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はじめに

イシガメ科では，種間および属間における交雑

が報告されている（Parham et al., 2001； Wink et 

al., 2001； Stuart and Parham, 2007）．ミナミイシ

ガメ Mauremys mutica （Cantor, 1842） においては，

クサガメ Chinemys reevesii （Gray, 1831） やミスジ

ハコガメ Cuora trifasciata （Bell, 1825） との交雑

個体が知られており，それらは過去にプリチャー

ドイシガメ Mauremys pritchardi Mccord, 1997, イ

バーソンイシガメ Mauremys iversoni Pritchard ＆ 

Mccord, 1991 としてそれぞれ新種記載されていた．

日本では，野外において新潟県と千葉県，沖縄県で

クサガメとミナミイシガメとの交雑個体が捕獲され

ている （藤井ほか，2005； 小林ほか，2006； 本多ほ

か，2007）．

筆者らは，2010 年に静岡県三島市長伏を流れる

松毛川で，クサガメ Chinemys reevesii 様のカメを

2個体捕獲した．これらは，背部に3本の明瞭なキー

ルがあることでクサガメに似るが，頭部から頸部，

前肢の地色が黄灰色でミナミイシガメの特徴に類似

した．そのため，クサガメとミナミイシガメとの交

雑個体である可能性が示唆された．

本研究は，交雑が疑われる個体のミトコンドリア

DNA 配列を決定し，ミナミイシガメのものと比較

することで，これらがクサガメとミナミイシガメの

交雑個体であるか否かを明らかにすることを目的と

した．

材料と方法

クサガメとミナミイシガメの交雑個体と推定され

る個体は，2010 年 9 月 12 日に，松毛川上流の止水

域において，カニ網によって捕獲されたものである 

（Fig. 1）．カニ網は静岡県内水面漁業調整規則に従

い，特別採捕許可 （特内第 22－号； 23－4 号） を得た

うえで使用された．外部形態の計測と年齢の推定は

矢部 （1994） に従った．また，採血には 21 ゲージ
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Abstract

Two individuals of a supposed hybrid between Chinemys reevesii and Mauremys mutica were captured 

at the Matuge river in Mishima City, Shizuoka Prefecture. Compared to the mitochondrial DNA sequences 

of 16SrRNA locus, to the sequences of Mauremys mutica, they were almost identical. This is the first time 

that the hybrids between Chinemys reevesii and Mauremys mutica were captured in nature in Shizuoka 

Prefecture. We are deeply concerned about the gene pollution of the interbreeding, on the native turtles.
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針のシリンジを使用し （Haskell and Poras，1994），

