツ林を調査対象地とした．周囲は畑に囲まれてお

り，格子状にクロマツ林が形成されている．詳細な地点は猛禽類の生息地保護の

観点から記載を控える．サンプルの採取は猛禽類の繁殖期にあたる 2019 年 5 月

30 日から 2019 年 7 月 11 日までの間に行った．DNA の混入によるサンプルの汚

染を防ぐ目的でビニールシートをオオタカとノスリ，ミサゴの営巣木の下に設置

した後，3 日間連続で訪れ，シートの上に落下したペリットと糞便を採取した．

同時に営巣木を中心に周囲 5 m 程度の範囲を踏査し，地面に落下していたペリッ

トも採取した．フクロウは営巣に利用していたクロマツのウロより，巣内に残さ

れていた残渣を 100 g 程度採取した．トラフズクは営巣が確認された地点の周辺

を踏査し，地面に落下していたペリットを採取した．ミサゴに関しては同様の手

法で気仙沼市舞根地区の海岸林においても糞便の採取を行った．採取したサンプ

ルはそれぞれ 50 ml ファルコンチュープに入れた後に，冷凍保存した． 

 営巣木下に設置したシート上からオオタカのペリットが 3 つ，ノスリのペリ

ットが 3 つ採取された．またそれぞれ 9 個，12 個の落下していたペリットも採取

された．ノスリのペリットはミサゴについては，気仙沼市舞根地区の営巣地にお

いて 1 つの糞便が採取された．庄内地域のミサゴからは十分なサンプルを採取す

ることができなかったため，解析には気仙沼のものを用いた． 

2.2.2. DNA メタバーコディング解析 

 解析にはそれぞれ，オオタカの営巣木周辺の地面に落下していたペリット 3

つをまとめたものと，6 月 29 日にシートの上に落下したペリット 1 つ，ノスリの

巣の周辺に落下していたペリットとシート上に落下していたペリット 1 つずつ，

そしてフクロウが営巣したウロに残されていた残渣を用いた．トラフズクに関し

ては営巣が確認できた場所周辺に落下していたペリットを 2 つまとめて解析に用

いた．それぞれのサンプルを凍結乾燥し，攪拌したた後に 15 g ずつ取り出し，

NucleoSpin Plant II Maxi Kit (U0772A; TaKaRa, Japan)を用いて DNA 抽出を行っ



た．気仙沼市舞根地区で採取したミサゴの糞便は GenCheckⓇ DNA extraction Kit 

Type S/F (GC002-1N; FASMAC, Japan)を用いて DNA 抽出を行った． 

 オオタカ，ノスリ，フクロウ，トラフズクのサンプルから抽出した DNA 溶液

に対する 1st PCR には，真核生物全般の検出を可能とするミトコンドリア DNA

における COI(cytochrome oxidase subunit I)領域の一部を対象とした COI プライマ

ーセット，哺乳綱の特異的な検出を目的として設計された，ミトコンドリア

DNA における 12S 領域の一部を対象とした MiMammal プライマーセット，そし

て鳥綱の特異的な検出を目的として設計された，ミトコンドリア DNA の 16S 

rRNA 領域の一部を対象とした gBird プライマーセットを用いた(表 1)．ミサゴの

糞便から抽出した DNA 溶液に対する PCR には魚類の検出を目的として設計され

たミトコンドリア DNA の 12s rRNA 領域の一部を対象とした Mifish プライマー

