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研究成果の概要（和文）：国内および近隣国に分布する同種の地域個体群の移殖による遺伝的攪乱は，日本の生
物の各地域在来の遺伝的特性を失わせ，形態的・生態的・生理的特性を広範囲で均質化させることで「遺伝子資
源」を失わせる重篤な外来種問題である．そこで，本研究では日本産淡水魚の遺伝的撹乱の現状を解明し，在来
系統保全のための地域的な調査と分布モデルの開発をおこなった．また，遺伝的に撹乱された個体からの在来系
統の復元が将来的におこなえるように，琵琶湖産の，ほぼ在来系統と考えられるコイのゲノムを次世代シーケン
サーによって解析した．

研究成果の概要（英文）：We investigated the present status of genetic disturbances of all freshwater
 fish species in Japan. Using information from already published phylogeographic studies on Japanese
 freshwater fishes and our newly obtained mtDNA data from populations of several species, we found 
that artificial transplantation between areas occurred in 36 of the 123 taxa. These 36 taxa are at 
risk of homogenization with genetically different populations. Twelve of the 36 taxa are 
particularly endangered. We studied details of the invasion of non-indigenous haplotypes in an East 
Japanese population of the Opsariichthys platypus using the SNP genotyping method by realtime PCR. 
The results clearly showed that most of the population had already been invaded. The distribution 
model suggested that the probability of invasion was high in the dam lake. We determined whole 
genome sequences of the Japanese endemic population of Cyprinus carpio using NGS for their 
conservation.

研究分野： 保全生態学

キーワード： 遺伝的攪乱　系統地理　リアルタイムPCR　分布モデル

  ５版



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 
（1）国内外における生物の移殖導入による
在来生物相の攪乱は，外来種問題として一般
的に広く認知されている．2005 年には外来
生物法が施行され，2010 年の第 10 回生物多
様性条約締約国会議で合意された「愛知ター
ゲット」でも侵略的外来種の導入と定着の防
止が述べられた．その結果，アライグマやマ
ングース類，オオクチバスといった生態的な
影響が顕著な外国産動植物の法的規制や駆
除が進むようになった． 
 一方，国内および近隣国に分布する同種の
地域個体群の移殖による遺伝的攪乱は，日本
の生物の各地域在来の遺伝的特性を失わせ，
形態的・生態的・生理的特性を広範囲で均質
化させることで「遺伝子資源」を失わせる重
篤な外来種問題である．しかし，その現状解
明は遅れており，対策もほとんどとられてい
ない．その理由として，野生生物の DNA 解
析技術が広く普及するまでは，客観的に実態
を示すのが困難だったことが挙げられる． 
 
（2）個体の移動範囲が河川水系内に限定さ
れる純淡水魚の場合，遺伝的解析が進むまで
は，外見で認識できる色彩の相違を持ったタ
イリクバラタナゴとニッポンバラタナゴの
交雑だけが一般的に問題視されていた．タイ
リクバラタナゴは 1920 年代に中国大陸から
関東地方に導入された食用魚の種苗に混入
していたバラタナゴの大陸産亜種である．タ
イリクバラタナゴは，その後日本全国に分布
を広げ，西日本在来のニッポンバラタナゴ
（バラタナゴの日本産亜種）と交雑すること
で，本州・四国の純系ニッポンバラタナゴを
わずか数カ所の生息地を残して絶滅させる
ことになった． 
 外見的相違が認識しにくい魚種の場合は，
ニッポンバラタナゴ以上に問題が深刻化し
ていることがある．日本のコイは，かつてそ
の全てが大陸産の人為的導入によるものと
考えられていたが，実際は日本在来の系統が
存在していたことがmtDNAの分析によって
明らかになっている．しかし，現在は全国の
河川湖沼に放流された外国産の養殖ゴイが
蔓延しており，琵琶湖の沖合深部にのみ在来
コイの遺伝的比率の高い個体が残っている．
しかし，琵琶湖のコイでさえすでに純系では
なく，あくまでも遺伝的に在来の要素が多い
だけである． 
 
（3）コイ以外にもフナ，メダカ，ドジョウ
のように，日本人に古くから親しまれてきた
魚の場合，各地で放流が行われている．特に
食用・養殖の流通量の多いドジョウは大陸由
来の同種のドジョウが広域に広がっており，
交雑の実態が不明ながら危機的状況にある
ことが推測されるため，2013 年公表の環境
省第 4 次レッドリストに情報不足（DD）と
して掲載された．他にも琵琶湖産アユの放流
に混入した淡水魚による攪乱によって，コイ

