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1. はじめに 

 

日本列島は，世界の中でも種多様性と固有性が高く 1，陸地面積は世界の陸地面積の 0.3%に

も満たないものの，生物の種多様性における「世界的ホットスポット」であるとして扱われてい

る 1-5．日本列島は，大部分がユーラシア大陸から離裂した「大陸島」要素で構成され，加えて伊

豆諸島や小笠原諸島のような「海洋島」要素も含まれる島嶼群である．日本列島は，南北に長い

弧状列島で亜寒帯から亜熱帯を縦断し，本州中部の高山帯では寒帯の気候帯にも位置付けられて

いることもあり，複数の生物地理区（バイオーム biome）を跨いでいる．また，列島を貫く脊梁

山脈の存在も大きく，本州中部の広域においては，3,000m 超の標高差を有する．また，アジアモ

ンスーン気候の影響や後述するような日本海の形成（日本列島が大陸から離裂したこと）により，

日本列島全域において湿潤な環境（豊富な水環境）が維持されている．特に水生生物に関しては，

種多様性の高さに加えて大きなバイオマス（現存量）を有することも大きな特徴の一つである． 

日本列島の多様性の高さは，様々な要因が複合的に関連しあっている 1, 4, 5．特に，日本列島

の周辺では世界的にも稀な 4 枚の地殻プレートがぶつかり合う地域であり，激しい地殻変動の影

響を受けてきた．その影響により，日本列島の形成史はとても複雑で，東北日本と西南日本がそ

れぞれ独立してユーラシア大陸から離裂したとする「観音開き型離裂説（”double-door” opening 

model）」が提唱されている 6（図 1.1）．この説によると，2,000 万年前頃までは日本列島の原型と

なる陸塊はユーラシア大陸の東縁に位置していた．その後，中新世中期に海洋プレートの沈み込

みにより大陸辺縁の分離が活発化し，日本海盆が開いたことで日本海が形成された 7, 8（図 1.1B）．



特に，1,600～1,500 万年前の時代が，より激しい運動であったとされ，このころの東北日本は小さ

く分断された飛島状の島嶼群であったとされている 6（図 1.1B）．このように大陸から離裂するよ

うにして日本列島の原型が形成されて以降も東北日本と西南日本の間は深い海峡で隔たれ，1,500

～500 万年前の期間に堆積物や火山噴出物がこの間を埋めていたとされる（図 1.1C）．このように

できた地層のエリアは「フォッサマグナ Fossa Magna」と呼ばれ生物相形成や集団構造，そして遺

伝構造にも大きな影響をもたらしてきたと考えられている．実際に，フォッサマグナ地域を境と

する種分化や種内の遺伝系統分化は，多くの生物種群において報告されている（水棲昆虫のオオ

シロカゲロウ Ephoron shigae9; チラカゲロウ Isonychia japonica10; オサムシ類のマイマイカブリ

Damaster blaptoides11; 原始的な魚類（無顎類）のスナヤツメ Lethenteron sp.12； コイ科魚類のカマ

ツカ Pseudogobio esocinus13; 両生類のアカハライモリ Cynops pyrrhogaster13）． 

また，日本列島は複雑な形成史をもつことだけでなく，今なお激しく地殻変動が生じている

世界的スケールにおいても極めて興味深い地史・地形を有する地域である．地殻変動などの地質

学的なイベントは，生物多様性や遺伝構造に大きな影響を与える 14-16．例えば，山岳形成やそれに

伴う河川形成などの物理的な障壁の形成によって，生物の分散（遺伝子流動）が妨げられること

により，異所的種分化を駆動する 17-19．また，河川の形成や流路の変更はその地域に生息する生物

に大きな影響を与える．これらの分集団化による集団サイズの変化や分集団内で独自の進化を遂

げることは遺伝的多様性にも大きな影響を与える．つまり，激しい地殻変動を経験してきた日本

列島は，生物集団がどのように地殻変動の影響を受け，その結果としての生物多様性の変遷を究

明するのに好適な地域であると言える 4, 5． 