DNA の 抽 出 に は mtDNA Extractor WB Kit 

（Wako） を用いた．PCR 反応は Saiki et al. （1988） 

に従い，プライマーは

5’－CTGACCGTGCAAAGGTAGCGTAATCACT－3’と

5’－CTCCGGTCTGAACTCAGATCACGTAGG－3’を

用 い（Hedges et al., 1993； Honda et al., 1999），

16SrRNA 領域約 510bp を増幅し塩基配列を決定し

た．DNA 配列の比較には，沖縄県石垣市で捕獲さ

れたミナミイシガメの雌雄 2 個体を使用した．さ

らに，DDBJ 遺伝子データバンクに登録されている

ミナミイシガメの DNA 配列 （登録番号 DQ453753） 

と比較した．

結果と考察

クサガメ様の 2 個体は，背甲に明瞭な 3 条のキー

ルがあり，背甲後縁が鋸歯状ではなく，腹甲の各甲

板の継ぎ目が黄白色であった．また，側頭部に黄緑

色の不規則な線と斑紋があるため，外見的にはクサ

ガメの特徴を示した．このうち，総排泄腔が背甲の

外側にある個体はオス，内側にある個体はメスとそ

れぞれ判定された．オスの背甲長は 109.2 mm，メ

スの背甲長は 126.3 mm であった．これらは甲板の

年輪から，出生後オスは 4 年，メスは 5 年が経過し

ていると推定された．オスは，クサガメのオス成体

に現れる皮膚を含む体全体の黒化の兆候はなく，ミ

ナミイシガメのオスに特徴的な腹甲中央部のくぼ

みもなかった．メスの腹甲の色調は，オスと同様で

あったが，背甲は赤褐色で前縁部が狭まらない俵型

であった （Fig. 2）．しかし，この 2 個体は，前肢の

鱗が大きく瓦状に重なり，頭部から頸部，前脚にか

けての色彩が黄灰色である特徴がミナミイシガメに

類似した （Fig. 3）．

クサガメは，ニホンイシガメ Mauremys japonica 

と交雑することが可能であり，その交雑個体は，頸

部の縦条が茶色で，背甲後縁が鋸歯状である特徴

を示す （Kato et al., 2010）．本研究に用いたクサガ

メ様の個体には，これらの特徴は確認されなかっ

たため，ニホンイシガメとの交雑個体ではないと判

断し，クサガメとミナミイシガメとの交雑個体では

ないかと推定された．ミナミイシガメは，基亜種

のミナミイシガメ M. mutica mutica と別亜種のヤ

エヤマイシガメ M. mutica kami に分けられ，外部

形態における亜種の判別には眼窩後方の縦条の明瞭

さや腹甲の斑紋の連続性の違いなどが用いられる 

（Yasukawa et al., 1996）．しかし，今回捕獲された

クサガメ様の個体では，これらの亜種間の特徴がみ

られず，外部形態からどちらの亜種に由来するかは

判断できなかった．

ミトコンドリア DNA では，クサガメ様 2 個体

から 16SrRNA 領域 441bp が決定された （Table 

1）．これらの配列は互いに完全に一致した．また，

DDBJ 遺伝子データバンクに登録されている中国安

徽省産のミナミイシガメ （登録番号 DQ453753） と

の比較ではすべての塩基配列が一致したが，石垣産

のミナミイシガメとは 6 ヶ所に塩基の違いがみられ

た （Table 2）．

外部形態およびミトコンドリア DNA 配列の比較

から，三島市松毛川で捕獲されたクサガメ様の 2 個

体は，クサガメとミナミイシガメの交雑個体である

と判断した．また，中国産と石垣産のミナミイシガ

メでは遺伝的差異が確認され，交雑個体のミトコン

ドリア DNA16SrRNA 領域の塩基配列が中国産の

ものと完全に一致したため，交雑個体は中国大陸の

基亜種 M. mutica mutica に由来すると推定された．

しかし，中国大陸由来のミナミイシガメが，最近に

なって野外に侵入し交雑したのか，または飼育下で

交雑した個体が野外に放逐され，あるいは逸出した

のか定かでない．

ミトコンドリア DNA は母性遺伝する特徴があ

り，今回捕獲された個体のミトコンドリア DNA は，

Fig. 1 The collection site of hybrids at Matuge River. The 
black circle indicates the location.
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ミナミイシガメのメスに由来する．ミナミイシガメ

のオスとクサガメのメスが交配した場合には，ミト

コンドリア DNA はクサガメの特徴を示すため，遺

伝子浸透の進行の程度を明らかにするためには，核

DNA を用いた交雑個体の判定も必要である．近年，

RAPD （Random Amplified Polymorphic DNA） 法

を用いた研究により，クサガメとニホンイシガメの

交雑個体の判別に有用な，増幅断片多型 DNA が見

つかっている （Kato et al., 2010）．今後，ミナミイ

シガメのオス由来の交雑個体を判別するためには，

このような核 DNA における遺伝子マーカーが必要

とされる．

クサガメとニホンイシガメの交雑個体では，飼育

下における稔性が報告されている（矢部，2002）．ミ

ナミイシガメはニホンイシガメと同属であり，クサ

ガメとの交雑個体においてもその性質を持つ可能性

がある．筆者らに捕獲されたクサガメとミナミイシ

ガメの交雑個体は 2 個体であったが，今後の調査に

よってさらに交雑個体が捕獲される可能性はある．

交雑個体が持つ在来種への遺伝的撹乱の潜在的な脅

威は大きく，今後，松毛川における遺伝子浸透の状

況を明らかにするとともに交雑個体を取り除く必要

があろう．

Fig. 2 Shell of hybrids, the male （a） and the female （b）. Above, carapace； below, plastron.

Fig. 3 Face and roof of the carapace of hybrids, the male （a） and the female （b）.
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Table 1 Aligned sequence of the mitochondrial gene encoding 16SrRNA 
of the hybrid from Matuge River. The shadow square indicates 
position of substitution.

Table 2 The substitutions in nucleotide positions of hybrids and Mauremys mutica. The dot indicates an identity 
with the first sequence； dash denotes a gap.
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