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研究成果の概要（和文）： 
 ３年間にわたり、京都市賀茂川でオオサンショウウオ属を捕獲し、mtDNA、アロザイム、マイ
クロサテライトを分析し、結果を総合判定したところ、日本型、中国型、雑種第１代、戻し交
雑による雑種第２代と推定される個体数は、それぞれ 1 (1.2%)、0（0%）、25（28.7%）、61（70.1%）
となった。賀茂川におけるオオサンショウウオの遺伝的汚染は極限に達していて、純粋な日本
産は絶滅寸前状態にある。 
研究成果の概要（英文）： 
 Over three years, giant salamanders were captured at Kamogawa, Kyoto City, and studied 
for their genetic variation in mtDNA. allozymes, and microsatellite genes. When all 
results were combined, Japanese, Chinese, F1, and F2 or back-crossed individuals 
accounted for 1 (1.2%),0（0%）, 25（28.7%）, and 61（70.1%）, respectively, in number. 
Genetic pollution of the Japanese species by alien Chinese species is at its maximum and 
the Japanese species is now immediately before extinction. 
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１．研究開始当初の背景 

 オオサンショウウオ科 Cryptobranchidae

のオオサンショウウオ類は東アジア産のオ

オサンショウウオ属 Andrias２種、北米産の

ア メ リ カ オ オ サ ン シ ョ ウ ウ オ 属

Cryptobranchus１種の現生３種を含む。 オ

オサンショウウオ属の２種、中国産のチュウ

ゴクオオサンショウウオと日本産のオオサ

ンショウウオは、現存する最大の両生類とし

て有名であり、それぞれ最大全長 200cm と

150cm に達すると言われる。 
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 オオサンショウウオ属のこれら２種は日

本、中国の両方において生息地の破壊による

個体群の衰退が危惧され、国内のレッドリス

トに掲載され、国内法によって保護されてい

る。それらはまた、 IUCN のレッドリストに

絶滅危惧 II類(オオサンショウウオ) と絶滅

危惧 IA類 (チュウゴクオオサンショウウオ)