このような背景から，日本列島において，分子マーカーを用いた分子系統地理学的研究が様々

な生物種群において展開されてきた．近年では，河川棲の生物に焦点をあてた研究も注目を集め

ている．水生生物は水域に依存的に生活する．特に，陸生生物が面的な移動が可能であるのとは

対照的に，河川棲の生物は河川に沿った「線」的な移動に強く制限される．また，河川上流域か

ら下流域へと向かう分散は比較的容易であるものの，下流域から上流域へ向かう分散は困難であ

る 20．さらに，河川内の上流－中－下流の流程においては，生物が棲息する場（ハビタット）の

環境要因も劇的に変化する．結果として，特定の流程に適応した生物種群が流程分布する傾向が

強い．源・上流域に適応した種群は中・下流域に適応した種群と比べて集団サイズが小さく，遺

伝的浮動の影響を受けやすい．また，源流域は下流域に比べハビタットが孤立・散在的となりが

ちであり，限定的なパッチ状の集団構造をとる傾向が強いと考えられる 20-23．そのため，比較的近

隣の集団間においても遺伝子流動は生じ難く，遺伝的固定化がおこりやすく 24-25，過去の地形・地

史の影響を強く反映した遺伝構造を保持していることが多い． 

純淡水魚類は，一生を淡水域に依存するため，水系を跨ぐような移動・分散は難しい．水系

を跨ぐような移動分散には，河川の氾濫などによる下流域の接続や，「氷期－間氷期サイクル」に

伴う海水準の変動による近隣水系同士の河口域での接続，地殻変動による河川争奪などの流路変

更があげられる．淡水域に依存し，通常は「線」的な移動分散に制限されるような水生生物にと



って，水系を跨ぐような接続は重要な移動分散イベントの一つであると考えられる．また，上・

中流域に適応する純淡水魚類は，下流域が接続されたとしても，隣接する水系への分散は生じ難

く，河川争奪などの地史イベントは重要な移動分散イベントの一つであると言える．そのため，

地殻変動による影響を強く受けると考えられ，淡水魚類は地史と生物の分布形成を追究する最適

なグループである 26．河川争奪とは，ある河川が他の河川の流域を奪う現象をいい，山岳の隆起

や谷の侵食などによって河川の上流域が隣接する他の河川に流れ込み，流路を変えることをいい，

河川争奪によって分水嶺を超えた分散生じる 26．前述したが，日本列島は地殻変動が近年におい

ても活発に生じており，河川争奪などの地質学的イベントと遺伝構造の関連を究明する上で最適

なフィールドである． 

ハゼ科に属するカワヨシノボリ Rhinogobius flumineusi（図 1.2）は，主に河川上・中流域の瀬

環境に生息する純淡水魚類である．日本列島固有種であり本州（西部）・四国・九州（北部）のほ

か，壱岐島や五島列島（福江島）などの島嶼にも生息し，従来，日本海側では常願寺川以西，太

平洋側では富士川水系以西の分布とされてきた．おそらく，この分布域は前述した日本列島の形

成史に強く影響を受けているものと考えられる．カワヨシノボリの形態は，近縁種のトウヨシノ

ボリや他種とよく似ているが，カ

ワヨシノボリがやや上流域に適

応しており，さらに他種より大卵

を産み，胸びれ条数が短い傾向に

あるなど，生涯淡水棲としての適

応した特徴を有する．さらに，先

行研究から遺伝的な地域性がみ

られることが示唆されている（向井ら，未発表）． 

近年では自然分布域外の多摩川や相模川，狩野川などからも発見され，分布域の不連続性な

どから人為的な移入である集団が報告されている．そんな中，これまでの調査において，これま

でに報告のなく，さらに日本海側の自然分布域の水系から大きく東側である千曲－信濃川水系の

支流からカワヨシノボリが確認され，人為的な移入であると考えてきた 27．しかし，天竜川水系

と千曲－信濃川水系の分水嶺周辺地域は，日本列島の中でも活発な地殻変動を経験してきた地域

であることが知られており，前述した日本列島の生物を東西に大きく２分する糸魚川-静岡構造線

や日本列島を南北に分ける本邦最大断層である中央構造線のほか，近年にも活発に活動している

牛伏寺断層，伊那谷断層，境峠断層，木曽山脈西縁断層帯など極めて地殻変動が激しい地域であ