科のオイカワは関東地方の全ての水系で琵
琶湖系統が侵入・交雑しており，希少淡水魚
のシロヒレタビラの濃尾平野個体群も全て
の生息地で琵琶湖系統の侵入が見られる． 
 こうしたことから，日本の在来淡水魚は，
非常に多くの種で国内外の地域個体群もし
くは近縁種の移入による遺伝的攪乱を受け
ており，早急に全種についての実態把握と，
地域在来系統の保全対策を提示しなければ，
著しい遺伝子資源の損失が進行していくと
考えられた． 
 
２．研究の目的 
（1）本研究では，純淡水魚を対象として約
60 種（日本産の全純淡水魚のうち，琵琶湖固
有や琉球列島固有などを除いたもの）の系統
地理的解析をおこない，日本産純淡水魚全種
の遺伝的攪乱の概要を把握することを目指
した．その上で，遺伝的攪乱の程度に応じて
危機的状況をランク分け（攪乱度 I, II, III な
ど）することで，緊急的な保全対策の優先度
を明らかにすることを目的とした． 
 
（2）まだ遺伝的に攪乱されていない在来個
体群が残存する種については，「遺伝的攪乱
侵攻予測モデル」を用いて今後の攪乱の可能
性を予測し，必要に応じて事前に系統保存を
図れるようにすることを目的とした． 
 
（3）すでに全個体群が攪乱されている種と
して，日本在来コイなどが知られているが，
こうした在来系統については次世代シーケ
ンサーを用いた全ゲノムを網羅するSNPsマ
ーカーのマッピングを行うことで，遺伝的に
攪乱された個体の染色体上の「在来遺伝子」
と「外来遺伝子」の分布が明らかになると考
えられるため，将来的に在来系統の要素の濃
い個体を用いた交配による「遺伝的復元」の
ための基礎データを得る． 
 
３．研究の方法 
（1）日本産純淡水魚の遺伝的攪乱の全体像
の把握． 
 
 日本産の純淡水魚（海に下ることなく，一
生を淡水域で過ごす魚類）は約 80 種が知ら
れているが，その中の琵琶湖固有種や琉球列
島固有種は１つもしくは少数の水系にのみ
生息するため，同種の他地域からの移殖は生
じない．そこで，それらを除いた約 60 種を
対象に，日本国内で遺伝的に分化した個体群
間の移殖や大陸産の同種もしくは近縁種の
導入による攪乱の程度を明らかにする． 
 具体的には，ミトコンドリア DNA（mtDNA）
をマーカーとして 地域間移殖の概況を明ら
かにする．すでに分布域全体の概況が明らか
なメダカ，ドジョウ，ゼゼラ，ニッポンバラ
タナゴなどは既報を参考にし，状況が不明な
種については各種 10 から 100 地点（分布域
の広さに応じて地点数を増やす）でサンプリ



ングして調査する． 
 
（2）遺伝的攪乱の危機的状況のランク分け． 
 
 地域間移殖による遺伝的攪乱は，程度の差
こそあれ多くの種で進行していると予想さ
れる．現状ではその全体像が把握されておら
ず，保全のための努力を優先的に投入するべ
き対象も明らかになっていない．そこで，上
記の遺伝的攪乱の状況把握と並行して，優先
順位を検討する． 
 
（3）攪乱度の高い魚種における在来個体群
の特定． 
 
 他地域由来の外来mtDNAが分布域全体で広
く見られる魚種については，在来の純系個体
群が残っているかどうか確認し，保全を図る
必要がある．MtDNA による多数地点のスクリ
ーニングをおこない，外来 mtDNA の侵入が見
られない地域を探索する．詳細なサンプリン
グに伴う多数の個体のmtDNAの系統判別はリ
アルタイム PCR を用いて効率的におこなう．  
 
（4）遺伝的攪乱侵攻予測モデルの開発． 
 
 遺伝的撹乱が生じている魚種については，
残された在来個体群の保全をおこなう必要
がある．その際に，現在残されている在来純
系個体群に撹乱が生じる可能性を検討し，効
果的な保全対象の選定をおこなう．環境要因
から遺伝的撹乱の侵攻を予測する数理モデ
ルについて，分布モデルを用いて構築し，GIS
により可視化する． 
 
