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は じ め に

　オヤニラミ Coreoperca kawamebariは淀川・

由良川以西の本州，四国北部および九州に生

息しており，水質が良く，流れが緩やかな水

域に生息する純淡水魚である（藤田，2015）。

近年，河川改修等の影響により個体数が減少

し，環境省のレッドリストでは絶滅危惧ⅠB

類に指定されるなど，全国的に数を減らして

いる（環境省，2020）。一方，無秩序な放流

により，オヤニラミが本来生息していない水

域での定着が確認され（向井ほか，2013），

また，在来のオヤニラミの生息地への由来不

明の個体の導入により生じる遺伝的攪乱も懸

念されている（清水ほか，2019；山田ほ

か，2020）。

　香川県においてオヤニラミは，土器川・金

倉川水系に以前より生息していると考えられ

ている（大髙・土居，2006）。しかし，現在

では，河川や水路の改修・護岸工事，農薬使

用や家庭排水の流入による水質悪化，ブルー

ギルやオオクチバスなど魚食性外来魚の定着

などにより個体数を減らしており，香川県で

は絶滅危惧Ⅰ類に指定され，絶滅が危惧され

ている（香川県希少野生生物保護対策検討

会，2004）。また，香川県では過去の生息状

況の記録が乏しく，オヤニラミが生息してい

た事実が知られぬまま生息水域から姿を消し

ていることが懸念される。

　今回，国営讃岐まんのう公園・自然生態園

内の逆様池にて，オヤニラミの生息が確認さ

れた。逆様池は湧水を水源として水路により
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土器川と接続するため池で，人の往来が管理

されている環境にある。本研究では，遺伝的

多様性と分化の把握に有用なマイクロサテラ

イトDNAマーカーを用い，土器川，金倉川

および近隣県の生息河川の個体群を対照とし

て逆様池に生息するオヤニラミの由来を明ら

かにすることを目的とした。

方 法

供試魚

　香川県のオヤニラミ供試魚は2020年に逆様

池，金倉川および土器川で採集し，DNA抽

出のために尾鰭を一部切り取り，個体は採集

水域に戻した（図１）。対照標本は清水ほか

（2019）および山田ほか（2020）で用いられ

た徳島県の桑野川水系の本流および県外から

の移入個体が生息しているとみられる桑野川

の支流の南川，福井川，椿川，岡山県の梅木

川，広島県の長田川の計134個体を用いた。

（表１，図１）

マイクロサテライト多型解析

　供試魚からDNA抽出を行い，オヤニラミ

のマイクロサテライト領域を増幅する７マー

カー座（Corpe-10，-11，-14，-15，-18，-20，

-57）（山田ほか，2020）を用いてPCRを行っ

た。PCR産物はDNAシーケンサーを用いて

各個体の増幅断片長多型（アリル型）を決定

した。

　得られた各個体のアリル型をもとに，コン

ピューターソフトウェアGenAlEx 6.5（Peakall 

& Smouse, 2006, 2012）を用いて，遺伝的多

様度を示す平均アリル数（Numberof allele: 