る．これらのことから，千曲－信濃川水系のカワヨシノボリが自然分布集団である可能性が考え

られる． 

保全の観点から，新規に発見された千曲－信濃川水系集団が自然分布集団であるか，人為移

入集団であるかについて調べることの意義は大きく，保全対策も大きく異なってくる．自然分布

であった場合は，カワヨシノボリの最東端集団であり，分布の縁に分布する集団の絶滅のリスク



は他集団より高いく，保全の観点においても極めて重要な集団であり，保全対策が急務である．

一方で，人為移入集団であれば，日本在来種ではあるものの，国内外来種として知られ，本来生

息しない地域に移入されたり，異なる遺伝的背景の集団が移入されることで，在来集団などと競

合し生態系を乱したり，遺伝子汚染が生じてしまい，近年に問題となっている．そのため，レッ

ドリストの対象からは外れてしまうため，自然分布集団であるか，人為移入集団であるかについ

ては，極めて重要である．また，その移入元を特定することで，さらなる人為移入を防ぐなどの，

今後の保全対策に関する指針に関する情報を提供できると考えている．これまでの研究において，

千曲－信濃川水系のカワヨシノボリと近隣水系にあたる木曽川・天竜川・富士川水系の自然分布

する集団と形態形質を比較検討した結果， 天竜川水系の集団とよく似た形態形質をもつことが示

唆されている．しかし，自然分布なのか，またその詳細な起源などについては明らかにすること

ができなかった． 

 

2. 研究の目的 

 

新規発見された千曲－信濃川水系のカワヨシノボリの起源推定に関して，従来の分布域外で

あることから人為的な移入であると考えられてきた．しかし，水系内の複数の支川に孤立・散在

的に分布していることや，近隣水系との形態形質の比較，そして対象地域の地質学的特徴などか

ら，地殻変動による河川争奪の可能性が示唆された．そこで，分子マーカーを用いてより詳細な

千曲－信濃川水系集団の起源を追究する．河川争奪による自然分布集団であるか，もしくは人為

的な移入であるかについて調べる．自然分布集団であった場合は，カワヨシノボリの最末端地域

集団であることから保全対象として，再検討する必要がある．また，河川争奪などの地質学的イ

ベントの影響を強く受けている可能性が高いことから，世界的にも激しい地殻変動の影響を受け

る中部地方において，河川争奪による純淡水生物の影響を追究することで，生物の分布拡大イベ

ントの基礎的な知見を蓄積できると期待される．河川争奪によって分水嶺を跨いでの分散は，純

淡水生物の分布域拡大イベントとして極めて重要な要素である．一方で，人為移入集団であった

場合は，前述した通り，今後の保全対策に関する指針に関する情報を提供できると考えている．

さらに，在来か外来かについて分子マーカーを用いて判断する一般性の高いモデルケースとなり

得る基礎的な知見を蓄積する．河川管理において，保全対策の対象とする地域の生物種が在来で

あるのか，外来であるかについては極めて重要な要素である．また，近年日本の他地域からの移

入に関しても国内外来種として扱われることが多くなってきているが，それを判断することは難

しい．そこで，本研究では人為移入であることが明らかな多摩川集団のサンプルも加え，さらに

水系内の遺伝構造や日本広域における系統学的位置付けについて自然分布集団と人為移入集団の

間においてを比較・検討することで，一般化し，河川管理における重要な基礎的知見を蓄積する

ことを目的とする． 



3. 方法 

3.1 研究材料および試料からのゲノム DNA の抽出 

千曲－信濃川水系のカワヨシノボリの起源推定を実施するために，千曲-信濃川水系の６支川

7 地点から，近隣水系の天竜川水系の 8 地点，木曽川水系 2 地点，富士川水系 1 地点，神通川水

系 2 地点，人為移入集団である多摩川水系から 1 地点，そして，西日本も合わせて 30 地点におい

てカワヨシノボリを採集した（表 3.1; 図 3.1）．採集したサンプルは，その個体の生存に影響しな

い程度に鰭の一部を採集し，99.5%アルコールで固定し，信州大学理学部の東城研究室へ持ち帰っ

た（実験終了後，同室に保管）． 

 