（5）すでに攪乱されてしまった種のゲノム
解析 
 
 現時点ですでに全個体群が遺伝的に攪乱
されている魚種として，日本在来のコイが挙
げられる．すでに純系が失われたとはいえ，
攪乱された個体群のゲノムには在来遺伝子
も残されており，将来的には選択的交配によ
って，限りなく在来個体群に近いものが復元
できる可能性も残っている．そのための基礎
として，本研究ではコイをモデルケースとし
たゲノム中の在来遺伝子と外来遺伝子のマ
ッピング技術の開発を行う． 
 
４．研究成果 
（1）日本産純淡水魚の遺伝的攪乱の全体像
の把握． 
 
 日本産淡水魚の遺伝的撹乱の全体像を明
らかにするためには，各魚種の遺伝的解析に
よる系統地理が明らかになっている必要が
ある．本研究課題では，既存の報告の無い種
を中心に日本列島における各魚種の系統地
理解析を行い，オイカワ，カマツカ，カワバ
タモロコ，イチモンジタナゴ，ヒガイ属，ア

カザについて論文として公表した．その他，
約 10 種についてデータは得られたが未公表
（学会発表のみを含む）に留まっている． 
 こうしたデータを用いて，日本産淡水魚の
分布撹乱状況の全体像を把握するために，
Watanabe (2012)における日本列島の淡水魚
類の分布地域区分に基づいて，各地域におけ
る在来／外来分布の状況を既存文献および
研究代表者・分担者の研究結果を参考に整理
した． 
 分布状況は，次の４カテゴリーで表した． 
 
0：分布せず 
1：自然分布 
2：自然分布だが他地域からの移入あり 
3：移入分布 

 
カテゴリー２については，同種もしくは交

雑可能な近縁種が人為的に移入しているこ
とが知られている地域とした． 
 

 

図 1 Watanabe (2012)の地域区分図． 

 
 情報を整理した対象種は，琉球列島産を除
く 123 分類群の淡水魚とした．各分類群は，
分類学的に種として記載されているものだ
けでなく，「同種」とされていても遺伝的に
大きく分化した地域系統が存在する場合は，
それらを分類群として扱った． 
 情報を整理した結果，123 分類群中の 36 分
類群で，在来分布域の地域間での移殖や，交
雑可能な近縁種の移入が生じていることが
明らかになった．なお，Watanabe (2012)の
地域区分内での移殖については情報が不足
しているために，現段階では検討していない． 
 こうした分布撹乱の生じている 36 分類群
の中でも，Watanabe 2012 の「地域」内に，
一つでも移入事例があるものを，その地域で
移入が生じているとした場合，その分類群の
自然分布域全てに移入が生じているものが
12 分類群（ニッポンバラタナゴ，スイゲンゼ



ニタナゴ，コイ，オイカワ EJ，オイカワ KY，
モツゴ，シナイモツゴ，ゼゼラ濃尾平野，ゼ
ゼラ九州，カマツカ C，ハリヨ，トウカイヨ
シノボリ）確認できた．これらの分類群は，
その全体が遺伝的に撹乱されるリスクにさ
らされている． 
 
（2）遺伝的攪乱の危機的状況のランク分け． 
 
 分布する全ての「地域」で同種・近縁種の
移入が生じているものを“遺伝的絶滅危惧
種”とした場合，その「地域」内での純系個
体群の置かれている状況によって，さらに危
機的状況のランクを分けることができると
考えられた． 
 本研究課題以前の既報告において，すでに
コイ（Mabuchi et al. 2008）とゼゼラの濃
尾平野個体群及び九州個体群（堀川ほか 
2007；堀川・向井 2007）は，ほぼすべての
個体群が外来個体群の移殖によって攪乱さ
れていることが示されていた．このように純
系が残っていないと考えられるものは，「遺
伝的絶滅」と考えることができる． 
 オイカワ EJ 系統（東日本系統）は，関東
地方から伊勢湾周辺地域に在来の地域系統
だが，ほぼすべての生息地に琵琶湖産アユ種
苗に混入したオイカワ WJ 系統（西日本系統）
の侵入が生じており，ごくわずかな生息地に
しか在来の純系個体群は残されていないと
考えられた（詳細は後述）．このような分類
群は，「遺伝的絶滅危惧 I 類」と仮にカテゴ
ライズできる． 
 残りの危機的状況の 8 分類群については，
地域的には移入が生じているものの，在来個
体群と考えられるものも，ある程度残されて
いるため，「遺伝的絶滅危惧 II 類」と仮にカ
テゴライズできる． 
 現状では，日本産淡水魚の遺伝的撹乱の現
状の大まかな全体像を把握し，遺伝的撹乱の
危機的状況をレッドリストを参考にした形
でカテゴライズできた．しかし，各魚種の詳
細な現状については不明な点も多く，追加デ
ータが必要とされる． 
 