Na），ヘテロ接合度の観察値（Ovserved 

heterozygosity: Ho）および期待値（Estimated 

heterozygosity: He） を 算 出 し た。 ま た，

FSTAT v.2.9.4（Goudet, 2003）を用いて各

標本間のサンプル数の違いを補正した有効ア

リル数を示すアレリックリッチネス（Allelic 

richness; El Mousudik & Petit, 1996）および

近親交配の程度を示す固定指数FIS（Weir & 

Cockerham, 1984） を 算 出 し た。 ま た，

POPTREE 2（Takezaki et al., 2010）を用い

てNei et al.（1983）の遺伝的距離を求め，NJ

法（Saitou et al., 1987）による標本個体群間

の樹形図を作成した。なお，各標本個体群の

結びつきの確からしさについては1000回の任

意抽出によるブートストラップ確率（Bp）

（Felsenstein, 1985）により評価した。マー

カーの多型性の影響を受けないFSTの補正値

F’ST（Hedrick, 2005; Meirmans & Hedrick, 

2011）をGenAlEx 6.5により算出し，P値に対

してボンフェローニ補正（Rice, 1989）を行っ

た。個体のアリル型に基づく集団分けは，

STRUCTURE ver.2.3.4（Pritchard et al., 

2000）を用いて行った。なお，至的な集団数

K は STRUCTURE HARVESTER（Earl & 

vonHoldt, 2012）を用いてΔK（Evanno et 

al., 2005）および尤度LnP（D）を算出した。

結 果

　オヤニラミ10標本群において遺伝的多様性

の程度を示す平均アリル数は1.29～3.00を示

し，有効アリル数は1.28～2.43を示した（表２）。

また，ヘテロ接合度の期待値（He）は0.103

～0.427を示し，固定指数は-0.263～0.727を

示した。

　類縁関係を示す樹形図において，香川県の

逆様池３月，逆様池８月，土器川の３標本群

は遺伝的距離が近い１つの枝にまとまり，同

じ香川県の金倉川は徳島県の南川と同様に単

独で枝を形成した（図２）。一方，徳島県の

桑野川，福井川，椿川の３標本群が１つの枝

にまとまり，岡山県梅木川および広島県長田

川は１つの枝に配置されたが，その遺伝的距

離は離れていた。

　遺伝的異質性の有無を示すペアワイズF’ST

において，香川県の４標本群は他県の６標本

群との間で有意差が示された（表３，F’ST値

0.5332～0.9850，P＜0.05）。一方，香川県の

４標本群内では有意差が示されなかった。ま
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た，他県の６標本群は全ての組み合わせで有

意差を示した（F’ST値0.2585～0.9583，P＜

0.05）。

　アリル型に基づく集団（クラスター）分け

を行う集団構造解析において，至適な集団数

（K）はΔKにおいては２集団（K＝２），尤

度においては６集団（K＝６）が支持された。

K＝２においては，香川県の４標本群は南

川，梅木川および長田川の標本群と同じクラ

スター１への帰属が示された（図３a）。桑野

図１．オヤニラミのサンプリング地点．
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表１．オヤニラミの採集標本データ

県 採集地 採集日 全長（mm） サンプル数

香川県 逆様池３月 2020.3.15 45-75 ５

逆様池８月 2020.8.30 45-80 ５

金倉川 2020.3.22 45-75 ４

土器川 2020.8.30 30-35 ４

徳島県 桑野川 2014.8.3 － 32

南　川 2017.11.19 － 30

福井川 2012 － 13

椿　川 1999 － 11

岡山県 梅木川 － － 12

広島県 長田川 － － 18
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川，福井川および椿川は異なるクラスター２

への帰属が示された。K＝６において，香川

県の逆様池３月，逆様池８月，土器川はクラ

スター１への帰属が示された（図３b）。金

倉川はクラスター２への帰属が示されたが，

クラスター１の組成が１割程度示された。桑

野川はクラスター６への帰属が示され，福井

川および椿川も同じクラスター６への帰属が

示されたが，クラスター２の組成が１割程度

示された。南川はクラスター３への帰属が示

された。梅木川はクラスター５への帰属が示

され，長田川はクラスター４への帰属が示さ

れた。

考 察

　本研究において逆様池より全長の小さい個

体が複数確認された。このことから，逆様池

においてオヤニラミが再生産し，定着してい

ることが示唆された。

　有効アリル数において，梅木川を除くオヤ

ニラミ９標本群は2.0未満の値を示し，解析

に用いたオヤニラミ集団は単型に近く遺伝的

多様度が低い集団であることが示唆された。

また，固定指数において，逆様池８月，金倉

川は高い正の値を示し，強い近親交配が懸念

された。

　香川県の逆様池３月，逆様池８月，土器川

は遺伝的集団解析の結果から，他県の標本群

図２．オヤニラミ標本群のNJ法による遺伝的距離の樹形図．
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表２．マイクロサテライト領域を増幅する７マーカー座を用いたオヤニラミ10標本群の遺伝的多様度