3.2 遺伝子解析 

固定試料を実体顕微鏡下で解剖し，採集した鰭の一部を摘出し，全ゲノム DNA を抽出・精製

した．全ゲノム DNA 抽出および精製に関しては，DNeasy Blood & Tissue Kit （QIAGEN, Hilden）

を用い，製品のプロトコルに準じて行った．この全ゲノム DNA を鋳型に mtDNA DNA cytochrome 

c oxidase subunit I（COI）領域と NADH dehydrogenase subunit 5（ND5）領域を解析した．PCR の酵 

素には rTaq（TOYOBO，大阪）を用い，また PCR 増幅には Program Temp Control System PC350 サ

ーマルサイクラー（Astec，福岡）を用い，[mtDNA ND5 領域: 5’- GGT CTT AGG AAC CAA AAA 

CTC TTG GTG CAA- 3’と 5 ‘- AAG GCT GTG AAT GAT GGA GC -3’28, 29; mtDNA COI 領域 : 5’- TCA 

ACC AAC CAC AAA GAC ATT GGC AC -3’と 5’- TAG ACT TCT GGG TGG CCA AAG AAT CA -3’30]

のプライマーセットをそれぞれ利用した.．mtDNA ND5 領域の PCR では，94℃で 1 分間のプレヒ

ート後，｢94℃で 1 分間の熱変性，60℃で 1 分間のアニーリング，72℃で 1 分間の伸長｣を 1 サイ

クルとする反応を 30 サイクル行った後，72℃で 7 分間のファイナルエクステンションを行い，4℃

で保存した．mtDNA COI 領域の PCR は，94℃で 2 分間のプレヒート後，｢94℃で 1 分間の熱変性，

68℃で 1 分 30 秒間のアニーリングと伸長｣を 1 サイクルとする反応を 30 サイクル行った後，72℃

で 7 分間のファイナルエクステンションを行い，4℃で保存した． 

PCR 産物の精製には ExoSAP IT（GE Healthcare, Buckinghamshire）または Illustra  ExoStar（GE 

Healthcare, Buckinghamshire）を用い，シーケンス反応においては BigDye Terminator v1.1 Sequencing 

Kit（GE Healthcare, Buckinghamshire）を用いて蛍光ラベリングを行った．これらの反応には，Applied 

Biosystems 2720 サーマルサイクラー（Applied Biosystems, California）を用いた．この後，ABI 3130, 

または ABI 3130xl DNA Analyzer （Applied Biosystems, California）を用いて塩基配列を解析した．

シーケンス後の塩基配列については，ソフトウェア CLC Genomics Workbench（Filgen，名古屋）

を用いて，アセンブリとアライメント作業を行った．解析サンプル間の塩基配列のアライメント 

 