として掲載され、ワシントン条約付属書 1 

にも掲載されている。 

 賀茂川は京都市北部の山地に始まり、市の

東部を南へと流れる淀川水系の１支流であ

る。賀茂川の上流部はオオサンショウウオの

生息地として有名である。しかし、最近の

我々の研究によって賀茂川上流部に導入さ

れたチュウゴクオオサンショウウオが分布

することが明らかになり、２種間で交雑の進

んでいることが予想された。この状況は当初、

濃褐色の体に、より淡い色の大きな斑紋をも

つ異様な体色のオオサンショウウオの発見

と、それに続くミトコンドリア DNA に基づく

遺伝解析に端を発する。残念ながらチュウゴ

クオオサンショウウオをオオサンショウウ

オから外見だけで区別することは、極端な体

色をもつ個体以外は困難であり、この状況を

理解している者はいなかった。 
 
２．研究の目的 

 チュウゴクオオサンショウウオの導入は、

生息場所と餌を巡っての競争、交雑による遺

伝汚染を通して、賀茂川とその周辺の河川に

生息するオオサンショウウオにとって、大き

な脅威となっていることは間違いない。在来

種と移入種の現況を把握し、オオサンショウ

ウオの保全方策をたてるために、我々は賀茂

川において野外調査と遺伝解析を行った。 

 
３．研究の方法 

 2009 年 6 月から 2010 年 10 月にかけて、

14 回にわたり、賀茂川上流部（庄田橋から

厳島神社まで）において野外調査を行った。

夜間に餌入りトラップを８箇所（雲が畑に５

箇所、大岩、発電所、庄田橋に各１箇所）に

設置し、２～４時間後に回収した。目視調査

は主に、サンショウウオが活動する夜間に行

い、河川内を踏査して成体を探した。同時に

石起こしによって幼生を探した。2010 年の１，

２月には河床の落ち葉を掬うことによって

新生孵化幼生を採集した。 

 幼生を除き、捕獲されたサンショウウオの

すべてに PIT tags を挿入し、計測（体各部

の長さと体重）を行い、遺伝解析のための組

織サンプル（尾鰭の小片）を採取した。これ

らに加え、京都市職員によって捕獲された６

個体（2009 年 10 月 13 日、2010 年 7月 12, 14, 

21 日捕獲）についても調査を行った。遺伝解

析が終了するまではサンショウウオを京都

大学で飼育し、その後、純粋のオオサンショ

ウウオは捕獲場所に放逐した。雑種は兵庫県

の日本ハンザキ研究所に移送し、栃本所長の

好意により、そこで飼育されている。 

 遺伝解析にはミトコンドリアDNA (mtDNA)、

アロザイム、マイクロサテライトの３マーカ

ーを使用した。mtDNA は系統および個体群遺

伝研究で広く用いられている。Matsui et al. 

(2008) は、オオサンショウウオとチュウゴ

クオオサンショウウオの間でミトコンドリ

アのチトクローム b (cytb) 遺伝子の塩基配

列分化度が 6%に達することを明らかにして

いるので、これら両種を区別することは容易

である。しかし、ミトコンドリア DNA は母系

遺伝するため、オオサンショウウオとチュウ

ゴクオオサンショウウオの間での交雑を検

出することができない。一方、アロザイムと

マイクロサテライトは両親由来の核マーカ

ーであり、雑種検出に用いることができる。 

 DNA シーケンスに際しては、標準的なフェ

ノールークロロホルム抽出法を用いて尾鰭



 

 

の組織からゲノム DNA を抽出した。チトクロ

ーム b 遺伝子をポリメラーゼ連鎖反応法

（PCR）によって増幅した。シーケンスには

ABI 3100 ないし ABI 3130 自動シーケンサ

ー装置を用いた。 

 アロザイム分析では冷凍された尾鰭組織

について、標準的な水平澱粉ゲル電気泳動と

染 色 法 を 用 い 、 glucose-6-phosphate 

isomerase (GPI) と malate dehydrogenase 

(MDH)の２遺伝子座の遺伝型を調べた。 

 マイクロサテライト分析では、AJ034, 

AJ037, AJ044 の３遺伝子座を調べた。これら

のマーカーは京都大学大学院農学研究科の

井鷺教授によって開発されたものである。こ

れらの遺伝子座を Qiagen Multiplex PCR キ

ット を用いて特異的に PCR 増幅した。マイ

クロサテライト対立遺伝子を GENESCAN と 

GENOTYPER プログラムを用いて ABI3100 自動

シーケンサー装置で解析した。 

 
４．研究成果 

 

(1)研究結果 

 賀茂川上流からサンショウウオ 87 個体

（56 変態個体と 31 幼生）を捕獲した。サ

ンショウウオの全長は 4.4 cm から 131cm で

変態個体の平均値は 85.5cm であった。 

 捕獲されたサンショウウオ全個体につい

て、mtDNA のハプロタイプ、アロザイム２遺

伝子型、マイクロサテライト３遺伝子座を決

定した。mtDNA には賀茂川産に２型があり、

１つの型は 62 個体に見られ、近隣河川（京

都市桂川、三重県青山川）産のオオサンショ

ウウオのものと同一であった。他方、残りの

25 個体の型はチュウゴクオオサンショウウ

オのものと一致した。 

 アロザイム解析では調査された２遺伝子

座に２対立遺伝子が見られたにすぎなかっ

た。Matsui et al.（未発表）はオオサンシ

ョウウオ属２種の間で、完全（GPI）ないし、

ほぼ完全に異質（MDH）の対立遺伝子組成の

存在を見出している。オオサンショウウオは

GPI 、MDH ともに‘a’ 型で示される単一の

対立遺伝子をもつ。一方、チュウゴクオオサ

ンショウウオは GPI では ‘b’ 型のみを、

MDH では‘a’ 、 ‘b’ 両型をもつ。ただ

し MDH(a) の頻度は低い。Contrasting to low 

genetic diversity in オオサンショウウオ

属２種それぞれの遺伝的多様性の低さとは

対照的に、賀茂川産個体群はオオサンショウ

ウオのもつ対立遺伝子 (GPI[a] と MDH[a])

