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研究成果の概要（和文）：絶滅危惧魚種「リュウキュウアユ」の保全策提案に不可欠な，メタ個体群構造を解明
するために，生態調査と遺伝分析を行った．生息地の奄美大島の各河川について，在・不在，個体数や，河川環
境データを解析した．結果から，ソースとシンク河川からなるメタ個体群のうち，流量が小さい小規模河川はシ
ンクとなり，流量が大きくてもソース河川から距離が離れると個体群の維持が難しいことが分かった．
1992-2017年の個体について大規模マイクロサテライトDNA分析を行った結果，奄美西部の河川間は遺伝的に均一
だった．一方，奄美東部では，住用湾流入河川間は遺伝的に均一であるが，そのやや南方の河川は遺伝的に異な
ることが分かった．

研究成果の概要（英文）：A good understanding the metapopulation structure of an endangered species 
can provide essential insight for planning its conservation. The fish Ryukyu-ayu consists of 
endangered populations on the island of Amami Oshima. To examine the metapopulation structure of 
this fish, we conducted ecological survey and genetic analysis. Generally, a metapopulation consists
 of a source population and surrounding sink populations. Our logistic regression analysis clearly 
showed that the small river with low flow rate is the sink river. It was also indicated that when 
the relatively large river with high flow rate was distant from the source river, the river was 
difficult to maintain population size. A total of 1235 individuals were collected from the island in
 1992-2017 and genotyped using 38 microsatellite DNA markers. We detected subtle but significant 
differentiation among populations of the eastern populations on the island, although the western 
populations were genetically homogeneous.

研究分野：分子生態学

キーワード： 生物多様性　絶滅危惧種　リュウキュウアユ　DNA分析　マイクロサテライトDNA　メタ個体群　河川環
境　保全

  １版
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１．研究開始当初の背景 
 
人類活動の影響による水圏の環境破壊に
起因し，絶滅の危機に瀕した水圏生物が加速
度的に増加するなか，生命科学研究の果たす
べき役割は大きい．生物種の絶滅を回避する
には，基礎的な生態的知見が必須であるが，
それに加えて遺伝情報を利用できれば，より
有効な絶滅回避の提案が期待できるはずで
ある．しかしながら，生態学と分子遺伝学の
包括的研究の結果に基づいて，具体的な種の
保全策・存続手法を提案できた事例は，まだ
まだ多くない． 
本研究では，喪失と変質が深刻化している
淡水生態系において，キー・ストーン種と位
置づけられる魚類，アユ(Plecoglossus 
altivelis altivelis)の絶滅危惧亜種リュウ
キ ュ ウ ア ユ (Plecoglossus altivelis 
ryukyuensis, Nishida 1988) について，そ
の具体的な保全策・存続手法の提案に向け，
生態調査と遺伝分析によるメタ個体群構造
の解析を行う． 
 
(1)危機的状況にある魚種リュウキュウアユ
とその現状 
リュウキュウアユは，沖縄島及び奄美大島 
(奄美)に生息していたが，沖縄島の個体群は，
環境破壊などにより 1970 年代後半に絶滅し
た．現在，奄美だけに残るリュウキュウアユ
の自然個体群もまた，河川改修，環境改変，
ならびに乱獲などによって個体数が激減し
ており，絶滅の危機に瀕している (環境省：
絶滅危惧 1A 類 CR)．生息個体数が最も多いと
みられる奄美東部の役勝川では，過去に 1万
5 千個体が確認されていたものの，ここ数年
間では数千個体しか確認されていない(四宮
2012)．この危機的状況を受け，近年，研究
代表者を含むグループや地元民が協力し，禁
漁期間・河川工事禁止期間の設定や産卵場造
成等，様々な保護対策を講じてきた．さらに，
ここ数年の間に，リュウキュウアユの摂餌生
態や産卵生態，ならびに生息河川の物理環境
調査などの生態研究を行い，リュウキュウア
ユ保全に向けた研究成果を上げてきた (鶴
田ほか 2009, Awata et al. 2012)． 
 