表3.1 ヨシノボリの採集地点の情報     

地点 GPS  集団 系統 

長野県松本市清水 36.23547  137.97718  ？ 1 

長野県松本市村井町南 36.17390  137.96653  ？ 1 

長野県松本市井川城 36.22533  137.96443  ？ 1 

長野県東筑摩郡生坂村下生坂 36.45571  137.96371  ？ 1 

長野県東筑摩郡生坂村東広津 36.47059  137.93849  ？ 1 

長野県安曇野市明科中川手東栄町 36.35912  137.93596  ？ 1 

長野県安曇野市穂高北穂高 36.34852  137.90538  ？ - 

長野県上伊那郡辰野町上島 36.01877  137.97247  自然分布 1 

長野県伊那市狐島 35.83593  137.96068  自然分布 1 

長野県下伊那郡高森町山吹 35.56783  137.89582  自然分布 - 

長野県下伊那郡泰阜村温田 35.33444  137.83775  自然分布 1 

長野県飯田市座光寺 35.52251  137.86973  自然分布 1 

長野県飯田市松尾上溝 35.50563  137.85264  自然分布 1 

長野県諏訪郡富士見町富士見御射山神戸 35.92578  138.21261  自然分布 - 

長野県茅野市金沢青柳 35.94363  138.19608  自然分布 - 

静岡県浜松市天竜区春野町堀之内 34.95822  137.90652  自然分布 1 

長野県木曽郡木祖村薮原 35.94825  137.77866  自然分布 2 

長野県木曽郡大桑村野尻 35.68294  137.64810  自然分布 2 

岐阜県高山市上切町 36.16969  137.22758  自然分布 2 

山梨県甲斐市宇津谷 35.68684  138.47498  自然分布 3 

富山県富山市楡原 36.53878  137.22474  自然分布 Rk 

京都府南丹市美山町盛郷 35.33109  135.56622  自然分布 3 

三重県亀山市山下町 34.85522 136.41874 自然分布 3 

奈良県吉野郡東吉野村木津川 34.39821  135.99275  自然分布 3 

兵庫県西宮市山口町上山口 34.82700  135.24225  自然分布 - 

岡山県岡山市北区建部町吉田 34.84322  133.92408  自然分布 - 

岡山県久米郡美咲町江与味 34.94311  133.80027  自然分布 3 

島根県江津市桜江町江尾 34.92911 132.32544 自然分布 2 

広島県庄原市東城町帝釈宇山 34.88806 133.19033 自然分布 Rk 

山口県美祢市秋芳町嘉万 34.31593 131.29374 自然分布 2 

高知県高知市薊野 33.58756  133.55535  自然分布 Rk 

愛媛県東温市井内 33.75616  132.92352  自然分布 3 

福岡県田川郡香春町鏡山 33.67024  130.87912  自然分布 Rk 

熊本県水俣市久木野 32.17502 130.51939 自然分布 Rk 

鹿児島県南さつま市金峰町白川 31.42230 130.37142 自然分布 Rk 

鹿児島県鹿屋市上高隈町 31.52310 130.83404 自然分布 Rk 

東京都西多摩郡日の出町平井 35.74008  139.26128  人為 2 

Rk, Rhinogobius kurodai;  

 

    

 



 

にはソフトウェア Clustal W31 および MEGA ver. 6.0632 を用いた．整列した塩基配列を基に，ソフ

トウェア DnaSP v4.033 を用いてハプロタイプとジェノタイプを決定した．ハプロタイプ多様度 34

（h）およびヌクレオチド多様度 35（π） に関しても，DnaSP v4.0 を用いて計算した. 

核遺伝子の解析に関して，鋭敏な分子マーカーを用いた解析手法であるマイクロサテライト

を用いて，より詳細な遺伝構造や移動分散経路の推定を実施した．マイクロサテライトは，生物

のゲノム中に存在する反復配列で，数塩基単位の繰り返し配列（simple sequence repeat; SSR）を解

析する手法で，個体識別や親子判定などにも用いられるような多型を多く含む領域とされている．

しかし，多型を多く含むため，種ごと（もしくは近縁種ごと）にマーカーの設計が必要とされる

などの難点がある．そんな中，魚類に関しては汎用性の分子マーカーが開発されており 36，本研

究ではこの先行研究において開発されているマーカーの中からハゼ科魚類で増幅に成功している

マーカーを選抜した．抽出した全ゲノム DNA を鋳型に 5 座位のマイクロサテライト領域を 2 つ

のマルチプレックス反応（Multi1: Orla12-160, Orla16-32, Orla17-260; Multi2: Orla19-162, Orla21-231）

を用いた実験をデザインし，PCR 法によって増幅した．PCR の酵素には KOD FX Neo（TOYOBO，

大阪）を用い，あらかじめタグ配列をつけたプライマーとそのタグに特異的に結合する蛍光物質

[カスタム蛍光プライマーの 6-FAM，HEX，NED，PET（Applied Biosystems, California）]を用いて

実施した． PCR 増幅には Program Temp Control System PC350 サーマルサイクラー（Astec，福岡）

を用いた．全ての領域の PCR では，94℃で 2 分間のプレヒート後，｢98℃で 10 秒間の熱変性，58℃



で 30 秒間のアニーリング，68℃で 30 秒間の伸長｣を 1 サイクルとする反応を 30 サイクル行った

後，68℃で 5 分間のファイナルエクステンションを行い，4℃で保存した．得られた産物を ABI 

3130xl DNA Analyzer （Applied Biosystems, California）を用いて解析し，GenMapper ( Applied 

Biosystems 社 )を用いてアリルサイズの決定を実施した． 

 

