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Abstract 

To evaluate the genetic characteristics of the Reeve's pond turtle (Mauremys reevesii) in Kyushu and 

adjacent islands, mitochondrial DNA (mtDNA) control region of five individuals from northern Kyushu 

(Fukuoka and Kumamoto-Amakusa) and one from each of Iki and Tsushima Islands in this species was 

sequenced. Phylogenetic analysis of mtDNA haplotypes revealed that 5 of the 7 individuals belonged to 

Group A. The remaining two individuals belonged to Group B, which was clearly considered to be a non-

native lineage. One individual of Tsushima Island, which is close to the Korean Peninsula, belonged to 

Group A, suggesting that the Tsushima population of M. reevesii is native. Considering the close 

biogeographical relationship between northern Kyushu and the Korean Peninsula, it also cannot be ruled 

out the possibility that the Group A individuals in Kyushu are native. To determine the relevant conservation 

strategy of M. reevesii in north Kyushu and adjacent islands, a more detailed analysis of the genetic structure 

of this species is required. 
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緒言 

クサガメMauremys reevesiiは国内では本州、四

国、九州及び周辺離島、国外では朝鮮半島、中国

東部～南部、台湾にかけて広く分布するカメ目

イシガメ科の一種である（松橋・富田 2007; 日

本爬虫両棲類学会2021）。本種は日本列島に広く

分布しているため、長く在来種として扱われて

きた。近年のミトコンドリアDNA（mtDNA）調

節領域やcytochrome b遺伝子領域を用いた分子

系統地理学的な研究の結果、本種には遺伝的に

分化したA、B、Cの3系統が認められている

（Suzuki et al. 2011）。日本に分布するクサガメ

の詳細な遺伝的集団構造の解析（Suzuki et al. 

2011）によると、A系統は日本国内に広く分布し

ており、そのハプロタイプは朝鮮半島の個体と

ほぼ同一である。B系統は九州と東日本におもに

分布し、そのハプロタイプは中国大陸産の個体

と一致する。C系統は石川県で見つかっており、

こちらもハプロタイプは中国大陸産の個体とほ

ぼ一致する。また日本国内のクサガメ集団は朝

鮮半島や中国大陸の集団との遺伝的差異がほと

んどないこと、地理的にまとまった遺伝的集団

構造が認められないことが明らかにされている

（Suzuki et al. 2011; Oh et al. 2017; 鈴木 2020; 鈴

木 2024）。加えて、日本国内では本種の化石が

未発見であること（平山 2006）、1500年代以前
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Fig. 1. (a) Map showing collection localities of seven 

Reeve's pond turtles used in this study. Sample IDs 

are shown in Table 1. See Table 1 for detailed 

information in localities. (b) Photographs of the 

Reeve's pond turtle individuals used in this study. A: 

Tanohama, Tsushima City, Nagasaki Prefecture 

(TSU), B: Hatahoko River, Iki City, Nagasaki 

Prefecture (IKI), C: Tomihisa, Kandamachi Town, 

Fukuoka Prefecture (KND), D: Saitsu, Amakusa 

City, Kumamoto Prefecture (AMA). 

の遺跡からの確実な出土記録がないこと（高橋 

2015; Takahashi et al. 2019）、江戸時代中期以前

の文献上の確実な記録がないことも報告されて

いる（後藤 2020）。これらのことから、日本列

島におけるクサガメ集団は、朝鮮半島（A系統）

や中国大陸（B、C系統）から人為的に持ち込ま

れ、1700年代末の江戸時代後期頃に定着した外

来種であると現在では考えられている（疋田・鈴

木 2010; 鈴木 2020; 日本爬虫両棲類学会2021; 