(2)なぜリュウキュウアユ住用湾個体群のメ
タ個体群構造解析を行うのか？ 
遺伝分析に基づくこれまでの研究から，奄
美のリュウキュウアユは，島東部と西部の河
川間で大きな遺伝的分化を示し，各個体群は
遺伝的に独立していることが判明している
(Sawashi and Nishida 1994, Ikeda et al. 
2003, Takeshima et al. 2005)．なかでも，
奄美東部の住用湾流入河川では多くの個体
が観察されるので(四宮 2012)，奄美アユの存
続の鍵を握るのは，東部の住用湾個体群と考
えられる． 
我々の予備的な生態調査から，住用湾に流
入する複数の河川のなかでも，毎年，多くの

産卵が確認できるのは役勝川であることが
わかりつつあり，役勝川における繁殖成功が
個体群の絶滅を左右する可能性が高まった 
(安房田ほか 未発表)．一方で遺伝分析から
は，住用湾流入河川間の，遺伝的多様度の大
小関係が示され，主要産卵河川(ソース)と小
河川(シンク)からなる，メタ個体群を形成し
ている可能性が示唆された(井口ほか 未発
表)．しかしながら，これまでの研究では，
住用湾のソース河川と思われる役勝川の調
査に重点が置かれてきており，ソースとシン
ク関係にあるとみられる複数河川をターゲ
ットにした研究はなく，生態調査と遺伝分析
を合わせたシステマティックなメタ個体群
構造解析は全く行われていなかった． 
 
２．研究の目的 
 
そこで本研究では，絶滅の危機に瀕したリ
ュウキュウアユ住用湾個体群の具体的な保
全策・存続手法の提案に向けて，複数河川を
ターゲットにした生態調査と遺伝分析を行
い，メタ個体群構造の実態を解明する．  
生態調査では，現地調査のデータに基づい
て，河川毎のアユの在・不在や，個体数の年
変動に影響する要因を解析した．生息条件と
して，川の規模（流量や河川長）や，主要産
卵河川からの距離に注目した．遺伝分析では，
1992-2017 年の間に採集された標本について，
大規模マイクロサテライトDNA分析を行った．
特に，2016 年と 2017 年に新規に採集された
標本には，これまで分析されたことのない小
河川からの個体が含まれる．これらの分析結
果に基づいて，奄美大島のリュウキュウアユ
について，ソースとシンク河川からなるメタ
個体群構造を明らかにし，最終的には，その
具体的な保全策について検討する． 
 
３．研究の方法 
 
(1)研究体制と全体の流れ 
 本研究は，総合地球環境学研究所，大阪市
立大学，長崎大学に所属するメンバーにより，
強い協力体制のもとで実施された． 
 総合地球環境学研究所は「研究の総括と遺
伝分析」を，大阪市立大学は「生態調査と遺
伝分析」を，長崎大学は「生態調査」を，各々
重点的に担当した．研究の実施に際しては，
申請時の計画を尊重しながら，サンプリング
や，河川環境調査の状況に応じて，計画の改
良を適宜行った． 
 
(2)生態調査 
 2015-2017 年にかけて，奄美大島を流れる
24 河川を対象に(次頁，図 1)，リュウキュウ
アユの生息状況を調べ，河川の物理環境を測
定した． 
【生息状況調査】各河川について，アユの
在・不在ならびに個体数の調査を行った．
1992 年以降の個体数データは，鹿児島大学の



調査データを引用した (久米ほか 未発表)． 
【河川物理環境測定】アユの在・不在や個体
数を左右する河川の環境要因として，河川流
量，河川長，ダムより下流の河川長のデータ
を測定した．各河川間の連結性も，アユの生
息に関連するとみられるため，河口間の距離
を測定した．以上の測定データに基づいて，
アユの生息に関係している環境要因を明ら
かにするために，一般化線形モデルによる解
析などを行った． 

(3)遺伝分析 
 
1992-2017 年の間に，11河川から採集され
た 1235 個体をサンプルとした（図 1）． 
【サンプル】2016 年に新規に採集されたサン
プルは，成魚の脂鰭など組織の一部から得る
ことで，非侵襲的サンプリングに努めた．
2017 年の採集では，流化仔魚をサンプルとし
た．これら以外のサンプルは，これまでの調
査で採集されたものを用いた． 
【大規模マイクロサテライト DNA 分析】各サ
ンプルから DNA を抽出し，38 マーカーによる
大規模マイクロサテライトDNA分析を行った
(Takagi et al. 1999, Iwata et al. 2006, 
Takeshima et al. 2017)．得られた遺伝子型
データに基づいて，各河川間の遺伝的差異な
どについての解析を行った． 
 