3.3 系統解析 

ミトコンドリア遺伝子に基づく系統解析は，ソフトウェア MEGA ver. 6.0632 を用いて計算し

た．最尤法 [Maximum likelihood (ML) 法 37] による分岐図を作成した．また，系統解析の結果に

基づいて区分された各クレードを対象に，ハプロタイプ多様度およびヌクレオチド多様度を

DnaSP v4.033 により算出した．遺伝的距離の算出には，ソフトウェア MEGA ver. 6.0629 を使用した． 

核遺伝子（マイクロサテライト）に基づく系統解析は，検出されたアリル型をもとに，集団

の遺伝構造を推定するために Structure 2.3.4 41を用いて K=2, 3 の場合について解析した．しかし，

本研究の解析で得られたアリルにほとんど変異がなく，遺伝構造を推定することができなかった

ため，集団解析に関しては実施しなかった． 

 

3.4 潜在的な分布地域の推定 

カワヨシノボリの現在の分布域（河川水辺の国勢調査の採集地点と本研究の調査地点）から，

MAXENT 3.3.342を用いて潜在的な分布範囲を推定した． 

 

4. 得られた成果 

 

4.1 千曲-信濃川水系集団の系統学的位置付け 

カワヨシノボリ Rhinogobius flumineus の分布域の広域から採集したサンプルを用いて，系統

解析を実施した（図 4.1-4.3）．その結果，mtDNA ND5，COI 領域共に，3 つの系統に分かれること

が明らかとなった（図 4.2-4.3）．ブートストラップ値の低いノードも見られるが，２つの領域にお

いて同様の傾向を示した．系統 1 は，千曲－信濃川水系と天竜川水系から検出された．つまり，

新規発見した千曲－信濃川水系は，天竜川と遺伝的に近縁な集団であることが明らかとなり，天

竜川水系起源であると考えられる．系統 2 は，木曽川水系と神通川水系，揖斐川，野洲川水系な

どから検出され，さらに，人為的移入集団である多摩川水系の集団は全て系統 2 の木曽川水系や

揖斐川水系集団と同一の遺伝子型が検出され，多摩川水系からの多型は一切検出されなかった．  



 

 

 

最後に，系統 3 は富士川水系，瀬戸川水系，そして西日本集団の各水系から検出される結果とな

った．また，系統内においては基本的に水系ごとに分化しており，水系を跨ぐ自然分散は稀であ

ることを示唆する．そんな中，千曲-信濃川水系集団が天竜川水系と単系統群を形成したことから，

少なくとも集団の起源は天竜川であることが示唆される． 

 

4.2 千曲-信濃川水系集団内の遺伝構造 

千曲-信濃川水系集団と天竜川水系の集団の系統内の遺伝構造に関して，はじめに，天竜川下

流域の集団と千曲-信濃川水系と天竜川水系上流域との間で，明確に遺伝的に分化した．天竜川は，

一般的な河川とは異なる特殊な河川として知られている．天竜川は，上流部の伊那・飯田盆地の

平地上の地形から天竜峡の渓谷状地形を通り，下流部の浜松市の平地へと流れている．系統１内 

表4.1 水系ごとのmtDNA ND5に基づく遺伝的多様性 

 n H h π GD 

千曲-信濃川水系 12 2 0.530  0.0006  0.001  

天竜川水系 15 5 0.476  0.0025  0.003  

木曽川水系 6 2 0.533  0.0006  0.001  

富士川水系 4 2 0.667  0.0007  0.001  

多摩川水系 6 1 0.000  0.0000  0.000  

n, サンプル数; H, ハプロタイプ数; h, ハプロタイプ多様度; π, ヌク

レオチド多様度; GD, 遺伝的距離 



 

においては，この天竜峡を境とした遺伝的分化が観察された．一方で，渓流千曲-信濃川水系と天

竜川水系上流域との間では明確な遺伝的分化は検出できなかったものの，千曲-信濃川水系独自の

単系統群は観察された．また純淡水魚であるカワヨシノボリは，頻繁に水系間を跨ぐような分散

は難しいことが示唆されたたと考えられるため，水系ごとの遺伝的分化の程度や多様性について

を比較した（表 4.1）．また，西日本集団に関してはサンプル数が少ないためこの解析からは除外

した．その結果，千曲-信濃川水系の遺伝的距離や遺伝的多様性が，自然分布集団である他水系と

同程度であった．一方で，人為移入集団である多摩川水系の遺伝的多様性が著しく低く，遺伝的

多型は検出しなかった．つまり，人為移入集団の場合，遺伝的多型がみられなかったり，遺伝的

多様性も著しく低い．そんな中，千曲-信濃川水系集団は遺伝的多様性も従来の自然集団と同程度

であり，さらに，独自の単系統群も認められた．これらのことから，千曲-信濃川水系集団は人為 



 

