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研究成果の概要（和文）：本研究においてモツゴの遺伝子かく乱の現状調査を実施した結果、多摩川水系では大
陸型および西日本型の個体の移入が確認され、特に、大陸型の遺伝子を有するモツゴが多かった。荒川では、場
所により、大陸型と西日本型の遺伝子を有するモツゴが確認された。利根川水系（手賀沼と印旛沼）では、一部
のモツゴで大陸型の遺伝子が確認されたものの、多くは東日本型の遺伝子を有しており、遺伝子かく乱の進行は
進んでいない可能性が示唆された。同水域には、多くの国内外来魚が定着していることから、より詳細な調査が
必要である。また、モツゴの移入種としての生理生態的特性を、捕食特性実験により評価し、体サイズの影響等
を確認した。

研究成果の概要（英文）：This study investigated the current situation of genetic intrusion, focusing
 on Topmouth gudgeon (Pseudorasbora parva).  We observed many P. parva with genes originated in the 
continent in Tama river.  In Ara river, genes originated in both continent-origin and western Japan 
were observed. Despite the invasions by domestic alien species, P. parva genes were not so intruded 
by the alien individuals. To reveal invasiveness of P. parva, a series of laboratory experiments 
were conducted to assess a functional response to food resources such as chironomid larvae and 
daphnia. We observed size-dependent responses in the fish.

研究分野：地域環境工学・計画学

キーワード： 遺伝子かく乱　生物多様性　生息環境　数値地図情報　空間分布モデリング　捕食特性

  ２版



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 
 水田水域は、日本における生物多様性のホ
ットスポットとして広く知られている。一方、
外来種は生物多様性を脅かし、生物資源とそ
の利用に悪影響を与えることから、世界的な
hot issueとして注目されている。さらに、近
年では、日本産魚類の国内での移殖・導入に
よる『国内外来魚』問題の深刻化しており、
地域固有の進化を遂げてきた生物の遺伝的
多様性が急速に失われつつある。しかしなが
ら、水田水域での遺伝子かく乱は全く認識さ
れておらず、現状把握すらなされていない。
したがって、水田水域における遺伝的多様性
の現状解明と遺伝子かく乱の高精度予測モ
デルの開発、そして、それに基づく外来種対
策や在来種保全手法の確立は喫緊の課題で
ある。 
 淡水魚の遺伝子かく乱は、アユやコイとい
った釣りや漁業の対象種を放流する際に混
入した様々な魚種が人為的に分布を拡大し
たことに起因している。したがって、種内の
遺伝子かく乱は、他の国内外来種の侵入と同
時に進行している可能性が高い。例えば、北
部九州では、在来種のモツゴと国内外来種の
ゲンゴロウブナの生息環境が類似しており、
ゲンゴロウブナの出現確率から他地域産モ
ツゴの九州個体群への侵入を予測できる可
能性がある。 
 
２．研究の目的 
 本研究では、北部九州を中心とする魚類分
布データベース（分布地点と環境情報）に基
づき、対象種の生息分布と他種との共存関係
をモデル化し、その出現確率を説明変数とし
て遺伝子かく乱度を予測する数理モデルを
構築する。その際、生息分布モデルと遺伝子
かく乱モデルには、先進的な機械学習を駆使
し、高精度化する。遺伝子かく乱ポテンシャ
ルは、GIS（地理情報システム）技術を用い
て可視化するとともに、生息場適性や変数の
重要度等を解析することにより、保全・対策
における重要魚種や環境条件を特定する。 
 
３．研究の方法 
 本研究では、水田水域に生息する代表魚種
であるニッポンバラタナゴとモツゴの 2種に
注目し、遺伝子かく乱予測モデル構築する。
具体的には、Ⓐ淡水魚類データベースの充実
（鬼倉）、Ⓑ在来淡水魚の遺伝子かく乱の評
価（向井）、Ⓒ共存関係に基づく遺伝子かく
乱予測モデルの構築（福田）の 3項目につい
て、効率的かつ確実な研究体制をとった。 
 まず、淡水魚類データベースの分布情報お
よび環境情報から複数種の共存関係に関す
る生息分布モデルを構築し、その解析結果
（出現確率）と対象魚の遺伝子かく乱状況に
基づいて、遺伝子かく乱予測モデルを構築す
る。その際、先進的な機械学習（例えば、ラ
ンダムフォレスト）を援用し、高精度な予測
モデルを構築する。最終的には、遺伝子かく

乱ポテンシャルをGIS技術により可視化する
とともに、生息場適性や変数の重要度につい
て解析し、重要魚種および環境条件を特定す
る。 
 
４．研究成果 
 関東の主要河川のうち、多摩川（9 地点）、
荒川（3地点）、利根川（8地点）の各水系に
おける計 20 地点において、モツゴの遺伝子
かく乱の現状調査を実施した。各地点 10 個
体の遺伝子分析の結果、多摩川水系では大陸
型および西日本型の個体の移入が確認され、
特に、大陸型の遺伝子を有するモツゴが多か
った。荒川では、場所により、大陸型と西日
本型の遺伝子を有するモツゴが確認された。
利根川水系では、手賀沼および印旛沼におい
て調査したが、結果として、一部のモツゴで
大陸型の遺伝子が確認されたものの、多くは
東日本型の遺伝子を有しており、遺伝子かく
乱の進行は進んでいないことが示唆された。
以上の分析結果を総魚種数や移入種数と比
較したところ、明瞭な関係性はみられず、水
域ごとに特徴づけられる結果となった。これ
は、外来遺伝子の移入が、他魚種（例えば、
商業価値の高いアユ等）の放流に付随して発
生したことを示唆している。すなわち、商業
価値の高い魚種の放流履歴（時期と放流量）
によって各調査地点における遺伝子かく乱
度を特徴づけられる可能性がある。しかしな
がら、捕食-被食等の種間関係も考慮する必要
があり、遺伝子かく乱のメカニズムの解明に
は更なる研究が必要である。 
その他、モツゴが海外においては侵略的外来
種として認識されていることから、モツゴが
有する移入種としての特性を評価するため
に、functional responseの一つとして捕食特性
を実験的に評価した。結果として、餌生物や
地域ごとに捕食特性が異なることが明らか
になり、体サイズによって捕食量が異なるこ
とが確認できた。個体数の影響は限定的であ
った。 
 最後に、遺伝子かく乱予測モデルについて
は、モツゴとゲンゴロウブナの共存モデルの
出力値を遺伝子かく乱予測モデルの入力値
として用いることにより、遺伝子かく乱度の
推定が可能であることが示唆された。今後は、
国内外来魚の侵入状況に基づく遺伝子かく
乱リスク評価の検証が必要である。 
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