（3）攪乱度の高い魚種における在来個体群
の特定． 
 
 日本列島全体でのおおまかな状況は既存
の情報からでも把握できたが，各地域内にお
ける外来遺伝子の分布の詳細を明らかにす
るためには，相当な調査努力を必要とする． 
 そこで，環境 DNA 等の検出にも応用可能な
リアルタイム PCRを用いた SNPジェノタイピ
ングを，ドジョウと外来種のカラドジョウの
識別，およびオイカワ EJ 系統と WJ 系統の識
別と定量のために開発した，いずれの場合も，
ミトコンドリアDNAの部分塩基配列をターゲ
ットとした．その結果，どちらも個体から抽
出したDNAのジェノタイピングには成功した
が，環境水や複数個体のサンプルを混ぜ合わ

せたDNA溶液中に含まれる複数系統の定量化
は出来なかった．オイカワについては，EJ と
WJ の塩基配列の差がやや小さく，琵琶湖産の
WJ ハプロタイプの塩基配列が非常に多様だ
ったため，ジェノタイピングのためのプライ
マーの設計が難しいという問題があった． 
 個体の採集やDNA抽出の省力化は今後の課
題だが，キレックスなどを用いた簡易抽出
DNA を用いて，濃尾平野におけるオイカワの
外来遺伝子の検出をSNPジェノタイピングに
よっておこなった．濃尾平野の木曽三川（36
地点）および庄内川水系（7地点）の 1318 個
体について解析した結果，木曽三川で外来遺
伝子が見られなかったのは3地点のみであり，
ほぼすべての場所で外来遺伝子が見られる
ことがわかった．庄内川水系は 7地点中 3地
点でしか外来遺伝子が見つからなかったこ
とから，在来個体群が残っている可能性が高
いことが明らかになった． 
 

 

図 2 濃尾平野におけるオイカワの外来遺伝子の侵入率

（Kitanishi et al. 未発表）．丸は木曽三川，四角は庄

内川水系．白抜きは外来遺伝子が検出されなかった地点

で，外来遺伝子の頻度が高いほど赤に近い色で示してい

る． 

 
 
 オイカワ以外の魚種については，通常の塩
基配列決定法によって濃尾平野産のカワヒ
ガイ，アブラボテ，タモロコ属，トウカイヨ
シノボリについて外来のmtDNAの分布を調査
し，複数地点での外来遺伝子の侵入を確認し
たが，在来 mtDNA のみの地点が多数残ってい
た．しかし，三重県多気町内のトウカイヨシ
ノボリについて PCR-RFLP によって 4 地点の
ため池から採集した 96 個体の mtDNA を調べ
たが，3 地点は他のヨシノボリ類の mtDNA を
持つ個体が分布していた． 
 関東地方のモツゴについても，20 地点 200
個体の mtDNA を PCR-RFLP によって判別した
が，東日本在来系統の mtDNA のみの場所は 3



地点だけであった． 
 
 
（4）遺伝的攪乱侵攻予測モデルの開発． 
 
 外来種の侵入の予測モデルおよび，在来種
の保全地域選定のために，外来種の影響を検
討した．その応用として上記のオイカワの外
来遺伝子侵入に関連する環境要因を予測し
た．その結果，水系による違いが大きく影響
しており，木曽三川と庄内川で外来オイカワ
の侵入圧が異なることが示された．それ以外
の要因として，外来遺伝子の頻度はダムがあ
ることによって高まることが示唆された． 
 
（5）すでに攪乱されてしまった種のゲノム
解析 
 
コイをモデルにしてゲノム全体での在来

遺伝子と外来遺伝子の判別をおこなうため
のマーカーの取得をおこなった．公表されて
いるコイのゲノムシーケンスを基礎として，
琵琶湖産のほぼ日本在来系統と考えられる
コイ4個体について次世代シーケンサを用い
てゲノムのリシーケンスを行った．琵琶湖産
コイのゲノム中に浸透した外来遺伝子の分
布と，選択的交配によって外来遺伝子を除去
できるかどうかについては，今後の研究課題
となる． 
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