移入ではなく，自然分散した集団である可能性が高い．天竜川と千曲-信濃川水系との間で明確に

遺伝的分化していないことから千曲-信濃川水系と天竜川との間で，移動・分散し，分断化してか

ら長い時間が経過しておらず，比較的近年の地史イベントであると考えられる． 

 

4.4 マイクロサテライト解析 

自然分布集団である可能性は明らかにすることができたが，どれくらいの時期に生じた分散

イベントであるのか，また一度起こった分散か複数化起こった分散イベントか明らかにできてい

ない．また，従来の分布範囲から天竜川水系から千曲-信濃川水系への分散が推定されるが，遺伝

的構造からは，千曲-信濃川水系から天竜川水系への分散も否定できない．これらのことから，よ 

 



 

り鋭敏な分子マーカーを用いた解析を実施するために，マイクロサテライト解析を試みた．しか

し，先行研究で用いられてきたマイクロサテライトマーカーでは，カワヨシノボリの地域差を検

出できる領域は検出されなかった（図）．今後，マイクロサテライトマーカーを開発することで，

より詳細な分布拡大イベントについて究明できると期待される． 

 

4.5 結論 

これまでの解析の結果，千曲-信濃川水系集団のカワヨシノボリは，形態形質からもミトコン

ドリア遺伝子に基づく系統解析の結果からも天竜川水系起源であることが明らかとなった．また，

人為移入水系集団と比べて明らかに遺伝的に分化し，その程度が自然集団の遺伝的分化に相当す

ることも明らかとなった．さらに，千曲-信濃川水系集団独自の系統も検出されたことから，自然

分布集団である可能性が高いと考えられる．もちろん，天竜川水系から何度も人為移入した可能

性や，人移入した際の遺伝的ソースが高く，それらの遺伝子型が偶然天竜川から検出されていな

い可能性も考えられる．しかし，本研究における結果から総合的に，本研究では自然分布集団で

あると結論した．さらに，イワナの集団構造からニッコウイワナは信濃川水系に分布し，ヤマト

イワナは天竜川に分布しているが，千曲-信濃川水系の源頭部にニッコウイワナが分布している 43．

これは，本研究で対象としたカワヨシノボリと同様の傾向を示している．イワナは，源・上流域

に適応した純淡水棲魚類であり，同様の地史の影響を受けた可能性が高い．今後，同様のハビタ

ットに生息するようなカジカやニジマスなど複数種を対象とすることで網羅的な解析ができると

考えている．つまり，地殻変動による河川争奪が生じたことで，分散イベントが生じたと考えら

れる．もちろん，分散イベントが起こったとしても，分散した先に適した環境がなければ，生き

ていけなかったり，繁殖に成功せず無効分散となる．本研究では，カワヨシノボリが自然分布す

る地点情報とそこの環境データから潜在的な分布範囲を Maxent 3.3.3 を用いて推定した（図 4.5）． 



その結果，千曲-信濃川水系は潜在的に適した地域であると推定された．さらに，本研究で用いた

マイクロサテライト領域では不十分ではあったが，マーカー開発を行うことで，近年の遺伝子流

動を検討できるような解析を実施し，天竜川から千曲川への移動が生じた時期に関しても推定す

ることで，より詳細な千曲-信濃川水系集団の起源について究明できると期待される． 

 

 

 

5. 河川事業等の推進に寄与することが期待される効果 

 