セットを用いた(Miya et al. 2015)(表 3).フォワードプライマー(IntF, MiMammal-U-F, 

MiMammal-E-F, MiMammal-B-F， gBirdF, Mifish-U-F, Mifish-E-F)には領域特異的

配列とアダプター配列: 5´-ACACTCTTTCCCTACACGACGCTCTTCCGATCT-3´

を，リバースプライマー (HCOmR, MiMammal-U-R, MiMammal-E-R, MiMammal-

B-R, gBirdR, Mifish-U-R, Mifish-E-R)には領域特異的配列とアダプター配列: 5´-

GTGACTGGAGTTCAGACGTGTGCTCTTCCGATCT-3´ を付加して設計した．

DNA ライブラリーは上記プライマーセットを用いて，2-Step taild PCR 法によっ

て調整した(Miya et al. 2015)．標的アンプリコンに対して 600-cycle MiSeq Reagent 

Nano Kit v3 (MS-102-3003; Illumina, US) を用いて Miseq シークエンス解析を行っ

た．MiSeq によって取得されたシーケンスに基づいて種の同一性を判断するため

に、FASTX Toolkit のコンポーネントである FASTQ Barcode Splitter を使用してデ

ータを処理し，使用したプライマーと一致する読み値を持つ配列のみを抽出し

た。プライマー配列と 20 塩基未満の配列は、Sickle tool を使用して MiSeq 分析か

ら得られた読み取り配列から削除した． 

 40 塩基以下のシーケンスはペアシーケンスとともに破棄した。 FLASH ツー

ルを使用して高品質のペアリードを結合し、USEARCH とバインディングシーケ

ンスを使用して OTU（操作上の分類単位）クラスタリングを実行した。相同性が

97％を超える配列リードを抽出し、OTU を nr データベースに対して BLAST 検索

し、系統推定を行った。系統推定によりバクテリアなどの原核生物が検出された

場合はプライマーのミスマッチとして結果から除外した．同時に MiMammal プラ

イマーセットと gBird プライマーセットを使用して得られた配列リードに対する



系統推定によって真菌が検出された場合もプライマーのミスマッチとみなして結

果から除外した．ミサゴ，フクロウのサンプルから得られた配列リードに対する

系統推定によって得られた真菌は，猛禽類が利用している餌動物ではなく DNA

の混入によるものが明確なため，結果から除外した．次世代シーケンサーを用い

た塩基配列の特定は株式会社生物技研に委託した． 

表 1.  1st PCR に用いたプライマーセット一覧 

本研究の DNA メタバーコディング解析における 1st PCR に用いられたプライマーセット一覧を示

す．MiMammal プライマーセットに関しては検出率の向上のため 3 種類のプライマーを混合して使

用した(Ushio et al. 2016)． 

 

表 2. 1st PCR に用いた Mifish プライマーセットの塩基配列 

ミサゴの糞便に対する DNA メタバーコディング解析における 1st PCR に用いられた Mifish プライ

マーセットの塩基配列を示す．Mifish プライマーセットは検出率の向上のため 2 種類のプライマー

を混合して使用した(Miya et al. 2016)． 

 