鈴木 2024）。 

一方、九州北部およびその周辺離島のクサガ

メ個体群については詳細な系統地理学的研究は

なされておらず、前述のSuzuki et al.（2011）では

熊本県の1産地における個体群が分析されてい

るのみである。また、対馬産のクサガメについて

は在来の可能性があること（鈴木 2019）、国内

に未知の在来集団が存在する可能性があること

（高橋 2023）も指摘されている。九州北部地域

は魚類や甲殻類、貝類などその水生動物相にお

いて中国大陸や朝鮮半島との高い共通性が知ら

れており（中島 2018; 佐藤 2000）、さらに対馬

は九州本土とは異なり朝鮮半島と共通する特異

な生物相を有する（長崎県生物学会 1976）。こ

のことから、九州北部地域におけるクサガメ集

団の外来性の検討は、国内他地域と比べてもよ

り慎重に行う必要がある。近年、クサガメが在来

の絶滅危惧種であるニホンイシガメMauremys 

japonicaと交雑していることが明らかにされ

（Suzuki et al. 2014; 鈴木 2015; 小賀野・小林 

2022; Ueno et al. 2022; 鈴木 2024）、遺伝的撹乱

によるニホンイシガメ個体群への悪影響も懸念

されることから、地域によっては侵略的外来種

としてクサガメを防除する必要があることも指

摘されている（鈴木 2012）。しかしながら、九

州におけるクサガメ個体群の外来性を判断する

科学的知見は明らかに不足している。 

そこで本研究では、九州に分布するクサガメ

の遺伝的特徴を把握するため、九州北部（福岡県、

熊本県天草）のクサガメ 5 個体と、壱岐島、対

馬のクサガメ各 1 個体の合計 7 個体について、

mtDNA 調節領域の塩基配列を決定し、既知の日

本産クサガメの配列との比較を行ったので報告

する。 

 

材料および方法 

標本の採集 

2017 年 8 月 28 日から 2019 年 10 月 6 日の間

に、九州（福岡県 4 箇所、熊本県 1 箇所）、長崎

県対馬、長崎県壱岐島（Fig. 1a, Table 1）からク

サガメを各 1 個体、合計 7 個体を得た。採集地

点において尾部の先端の皮膚組織を 5 mm ほど

切断・採取し、100 %エタノールに浸潤して保管

した。組織を採取したクサガメ個体は、生きたま

ま採集地点に戻した。各個体の体長等のデータ 
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Table 1. Collection location and date of seven Reeve's pond turtles used in this study. See Fig. 1 for 

collection localities. 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

は計測していない。また、各採集地点で写真撮影

を行なった 4 個体については、それらの画像を

Fig. 1b に示す。 

 

ミトコンドリア DNA 調節領域の塩基配列決定 

採取した組織からゲノム DNA を抽出した。

DNA の抽出には PureLink® Genomic DNA Mini 

Kit（ThermoFisher Scientific）を使用した。DNA

は 100 uL の TE バッファーに溶出し、PCR反応

を行うまで-20ºC で保管した。クサガメのゲノム

DNA を鋳型にした PCRにより、mtDNA 調節領

域（CR）の部分塩基配列（713 bp）を増幅した。

PCR に使用したプライマー  の塩基配列は、

MauremysD-loop-F (5'-TCTCCCGTGCCCAACA 

GAGAAATGTC-3') および MauremysD-loop-R 

(5'-GTTGCTCTCGGATTTAGGGGTTTGACG-3')

（Suzuki et al. 2011）である。PCR反応には KOD 

DNA polymerase（TOYOBO）を使用した。PCR条

件は、94 ºC 10 秒、58 ºC 5秒、68 ºC 10 秒を 1 回

のサイクルとして、これを 30 サイクル繰り返し

た。その後、68 ºCで 2分間の伸長反応を行った。

各個体の PCR増幅産物を AMPure XP（ベックマ

ン・コールター株式会社）により精製したのち、

PCR に使用したものと同じプライマーを用いて

BigDye v.3.1（ThermoFisher Scientific）による cycle 

sequencing 反応を行い、ABI 3500 genetic analyzer

（ThermoFisher Scientific）を用いて塩基配列を決

定した。本研究で決定した塩基配列データは、日

本 DNA データバンク（DDBJ）に登録した

（Accession nos. LC815090–LC815096）。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

系統解析 

得られた7個体のCRの塩基配列およびSuzuki 

et al.（2011）で報告されているグループ A、グル

ープ B およびグループ C の合計 15 ハプロタイ

プの塩基配列をもとに系統解析を行った。これ

らの塩基配列に、ニホンイシガメ 1 個体の塩基

配列（DDBJ Accession no. AB559485）を外群とし

て加え、MAFFT v7.510（Katoh and Standley 2013）

により塩基配列の多重アラインメントを行った。

近隣結合法による系統樹を MEGA 11（Tamura et 

al. 2021）により作成した。また、系統樹の各ノ

ードの信頼性を 1,000 回のブートストラップ法

により評価した。 

 

ハプロタイプネットワーク解析 

本研究で配列を決定した 7 個体と Suzuki et al.