本研究では，新規に発見されたカワヨシノボリが自然分布集団であるか，人為的移入集団で

あるかを判断する上でのモデルケースとなる研究となり得る．河川管理において，そこに生息し

ている生物が在来集団（在来種）であるのか，人為的な移入集団（外来種）であるかは，極めて

重要な課題である．特に，今回注目したカワヨシボリは，日本列島に在来の種であるが，日本国

内での人為的な移入が知られ，地域によっては国内外来種として報告されている．同一種であっ

たとしても，地域ごとにその遺伝的な背景や異なる進化史を持っている可能性があるため，日本

在来種であったとしても，他地域への生物の移動には細心の注意が必要である．近年問題となっ

ている有名な事例として，アユやイワナ，ニジマスを放流によって在来集団の系統が他地域集団

の系統と交雑してしまい，純粋な在来系統が失われてきた．また，ホタルに関しては，西日本と



東日本との間で遺伝的に分化しているだけでなく，配偶行動などに用いる明滅パターンも異なっ

ており，研究者によっては繁殖隔離が生じているとも言われている．しかし，同一種とみなされ

ているため，西日本系統の集団が東日本の各地域に移入され，在来集団系統を追いやっている事

例が多数報告されている．しかし，蛍のように明確に区別できる場合は判断しやすいが，判断が

難しいことが多い． 

本研究では，遺伝子解析や，多角的な解析から在来集団であるか，人為移入集団であるかを

判断し，そして分子マーカーを用いた集団の正体について判断するための基準となる基礎的な知

見を蓄積することができた．人為移入集団である多摩川水系は，地理的に大きく離れた木曽川集

団と同一の遺伝子型が検出された．また，解析したサンプルが全て同一ハプロタイプで構成され

ていた．これらのことから，木曽川水系の集団，もしくは木曽川水系と近縁な遺伝子型ももつ集

団（本研究では未検出）から人為的に移入されたと考えられる．なぜなら，純淡水魚でありため

広域な分散が頻繁に生じ流とは考え難く，またカワヨシノボリは遺伝的にも地域性が見られるた

め，地理的に大きく離れた集団と自然分散によって同一遺伝子型が検出さる可能性は低い．さら

に遺伝的多様性がゼロ（全て同一の遺伝子型）であることから，これまでの知見どおり人為的な

移入で間違いないと考えられる．一方で，千曲-信濃川水系は天竜川水系と同一系統であることが

明らかとなったが，千曲-信濃川水系独自の系統も存在する．また，自然集団と同程度の遺伝的多

様性が検出されたことも合わせると，天竜川から千曲-信濃川水系への分散が生じ，独自の進化を

経験している．もちろん，天竜川からこの系統が採集できていないサンプリングエラーの可能性

や，天竜川からの移入時の遺伝的多様性が高かった可能性は否定できないが，形態形質と遺伝的

解析，そして，地形・地史などを総合的に判断して，本研究では自然分布集団である可能性が高

いと結論した．つまり，ミトコンドリア遺伝子を解析することで，その集団の遺伝構造，系統学

的位置付け，遺伝的多様性，そしてこれらのデータに合わせて形態形質も比較することで，総合

的に判断することが重要であると考えられる．また，本研究において解析した生態ニッチモデリ

ング解析は，現在の分布傾向から，環境的に（気候データに基づいて）どのような地域に適応で

きるかについて推定した．もちろん，気候データのみを扱っているため，分布していない地域に

も分布可能性が推定されるが，それらの地域でも気候的には生存できると考えられる．さらに，

過去の潜在的な分布範囲や未来（どれだけ温暖化が進行するか）における分布推定も可能な技術

となっており，河川管理においても重要な解析の一つになり得ると考えている． 

さらに生物の移動・分散に関して，より詳細な解析を実施するために，本研究ではマイクロ

サテライト解析を実施したが，先行研究で開発されたマイクロサテライトマーカーでは，地域差

に関しての情報は得られなかった．今後カワヨシノボリ独自の分子マーカーを開発することで，

どの程度の時代に千曲-信濃川水系集団が形成され，その後，水系間でどの程度移動が生じていた

かを詳細に明らかにでき，精度の高い判断基準の策定が期待できるだろう．さらに，マイクロサ

テライトマーカーを開発することで，水系内での生物の移動・分散についても推定することが期

待される．保全対策の策定に際して，生物の生涯の移動範囲や，世代ごとにどの程度移動するの



か推定することで，その生物を保全する際にどの程度の範囲や，どの程度の環境を整備する必要

があるかなどの詳細な対策案を提示できると期待される．また，進化生物学的知見に関しても，

水生生物の移動・分散範囲を推定することで，より詳細な進化史を追究することができるものと

考えられる． 
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