2.3. 結果 

2.3.1.プライマーセットの併用は餌動物の網羅的な検出を可能にする 

 営巣木の下に設置したシート上に落ちたオオタカのペリットに対する DNA メ

タバーコディング解析とデータ処理の結果，それぞれ COI プライマーセットとし

て 31389 リード，MiMammal プライマーセットとして 37896 リード，gBird プラ



イマーセットとして 13777 リードが得られた．読み取った塩基配列から種レベル

まで餌動物を分類すると，3 種の鳥綱，2 種の節足動物そして 1 種類の真菌が検

出された(表 3)．地面に落下したオオタカのペリットに対する DNA メタバーコデ

ィング解析とデータ処理の結果，それぞれ COI プライマーセットとして 26221 リ

ード，MiMammal プライマーセットとして 4493 リード，gBird プライマーセット

として 58773 リードが得られた．読み取った塩基配列から種レベルまで餌動物を

分類すると，4 種の鳥綱，7 種の節足動物そして 9 種の真菌が検出された(表 4)．

シートの上に落下していたノスリのペリットに対する DNA メタバーコーディン

グ解析とデータ処理の結果，それぞれ COI プライマーセットとして 16358 リー

ド，MiMammal プライマーセットとして 54092 リード，gBird プライマーせっと

として 22467 リードが得られた．読み取った塩基配列から種レベルまで餌動物を

分類すると，5 種の鳥綱，1 種の哺乳綱そして 1 種の爬虫綱が検出された(表 5)．

フクロウの巣に残された残渣に対する DNA メタバーコディング解析とデータ処

理の結果，それぞれ COI プライマーセット: 15008 リード，MiMammal プライマ

ーセット: 45853 リード，gBird プライマーセット: 24105 リードが得られた．読み

取った塩基配列から種レベルまで餌動物を分類すると，16 種の鳥綱，6 種の哺乳

綱，16 種の真菌が検出された(表 6)． モウコアカモズ(Lanius isabellinus)，タカサ

ゴモズ(Lanius schach)がそれぞれ MiMammal プライマーセットと gBird プライマ

ーセットによって検出されているが，調査地である山形県には分布していないた

め，近縁種であるモズ(Lanius bucephalus)，もしくはチゴモズ(Lanius tigrinus)の

DNA データベースが未登録であるために検出された可能性が高い，同様の理由

により，MiMammal プライマーセットにおいてキクチハタネズ(Microtus kikuchi)

が検出されているのは近縁種であるハタネズミ(Microtus montebelli)を検出してい

る可能性が高い．ミサゴの糞便に対する DNA メタバーコディング解析とデータ

処理の結果，Mifish プライマーセットとして 40645 リードが得られ，読み取った

塩基配列から種レベルまで餌動物を分類すると，ブリ(Seriola quinqueradiata)が検

出され，データベースとの一致率は 100 %であった．ノスリの地面に落下してい

たペリットとトラフズクの地面に落下していたペリットからは十分な DNA の増

幅が見られず，解析には用いることができなかった． 

  

2.3.2. 営巣木下へのシート設置と高頻度でのサンプル採取は DNA の混入を低減

する 



 営巣木の下に設置したシートと高頻度でのサンプル採取によって， DNA の

混入が低減され，DNA メタバーコディングによる餌動物の検出率が向上するの

かについて検証を行った．オオタカの営巣木周辺の地面に落下していたペリット

と，設置したシートの上に落下していたペリットから得られた結果を比較する

と，小型の節足動物や菌類などの検出種数は 16 種から 3 種に，リード数は 21 

494 から 11 987 へと著しく減少した(表 4, 表 5)．以上の結果から，猛禽類のペリ

ットや糞便などのサンプル採取におけるシートの設置と高頻度でのサンプル採取

は DNA の混入を低減させ，餌動物の検出率を上昇させることを示されたと言え

る． 

表 3. オオタカの営巣木下に設置したシート上に落下したペリットから検出された生物種一覧 

検出された生物のリード数とデータベースとの一致率が示されている．キジバト，ムクドリに加

えてオオタカが主に検出され，解析に使用したペリットを吐き出した個体が，キジバトとムクドリ

を捕食していたことがわかる．DNA の混入によって種の同定に至らなかったものも含めて節足動物

2 種と菌類 1 種が検出された． 

 

表 4. 地面に落下していたオオタカのペリットから検出された生物種一覧 

検出された生物のリード数とデータベースとの一致率が示されている．鳥綱はオオタカ，キジバ

ト，ムクドリ，キジが検出された．COI プライマーセットによって種の同定に至らなかった結果も

含めて，節足動物 7 種，真菌 9 種が検出された． 



 

表 5. シート上に落下していたノスリのペリットから検出された生物種一覧 

検出された生物のリード数とデータベースとの一致率が示されている．鳥綱はノスリ，ハクセキ

レイ，キジ，モズ，モウコアカモズ，キジバトが検出された．哺乳鋼はキクチハタネズミ(ハタネズ

ミ)が，爬虫綱はシマヘビがそれぞれ検出された

 

表 6. フクロウの巣内に残された残渣から検出された生物種一覧 

検出された生物のリード数とデータベースとの一致率が示されている．鳥綱はフクロウ，カワラ

ヒワ，キジバト，ツグミ，ホシムクドリ，シメ，ホオジロ，ヒヨドリ，メジロ，モズ，アオジ，シ

ロハラ，アトリ，シジュウカラ，モウコアカモズ，タカサゴモズが検出された．哺乳綱はヒミズ，

アズマモグラ，キクチハタネズミ，クマネズミ，ジネズミ，ドブネズミが検出された．COI プライ

マーセットによって種の同定に至らなかったものも含めて，節足動物 16 種が検出された． 



 

 

