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研究成果の概要（和文）： 

特定外来生物シグナルザリガニ（Pacifastacus leniusculus）は、近年、急速に北海道や本
州で分布を拡大している。本研究では、ミトコンドリア DNA 解析（16SrRNA）に基づき、シグナ
ルザリガニの起源、遺伝的変異、ならびに侵入先における分散パタンを明らかにした。その結
果、１）国内のシグナルザリガニは複数起源由来のハプロタイプが混ざり合っていること、２）
侵入集団は遺伝的多様性が高いこと、３）侵入集団は主に人為移植によって国内で分布を拡大
していることが示された． 
また、シグナルザリガニに特異的な核DNAマイクロサテライト・マーカーを新規に５座開発し、

これらを用いて、国内のシグナルザリガニの地域構造と遺伝的多様性を検討した。その結果、４）
侵入集団は主に北海道、長野、滋賀の３クラスターに分かれること、５）北海道集団は長野、滋
賀集団に比べ遺伝的多様性が高いこと、６）近年発見された利根川水系の集団は北海道由来であ
ること、７）ミトコンドリアDNA解析で多型が認められなかった集団でも、核レベルでは十分に
高い多様性を示すことが分かった。これらのマイクロサテライト・マーカーはシグナルザリガニ
の分布拡大パタンの解明や駆除ユニット設定の際に有用である。 
 
研究成果の概要（英文）： 

In recent decades, the invasive signal crayfish (Pacifastacus leniusculus) has been 

rapidly expanding its distribution range in Japan. Based on 16S mtDNA analysis, we 

clarified its origin, genetic variability and dispersal in Japan. We found that the invasive 

signal crayfish: 1) have undergone genetic admixture following transportation from 

multiple locations in the native range, 2) have high genetic variability and 3) likely 

increasing their distribution range through unintended human-mediated introductions. 
 We subsequently developed five polymorphic microsatellite markers for signal crayfish, 

after which the population structure and genetic variability were analysed. Consequently, 

5) the invasive signal crayfish populations were grouped into three clusters (Hokkaido, 

Nagano and Shiga) 6) the newly found population in Tone River drainage appeared to have 

originated from Hokkaido and 7) the populations with low genetic variability in 16S 

mtDNA have high genetic variability in microsatellite DNA. These microsatellite markers 

are useful in identifying dispersal pathways and defining eradication units for the invasive 

signal crayfish. 
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１．研究開始当初の背景 

北海道でウチダザリガニ、滋賀県でタンカ
イザリガニと呼ばれる北米北西部原産のシ
グナルザリガニ（Pacifastacus leniusculus）
は、2006 年 2 月に環境省の「特定外来生物
による生態系等に係る被害の防止に関する
法律」（外来生物法）の特定外来生物第二次
指定種に選定された。 

シグナルザリガニは、体長 15cm ほどに達
する冷水性の大型ザリガニで、1926 年から
1930 年にかけて食用目的で北米のコロンビ
ア川流域から輸入された。移入当時は北海道
や本州の一部にのみ放流されたが、人間活動
の増大に伴い、2000 年代になって急速に、
北海道はもとより本州でも分布を拡大して
いる。本種はこれまでヨーロッパや日本に移
植され、侵入先の湖沼や河川において多大な
生態系被害をもたらしている。ヨーロッパで
は、シグナルザリガニは移入後約 100 年の間
に、IUCN の世界のワースト 100 外来生物に
も選定されている卵菌類（アファノマイシス
菌：Aphanomyces astaci）の媒介を通じて、
大陸各地でヨーロッパザリガニの局所絶滅
をもたらし、漁業関係者に深刻な経済被害を
与えている（Ackefors 1999）。日本の侵入個
体群のアファノマイシス菌の保菌状況につ
いては、今後の研究成果を待つ状況だが，野
外実験や室内実験から、シグナルザリガニは、
沈水植物の摂食破壊や底棲動物の捕食，落葉
の分解、底泥攪拌、栄養塩の排泄などを通じ
て食物網構造や生態系機能を大きく改変さ
せることが明らかとなっている（西川ほか
2005；Usio et al. 2006）。沈水植物は水質の
浄化や底泥の安定化の役割を担うため、水草
が大幅に減少すると、水草が優占する透明な
水の系から植物プランクトンが優占する濁
った水の系に移行し、生態系のレジームシフ
トをもたらす（Scheffer et al. 2001）。また，
北海道東部では，捕食や競合を通じて日本唯
一の在来ザリガニ種かつ固有種のニホンザ
リガニ（Cambaroides japonicus）が駆逐さ
れ、ザリガニ種が置き換わっている（Usio et 

al. 2001）。陸水域の生物多様性の保全のため
には、シグナルザリガニの効果的な管理手法
を開発することは急務である。本研究では、
マイクロサテライト・マーカーに基づく集団
遺伝解析を通じて、特定外来生物シグナルザ
リガニの管理手法を開発することを目的と
した。 

 