だけでなく、チュウゴクオオサンショウウオ

で優勢な対立遺伝子(GPI[b] and MDH[b])を

ももっており、高度のヘテロ接合を示した。 

 マイクロサテライト３遺伝子座の対立遺

伝子頻度の解析では、オオサンショウウオ個

体群（三重、京都丹波、園部、桂川）は３遺

伝子座すべてが単型で、単一の対立遺伝子

（AJ034 遺伝子座の対立遺伝子 205、AJ037 遺

伝子座の対立遺伝子 111、AJ044 遺伝子座の

対立遺伝子 148）を共有していた。例外的に

三重産個体群では AJ044 遺伝子座が固有の

対立遺伝子 144 に固定されていた。チュウ

ゴクオオサンショウウオはオオサンショウ

ウオに比べ、高度な多型性を示し、オオサン

ショウウオと共有する対立遺伝子頻度は低

かった。賀茂川産個体群は高度に多型であり、

オオサンショウウオ個体群に固有の対立遺

伝子が優勢であったものの、チュウゴクオオ

サンショウウオに見られる対立遺伝子をも

っていた。アロザイム解析の結果と同様に、

賀茂川産個体群ではヘテロ接合度 も高かっ

た。 

 これらミトコンドリア DNA、アロザイム、

マイクロサテライトのデータを総合して賀

茂川産サンショウウオを純粋のオオサンシ

ョウウオ、純粋のチュウゴクオオサンショウ



 

 

ウオ、雑種に区分した。この際に、近隣河川

のオオサンショウウオと同一の対立遺伝子

組 成 （ GPI[a], MDH[b], AJ034[205], 

AJ037[111], AJ044[144 または 148]）をも

つものを純粋なオオサンショウウオ、一つで

もチュウゴクオオサンショウウオのもつ対

立遺伝子をもつものを雑種とした。純粋なチ

ュウゴクオオサンショウウオと考えられる、

オオサンショウウオのもつ対立遺伝子を欠

く個体は検出できなかった。雑種サンショウ

ウオはさらに、F1 雑種（オオサンショウウオ

とチュウゴクオオサンショウウオの子孫第

一世代）) と、F2 ないし戻し交雑個体（F1

どうしまたは F1 と親種間の子孫）に区分さ

れた。GPI とマイクロサテライト３遺伝子座

でヘテロの個体を F1 雑種、残りを F2 ないし

戻し交雑個体（F2/BC）と考えた。 

 遺伝解析の結果、純粋のオオサンショウウ

オ と判定されたものはわずか１個体（1.2%）

であり、純粋のチュウゴクオオサンショウウ

オは検出できなかった。残りの 86 個体

（98.8%）は雑種と考えられ、25 個体（28.7%）

は F1、61 個体（70.1%）は F2/BC と判断さ

れた。オオサンショウウオ、F1、 F2/BC それ

ぞれの変態後個体比率は 1 (1.9%), 24 

(44.4%), 29 (53.7%)、幼生の数と比率は 0, 

1 (3.1%), 32 (96.9%)であった。純粋のオオ

サンショウウオは賀茂川の支流である静原

川で見つかったもののみであり、賀茂川本流

産のオオサンショウウオはすべてが雑種で

あった。F1、F2/BC 雑種ともに賀茂川に広く

分布していたが、F1 雑種成体は上流部に生息

する傾向が見られた。 

 賀茂川産純粋オオサンショウウオは

75.5cm で変態個体全体の平均サイズよりも

小さかった。F1 雑種は幼生１個体を除き、

変態個体のみに見られた。他方、F2/BC 雑種

はほぼすべてのサイズクラスに広く見られ

た。F1 雑種と F2/BC 雑種の間には大きさの

違いは見られず、最大個体（131cm）は F2/BC

雑種だった。 

 