４．研究成果 
 
(1)リュウキュウアユの在/不在及び個体数 
調査した 24 河川のうち，毎年個体が確認
できたのは 14 河川，時折観察できたのは 2
河川，一度も観察できなかったのは 7河川だ
った．東部住用湾内の河川は個体数が多く
（平均 2,000〜16,000 個体），毎年産卵があ
るのに対し，住用湾周辺の小河川では個体数
が少なく（平均 160〜350 個体），年によって
は20個体程度だった．西部の焼内湾内では，
1河川で個体数が最も多く（平均5,000個体），
毎年の産卵が確認できたが，周辺の小河川で
は，個体数はかなり少なかった（平均 30〜
100 個体）． 

 
(2)生息に関わる環境要因 
リュウキュウアユの生息に関係する環境

要因を解明するために，一般化線形モデルに
よる解析を行った．各河川の調査回数に対す
る在の割合と，河川流量，河川長，ダムより
下流の河川長の間には，いずれも統計的に有
意な正の相関関係がみられたが，最も説明力
の高い説明変数は流量であった（図 2）．流量
が多いほど，アユの在の割合は高くなり，流
量が約 0.035 m3/s を下回ると，ほとんど生息
できないことが分かった（図 2）．在の割合が
1 より小さい河川は，シンク河川であると考
えられた．また，東部・西部のいずれにおい
ても，ソース河川と考えられる主要産卵河川
からの河口間距離が遠くなるほど，河川の規
模は小さく，在の割合は減少した。 

(3)河川間の遺伝的差異 
 遺伝分析を行った全個体の遺伝子型デー
タに基づく主座標分析の結果，各個体のプロ
ットは東部と西部で全く重複しなかった（図
3）。この結果から，リュウキュウアユ奄美個
体群は，東部と西部の河川間では遺伝子流動
がないことが再確認された． 

 各河川の対立遺伝子頻度に基づく主成分
分析の結果から，西部の河川間は遺伝的に
均一だった．一方東部では，住用湾に流入す
る各河川は遺伝的に均一であるが，そのやや
南方の河川は遺伝的に異なり，年度によって
も異なることが分かった（図 4）．この河川で

図 1．奄美大島において生態調査を行った
24 河川の地理的位置．このうち黒丸は遺
伝分析個体を採集できた 11 河川． 図 2．リュウキュウアユの生息と河川流量

の関係性． 

図 3．分析した全個体の遺伝子型データに
基づく主座標分析の結果． 

図 4．東部各河川の対立遺伝子頻度に基づ
く主座標分析の結果． 



は，ここ十数年の間に少なくとも一度はアユ
が全く見られなかった年があることから，住
用湾内河川からの移入個体により回復した
ことが示唆される． 
 
(4)リュウキュウアユのメタ個体群構造 
継続的な生態調査と経時的標本の遺伝分
析の融合研究によって，絶滅危惧魚種リュウ
キュウアユのメタ個体群構造を初めて解明
できた（図 5）．流量が小さい小規模河川はシ
ンクとなり，ある程度の流量があっても，主
要産卵河川であるソースからの距離が離れ
たシンク河川は，個体群の維持が難しいこと
が分かった．奄美西部の焼内湾内では，河川
間に遺伝的差異はみられず，閉鎖的湾内にお
ける唯一の主要産卵河川と，個体数が少ない
周辺の小河川からなるメタ個体群を形成し
ているとみられる．一方東部では，住用湾内
河川とその南方河川との間に遺伝的差異が
あり，各々ソースとシンクであると考えられ
た．遺伝的に均一な住用湾内もまた，河川規
模や生息個体数の違いから，ソースとなる主
要産卵河川と，シンクとしての周辺の小河川
から形成されるとみられる． 

(5)保全策の提言 
本研究の成果から，リュウキュウアユを効
果的に保全するには，主要産卵河川の保全に
加えて，メタ個体群全体について保全策を講
じる必要があると言える．特に流量の大きな
シンク河川では，現在は産卵がなくても，一
度産卵に成功すれば，ソース河川の役割を担
うことが可能かもしれない．そのため，この
ような河川では，毎年産卵を行えるように産
卵場造成が効果的である．リュウキュウアユ
仔稚魚の移動分散を考慮すると，稚魚の遡上
期である晩冬〜初春にかけて，河口閉塞対策
など河川遡上経路の確保もまた重要である． 
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