（2011）で報告された 134個体のクサガメ CR の

塩基配列を用いて、Minimum spanning network を

PopART（Leigh and Bryant 2015）により作成した。 

 

結果 

本研究で採集した 7個体について CRの 713 bp

を決定した。それらの塩基配列および Suzuki et al.

（2011）で報告されている塩基配列をもとに作成

した系統樹を Fig. 2 に、ハプロタイプネットワー

クを Fig. 3 に示す。なお Fig. 2 および Fig. 3 に示

されたハプロタイプ ID は、Suzuki et al.（2011）

において CRおよび cytochrome b遺伝子を組み合

わせた配列から定義されたものである。そのため、

CR のみの配列では、同一配列が異なるハプロタ

イプ ID を持つ場合があることに留意されたい。 
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Fig. 2. A neighbor-joining tree of the nucleotide 

sequences of mtDNA control region (CR) in the 

Reeve's pond turtle. Haplotypes of the 7 individuals 

used in this study are shown in bold. Eleven CR 

haplotypes identified by Suzuki et al. (2011) are shown 

by haplotype IDs and accession numbers. In some 

cases, identical sequence may have different haplotype 

IDs, since the haplotype IDs have been defined by CR 

+ cytochrome b (cytb) sequences in Suzuki et al. 

(2011). Pairwise evolutionary distances between each 

pair of sequences were calculated based on Kimura's 

2-parameter model. Numbers in each tree node 

indicate the bootstrap probability with 1,000 replicates 

(shown in major clades only).  

 

 

 

Fig. 3. A minimum spanning network of the 

haplotypes of mtDNA control region in Reeve's pond 

turtle. Haplotypes of groups A, B, and C are indicated 

by white, black, and gray, respectively. The size of the 

circles reflects the number of individuals. The possible 

haplotype IDs are shown beside the circles. The short, 

thin lines crossed by the lines connecting each 

haplotype indicate the number of nucleotide 

substitutions between haplotypes (one line 

corresponds to one base substitution). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

具体的には、ハプロタイプ A-1、A-2、A-5、A-8

は、CR では同一配列となる。同様に、ハプロタ

イプ B-1、B-4 も、CRでは同一配列となる。今回

解析した個体において検出されたCRのハプロタ

イプは、Suzuki et al.（2011）が示した 3 系統のう

ちグループ A が 5 個体、グループ B が 2 個体で

あった。グループ A に属する 5 個体（sample ID: 

TSU, NKG, IKI, KND, AMA）は全て同一のハプロ

タイプで A-1、A-2、A-5、A-8 と同一であった。

またグループ B に属する 2 個体（sample ID: CKS, 

KOG）も B-1、B-4 と同一のハプロタイプであっ

た。なお本研究で解析した個体より検出された

CR のハプロタイプは、グループ A、B どちらも、

Suzuki et al.（2011）で報告されている各グループ

で最も出現頻度の高いハプロタイプと一致して

いた。なお今回解析した個体からはグループ Cに

属するハプロタイプは検出されなかった。 

 

考察 

現在までに知られているクサガメの 3 グルー

プのうち、グループ A は朝鮮半島の、グループ B

は中国大陸の、それぞれ主要な遺伝的集団と考え
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られている（Suzuki et al. 2011; 鈴木 2020）。今

回分析した 7 個体中、5 個体がグループ A、2 個

体がグループ B に属し、朝鮮半島で主要なグル

ープ A に属した個体の方が多かった。 

本研究で解析を行なった対馬産の 1 個体は、グ

ループ A に含まれていた。対馬が朝鮮半島と地

続きであったのは約 43 万年前と考えられており、

その後は地続きとなることはなく、約 10 万年前

と約 2 万年前の少なくとも 2 回は細い海峡で隔

てられ対馬と朝鮮半島が近接した時期があった

と考えられている（小西・吉川 1999; 町田ほか 

2001）。一方で、対馬と壱岐島・九州北部は、約

2 万年前の最終氷期には地続きであったと考え

られている。そのため、対馬の生物相は基本的に

九州と類似するものの、日本国内では対馬にのみ

分布するが朝鮮半島に共通して分布する生物も

多く知られる。例えば哺乳類ではツシマヤマネコ

Prionailurus bengalensis euptilurus、爬虫類ではア

カマダラ Lycodon rufozonatus rufozonatus、ツシマ

スベトカゲ Scincella vandenburghi、アムールカナ

ヘビ Takydromus amurensis、昆虫類ではチョウセ

ンケナガニイニイ Suisha coreana、ヒメダイコク

コガネ Copris tripartitus、キンオニクワガタ

Prismognathus dauricus、ツシマツヤドロムシ

Zaitzevia tsushimana などが挙げられる（長崎県生

物学会 1976; 日本爬虫両棲類学会 2021; 中島ほ

か 2020）。このうちツシマスベトカゲについて

は対馬産と朝鮮半島産で遺伝的な関係性が詳細

に調べられており、この両地域で遺伝的な違いが

ほとんどないことが知られている（Koizumi et al. 