２．研究の目的 

本研究は、特定外来生物シグナルザリ

ガニの予防管理を念頭において、１）集
団解析に有用なシグナルザリガニのマ
イクロサテライト・マーカーを開発する
こと、２）ミトコンドリアDNA解析およ
びマイクロサテライト解析を通じて、在
来・侵入集団の遺伝的変異、集団構造、
ならびに分散を明らかにすることを目
的とする。 
 

３．研究の方法 

（１）ミトコンドリアＤＮＡ解析 

シグナルザリガニの在来生息域と国内侵
入先から 20 集団ずつ（合計約 600 個体）標
本を収集し、ミトコンドリア DNA 解析
（16SrRNA）に基づいて、これらの遺伝的変
異と分散を明らかにした。 

（２）マイクロサテライト・マーカーの開発 

制限酵素で切断したシグナルザリガニの
ゲノムライブラリーから、磁気ビーズ濃縮法
により繰り返し配列を含む断片を選んだ後、
クローニングを経て塩基配列を解読した。こ
れにより、約 500 クローンより、マイクロサ
テライト・マーカーが設計可能な 31 配列を
得た。この 31 配列に対して PCR プライマー
の設計を行い、PCR 増幅に最適な条件を探索
した。PCR 増幅ができたプライマーセットに
ついては、蛍光プライマーによって標的領域
を増幅し、ジェネティックアナライザー上で
多型の有無を確認した。選抜されたマーカー
を用いて、北海道（３集団）、長野、滋賀の
集団で予備解析を試みた 

  

（３）マイクロサテライト DNA 解析 

 新規に開発したシグナルザリガニの核 DNA
マイクロサテライト・マーカー5 座を用いて、
国内のシグナルザリガニ集団(北海道 4地域、
本州 3 地域から採集した計 212 個体)の地域
構造と遺伝的多様性を検討した。 
 

４．研究成果 
（１）ミトコンドリアＤＮＡ解析 

ミトコンドリア DNA 解析（16SrRNA）の結
果、侵入域では、複数起源由来のハプロタイ
プが混ざり合って、少なくとも国内 3地域（北
海道、長野、滋賀）に移植され、そのうち、
北海道由来のハプロタイプが近年急速に分
布を拡大していることが示唆された。また、
在来集団と侵入集団の遺伝的多様性の比較
から、侵入集団は遺伝的多様性が高いことが
明らかになった。在来集団に見られる遺伝構
造は侵入集団では認められないことから、自
力拡散ではなく、主に、人為移植によって国



内で分布を拡大していることが示された． 
 

（２）マイクロサテライト・マーカーの開発 

使用可能なマーカー候補として遺伝子座
を 6座決定した。 
予備解析の結果、6 座のうち 5 座のマーカ

ーはヘテロ接合度が 0.3–0.9、観察された対
立遺伝子数が 4–29 で、集団構造を推定する
のに有用であり、対立遺伝子頻度の違いから、 

集団の遺伝的特性を区別できることがわか
った。1 座についてはハーディーワインベル
ク平衡からの著しい逸脱が見られ、ヌルアレ
ルの存在が示唆されたのでマーカーとして
使用することは難しいと判断した。 
集団解析に使用した 5座のマーカーの属性

を表１に示す。 
 

 

表１．新規開発されたマイクロサテライト・マーカーの属性 

マーカー名 
プライマー 

塩基配列(5'-3') 

対立遺伝子 

サイズ幅 (bp) 

GenBank  

登録番号 

Scop1 F: gccctctgcttactttctcac 120-164  AB610897         

 
R: ctcatggagtacgagtccaga 

 
Scop9 F: gctgaaatggagggatga 145-151  AB610898     

 
R: tgtgccttttctaagctgt 

  
Scop13 F: tccaggtgagtacatctaggt 109-119  AB610899        

 
R: gtttgagtacattactttaaagc 

 
Scop19 F: ataacaggttaaggaagatgt 255-265  AB610900           

 
R: gagaaaaaagtatttcgaga 

  
Scop31 F: gatctggacgtcgacgtctt 160-216  AB610901            

  R: ccctgtaccattcatgattg     

 

 

（３）マイクロサテライト DNA 解析 

 FST分析や個体アサインメント法によると、
北海道・長野・滋賀の３クラスターで遺伝的
な違いがあることがわかり（図１）、これは
mtDNA の解析と一致した。また、北海道が長
野・滋賀に比較して遺伝的多様性が高いこと
がわかった。さらに、近年発見された利根川
水系の個体群が北海道由来であることも確
認できた（図１）。なお、mtDNA で多型が認
められなかった個体群でも、核レベルでは十
分に高い多様性を示した。この相違は、分子
進化の速さの違いとともに、繁殖形態の影響
や侵入過程でオスとメスの有効集団サイズ
が異なることに由来する可能性も考えられ
る。今後、本種の繁殖および侵入形態の詳細
な調査が望まれる。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

図１．個体のアサインメント法による地域集
団解析。赤・青・黄のバーの長さは、3 つの
仮想集団へ各個体が帰属する確率を表す。北
海道の各集団と利根川集団の類似性、長野と
滋賀の独自性がわかる。 
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