(2)賀茂川におけるオオサンショウウオの現

況 

 特異な体色をもつ個体の発見と、チュウゴ

クオオサンショウウオと同一の mtDNA ハプ

ロタイプの確認によって、チュウゴクオオサ

ンショウウオの賀茂川への移入のあったこ

とが明確に示された。さらに、オオサンショ

ウウオは極度に遺伝的多様性が低いにもか

かわらず、この個体群のアロザイムとマイク

ロサテライトのマーカーには広範な遺伝的

多様性が見られ、それはチュウゴクオオサン

ショウウオのみに見られる allelesを共有す

ることによることが解明された。これらの結

果は、在来のオオサンショウウオと移入され

たチュウゴクオオサンショウウオの間で交

雑が生じ、雑種個体群が確立され、分布を拡

大していることを強く示唆した。 

発見された F1および F2/BC 雑種の変態個体

の大部分は全長 60-110cm の大きさをもち、

性的成熟に達していることは疑問がなかっ

た。さらに、ほとんどの幼生は F2/BC と推定

された。これらの結果は、賀茂川における毎

年の繁殖は雑種によってなされていること

を強く示唆している。F2/BC が性的成熟に達

している可能性と、飼育下におけるオオサン

ショウウオの性的成熟年齢が約 10 年である

ことを考えると、サンショウウオ２種の交雑

は数十年前の、たぶん 1970 年代の中国国交

正常化後に始まったものと思われる。 

 賀茂川本流では導入された純粋のチュウ

ゴクオオサンショウウオと思われる個体を

確認できず、雑種のみが確認された。チュウ

ゴクオオサンショウウオはこの河川に 1970

年代に導入されたと考えられるので、本来の



 

 

導入個体は死滅したものと思われる。確認さ

れた唯一の純粋オオサンショウウオは支流

である静原川で発見された。このことから、

賀茂川本流では純粋なオオサンショウウオ

の数は極度に少なく、絶滅に向っていること

が推測される。 

 

(3)チュウゴクオオサンショウウオと雑種検

出のための簡単で正確な手法 

 従来、我々はチュウゴクオオサンショウウ

オおよび雑種を検出するために mtDNAとアロ

ザイムを用いてきた。しかし、遺伝子座が少

なく、組織を入手することが困難な点（比較

的多量の新鮮な組織が必要）に問題があった。

本研究ではそれらに加えて、マイクロサテラ

イト３遺伝子座マーカーを用い、これらのマ

ーカーの組み合わせによって精度の高い結

果を得ることができた。遺伝マーカーの組み

合わせを雑種検出精度から見ると、mtDNA+ア

ロザイム+マイクロサテライト、mtDNA+マイ

クロサテライト、mtDNA+アロザイム+、 mtDNA

のみ、の順で低下した。F1 と F2/BC の数は

異なったものの、雑種と推定された個体数は、

mtDNA+アロザイム+マイクロサテライトと

mtDNA+マイクロサテライトで同じであった。

この結果は、雑種を検出するだけなら mtDNA 

とマイクロサテライトの組み合わせで十分

であり、アロザイム解析の手間を省くことが

できることを示すものである。F1 を F2/BC

から区別するための検出度は低下するが、こ

の簡便な方法は、非侵襲的なサンプリングが

可能となり（ゲノム DNA を鰭、皮膚の小断片

ないし粘液から抽出できる）、遺伝解析もよ

り短時間で行えるので、有利と考えられる。 

 

(4)オオサンショウウオの保全方策 

 本研究によってオオサンショウウオの賀

茂川個体群が極度の脅威を受けていること

が解明された。移入されたチュウゴクオオサ

ンショウウオとの雑種化を通しての遺伝子

汚染により、支流には純粋なオオサンショウ

ウオの個体群が残っている可能性はあるも

のの、賀茂川に生息する純粋なオオサンショ

ウウオはほとんど消滅しつつある。賀茂川に

おいてオオサンショウウオを保護するため

には、できるだけ速やかに雑種サンショウウ

オを除去する必要がある。同時に 純粋のオ

オサンショウウオを捕獲し、域外保全するか、 

雑種の侵入していない他の河川に放逐する

必要がある。それらに加えて、チュウゴクオ

オサンショウウオとその雑種の分布拡大を

阻止することも重要である。それらは近隣の

河川に人為的ないし、偶然に拡散する可能性

が高いからである。 

      この研究から、賀茂川においてオオサ

ンショウウオが明らかに危機的状況にある

ことが証明された。しかし、近隣河川におけ

る状況は未だ調査されておらず不明である。

今後は賀茂川について、より詳細な野外調査

を続けるとともに、雑種の分布拡大状況を把

握するために、調査範囲を賀茂川支流、桂川

など近隣生息地にまで広げていく必要があ

る。そのためには国（文化庁、環境省）およ

び、京都府、京都市と連携していく必要があ

る。 
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