2021）。また、ニホンアマガエル Hyla japonica は

東アジアに広く分布する種であるが、その遺伝的

集団構造を調べた研究によれば、対馬産の集団は

日本列島の他地域産と異なり朝鮮半島の集団に

近縁であることが報告されている（Dufresnes et al. 

2016）。クサガメは海域において生きた個体が確

認された例もあることから（谷口・亀崎 2017）、

約 2 万年前の対馬海峡が狭くなった時期に、対馬

と朝鮮半島の間を移動できた可能性もあると考

えられる。したがって、今回の分析個体は 1 個体

のみで対馬内の遺伝的多型に関しては不明であ

るものの、対馬産クサガメが朝鮮半島にメジャー

なグループ A に含まれる遺伝的特徴を有してい

たことは、鈴木（2019）が指摘する通り、対馬の

クサガメが在来である可能性と矛盾がない。 

また、壱岐島、天草、および福岡県の 2 地点で

採集した 4 個体もグループ A に含まれた。前述

した通り、壱岐島以南の九州本島と対馬では生物

相が大きく異なるが、例えばミナミメダカ

Oryzias latipes では対馬、壱岐島、および九州北部

の日本海側に遺伝的に類似した集団が分布する

ことが知られている（ Takehana et al. 2003; 

Katsumura et al. 2019）。また、カスミサンショウ

ウオ Hynobius nebulosus では対馬・壱岐島・九州

本島（福岡県・熊本県等）に共通の遺伝的集団の

分布が知られている（Matsui et al. 2019）。クサガ

メは陸水性種ではあるが、陸上を歩行して移動す

ることは可能であり、対馬・壱岐島・九州北部が

地続きとなっていた約 2 万年前の最終氷期には

対馬から壱岐島、そして九州北部への自力での移

動分散も十分に可能であったと考えられる。した

がって、今回の結果から壱岐島、天草、福岡県の

2 地点で確認されたグループ A の個体が外来系

統であるとただちに結論づけることは困難であ

ろう。 

一方、本研究において、福岡県の 2 地点で中国

大陸の主要な遺伝的系統であるグループ B に属

する個体を初めて確認した。九州北部と中国大陸

に共通して広く分布する種は多く知られている

が、このうち魚類のヒナモロコ Aphyocypris 

chinensis、アリアケシラウオ Salanx ariakensis、ム

ツゴロウ Boleophthalmus pectinirostris については、

いずれも九州本島産と中国大陸産において明確

な遺伝的分化があることが知られている（Kim et 

al. 2007; 兼森ほか 2006; Watanabe et al. 2020）。

したがって、中国大陸の主要な遺伝的系統とされ

るグループ B のクサガメが九州本島に自然分布

している可能性は低く、今回検出された 2 個体は

外来系統の可能性が高いと考えられる。 

 以上より、九州北部や壱岐島、対馬には在来と

考えても矛盾がない遺伝的特徴を有した個体が

いること、明らかな自然分布域である中国大陸



Aquatic Animals 2024 | December 21 | Nakajima et al. A2024-35 

 

や朝鮮半島ではその個体数は減少しており、

IUCN レッドリストでは Endangered（EN）カテ

ゴリとされている（IUCN Red List 2011）こと、

さらに九州地域ではニホンイシガメとの遺伝的

攪乱が生じている情報が国内他地域と比べて少

ない（Suzuki et al. 2014; 小賀野・小林 2022）こ

となどから、本地域のクサガメ個体群はひとま

ず駆除対象とはしないことが望ましいと思われ

る。 

今回は調査したサンプル数が少なく、当地域

におけるクサガメの在来性について明確な結論

を得ることができなかったが、生物多様性保全

の方針を決定していく上でその由来は重要な情

報となるため、今後はサンプル数を増やしてよ

り詳細な遺伝学的解析を行っていくことが必要

である。 
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