2.4. 議論 

 本項では，オオタカに対してシートの設置と高頻度でのペリット採取による

サンプル採取手法の改善と，3 種のプライマーセットの併用が DNA メタバーコ

ディングによる餌動物の検出率を向上させることを示した．またフクロウとミサ

ゴを対象に，巣内に残された残渣や糞便などからも DNA メタバーコディングを

用いることで餌動物を網羅的に検出可能であることも判明した．ここでは， 1)複

数のプライマーセットを併用したことで検出された餌動物について，2)営巣木下

に設置したシートと高頻度のサンプル採取による DNA の混入防止について議論

していく． 

2.4.1. 複数のプライマーセットの併用によって餌動物の検出率が向上する可能

性 

 鳥綱に対する DNA メタバーコディングによる食性解析の事例としてチャカタ

ルリツグミ(Sialia mexicana)やミナミミズツグミ(Parkesia motacilla)などの糞便を用

いた解析や(Vo and Jedlicka. 2014; Trebelline et al. 2016)，ハイイロチュウヒの雛の

口内から DNA を採取する手法などがこれまでに用いられている(Nota et al. 



2019)．いずれの研究においても 1 つの分類群に対して 1 種類のプライマーセット

を用いて解析を行っている． 

 本研究では猛禽類が吐き出したペリット，糞便，巣内に残した残渣に対して

DNA メタバーコディング解析を行い，サンプルに対して同一の分類群に属する

餌動物の検出が可能な 3 種類のプライマーセット(COI，MiMammal，gBird)を併

用して DNA メタバーコディング解析を行った．COI プライマーセットと gBird

プライマーセットを用いた場合，原理上は餌動物として同一の鳥綱が検出される

はずだが，得られた結果には差異が多く見られた．例えば，地面に落下していた

オオタカのペリットからはキジバト(Streptopelia orientalis)，ムクドリ(Sturnus 

cineraceus)，そしてキジ(Phasianus versicolor)が餌動物として検出されたが，gBird

プライマーセットではムクドリが検出されなかった(表 4)．同様にフクロウの巣

内に残された残渣からは餌動物としてカワラヒワ(Carduelis sinica)，キジバト，ツ

グミ，ホシムクドリ(Sturnus vulgaris)，シメ(Coccothraustes Coccothraustes)，ホオジ

ロ，ヒヨドリ，メジロ(Zosterops japonicus)，モズ，アオジ(Schoeniclus 

spodocephala)，シロハラ(Turdus pallidus)，アトリ(Fringilla montifringilla)，シジュ

ウカラ(Parus major)，ヒミズ(Urotrichus talpoides)，アズマモグラ(Mogera 

imaizumii)，ハタネズミ，クマネズミ(Rattus tanezumi)，ジネズミ(Crocidura 

dsinezumi)，そしてドブネズミ(Rattus norvegicus)が検出されたが，ヒヨドリ，メジ

ロ，アオジ，そしてシロハラは COI プライマーセットでのみ検出され，ヒミズ，

アズマモグラ，クマネズミ，そしてジネズミは MiMammal プライマーセットでの

み検出された．シジュウカラは gBird プライマーセットでのみ検出された(表 6)．

このように，1 つのサンプルに対する DNA メタバーコディング解析において，

使用するプライマーセットによって検出される種に差異が生じた要因に，PCR バ

イアスとプライマーの親和性が影響しているものと推察される(Aird et al. 2011)．

元々，1 つのプライマーセットによる評価だけでなく，複数の塩基配列を対象と

した解析を比較することで結果の信頼度を高めることが期待されていたが，本結

果はその考え方を支持するだけでなく， DNA メタバーコディングの持つ偽陰

性，偽陽性といった課題に対して一定の成果を出すことに成功したと言える． 

 またフクロウの巣内に残された残渣に対する COI プライマーセットを用いた

DNA メタバーコディング解析によって，16 種の節足動物が検出された(表 6)．こ

れまでに，チョウ目やコウチュウ目がフクロウの巣内から発見されていることか

らも(Nasu et al. 2007; 浅野ら. 2016)，これらの生物が猛禽類の巣内を利用してい



る可能性を示している．これらの DNA の混入も餌動物の検出率を低下させる要

因になるが，哺乳綱や鳥綱の検出を目的に作成されたプライマーセット

(MiMammal や gBird)を併用することで，節足動物の検出を排除した網羅的な餌動

物の検出が可能になる．  

2.4.2. 営巣木下に設置したシートと高頻度のサンプル採取による DNA の混入防

止について 

 本項ではオオタカの吐き出すペリットを対象として DNA メタバーコディング

解析を行った．ペリットは鳥類の前胃や腺胃で消化できなかった餌動物の骨や

羽，嘴，爪，昆虫の外骨格などがまとめて吐き出されたものであるため，ハイタ

カ Accipiter nisus のペリットからウスグロイガ Niditinea baryspilas が発生するな

ど (那須ら. 2007)， 節足動物や微生物などがよく利用することが知られている．

実際に筆者も地面に落下したペリットを摂食しているオオヒラタシデムシ 

Necrophila japonica を観察している．DNA メタバーコディング解析は非常に検出

精度が高いため，地面に落ちて時間が経過したペリットを解析に用いると，それ

らを利用する節足動物や菌類，微生物などの DNA が混入し，検出されてしまう

と推察される．DNA メタバーコディング解析は，読み込める塩基配列量が限ら

れており，餌動物ではない生物の DNA の混入が起きてしまうと検出率が低下す

るが，シートを設置し，高頻度で新鮮なサンプルを採取したことで，DNA の混

入や微生物，細菌の増殖を低減させることに成功したと推察される． 

 

第 3 章：総括 

 DNA メタバーコーディングを用いて庄内地方に生息する猛禽類 5 種の食性解

析に取り組んだ．結果としてトラフズクとミサゴは庄内に生息する個体からの解

析は行うことができなかったが，オオタカ，ノスリ，フクロウに関しては餌動物

の種まで特定することができた．中でもオオタカ，フクロウが捕食していたムク

ドリは庄内梨や庄内メロンといった地域の特産品への鳥獣被害をもたらしてお

り，平成３０年度の被害額は 1,605,000 円にも及ぶ(平成 30 年度野生鳥獣による農

作物の被害状況調査)．またノスリやフクロウが捕食していたハタネズミなども水

田の畔やビニールハウスなどに穴をあけるなどの被害が出ている(清水聞き取

り)，ことから防砂林を営巣地として利用している猛禽類はこれらの鳥獣の個体数

調整に大きな役割を担っているものと推察される． 



庄内地方の海岸林は松食い虫の影響でクロマツ林に隙間があいたことから，そ

こに入り込む広葉樹が多く見られ，針葉樹と広葉樹の混合林化が進んでいる．移

入種であるニセアカシアが多く進入していた時期もあったが，除根や除草剤を利

用した駆除が精力的に行われてきた結果，ニセアカシアが優占する林は激減し，

代わりにムベやカシワなどが増加傾向にある．このように単一なクロマツ林から

様々な樹種が混じる混合林となることで，単純一斉林だったころと比べてその生

物多様性は高くなってきている(庄内海岸砂防林再生計画)． 

本研究によって猛禽類は中型，小型鳥類，小型哺乳類だけでなく，中間捕食者

として重要な爬虫類を捕食しており，庄内海岸の防砂林の頂点捕食者として周囲

の生態系に大きな影響を与えていることが判明した．また，沿岸地域の主要な農

作物であるメロンや梨，柿などに被害を与えるムクドリやネズミ類を捕食してい

ることから，それらの被害を軽減する益鳥としての側面も持ち合わせていると考

えられる． 

今後はさらにサンプル数を増やし，海岸林を利用している猛禽類がどのように

棲み分けているのかなどについて研究を行っていきたいと考えている．また，

2020 年度 5 月に再度庄内地方の海岸林を訪れ，2019 年度の巣の下にシートを設

置する調査による影響の確認を行なった．その結果，いずれの巣においても再度

の営巣が確認され，シートを設置することによる調査圧力も猛禽類が営巣地を放

棄するほどではないことを確認した． 
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