逆様池３月 逆様池８月 金倉川 土器川 桑野川 南　川 福井川 椿　川 梅木川 長田川

サンプル数 ５ ５ ４ ４ 32 30 13 11 12 18

平均アリル数 1.57 1.43 1.29 1.57 1.29 2.14 1.43 1.43 3.00 1.71

有効アリル数
＊

1.57 1.40 1.29 1.57 1.28 1.89 1.42 1.33 2.43 1.45

Ho 0.314 0.114 0.036 0.286 0.156 0.362 0.198 0.156 0.512 0.143

He 0.277 0.166 0.103 0.205 0.138 0.326 0.192 0.133 0.472 0.144

固定指数 -0.023 0.407 0.727 -0.263 -0.114 -0.095 0.009 -0.121 -0.042 0.033
＊
：アレリックリッチネス（基準サンプル数 N＝４），Ho：ヘテロ接合度の観察値，He：ヘテロ接合度の期待値
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とは異なる集団であることが示唆される一

方，同じ香川県の金倉川においては，香川県

の３標本群および他県の標本群と異なる遺伝

的集団構造を有する集団であることが示され

た。清水ほか（2019）は金倉川と土器川のオ

ヤニラミについてミトコンドリアDNA調節

領域の塩基配列解析を行い，異なる２クレー

ドに含まれた３ハプロタイプを検出し，香川

県のオヤニラミでは集団の一部に非在来の遺

伝子をもつ個体が侵入していることを示し

た。本研究において同一水系である逆様池２

標本群と土器川は遺伝的にきわめて近く，金

倉川が離れていた結果は，前者の標本群が香

川県の在来オヤニラミ集団，金倉川の標本が

非在来のオヤニラミ集団である可能性が高い

と考えられる。他県の標本群と香川県の標本

群の類縁関係が示されなかったことは，絶滅

危惧種であるオヤニラミ集団が個体数を減ら

す過程で生じる遺伝的多様性の減退により，

それぞれの個体群間の遺伝的差異が際立つこ

とになったためと考えられる。一方，他県の

標本群との類縁関係が示されなかったこと

は，香川県で示された２つのクラスターのど

ちらも侵入集団である可能性も考えられる。

今後，京都府や福岡県といった他県のオヤニ

ラミ標本群をさらに対照として用い，香川県

表３．オヤニラミにおけるペアワイズFʼST値のマトリックス

逆様池３月 逆様池８月 金倉川 土器川 桑野川 南　川 福井川 椿　川 梅木川 長田川

逆様池３月 1.0000 0.3330 1.0000 0.0045 0.0045 0.0045 0.0135 0.0090 0.0045

逆様池８月 0.1053 0.3600 1.0000 0.0045 0.0045 0.0180 0.0090 0.0045 0.0045

金倉川 0.8688 0.9097 1.0000 0.0045 0.0090 0.0360 0.0360 0.0180 0.0270

土器川 0.0360 0.1009 0.8792 0.0045 0.0045 0.0270 0.0315 0.0090 0.0045

桑野川 0.8959 0.8990 0.9850 0.9101 0.0045 0.0045 0.0045 0.0045 0.0045

南　川 0.5332 0.7142 0.9197 0.6730 0.9337 0.0045 0.0045 0.0045 0.0045

福井川 0.8691 0.8686 0.9807 0.8845 0.3484 0.9166 0.0090 0.0045 0.0045

椿　川 0.8906 0.8944 0.9850 0.9063 0.6539 0.9292 0.2585 0.0045 0.0045

梅木川 0.8133 0.8560 0.9434 0.8402 0.8833 0.7879 0.8577 0.8763 0.0045

長田川 0.8717 0.8925 0.9809 0.8767 0.9583 0.9181 0.9446 0.9561 0.7829

FʼST値を下段に，P値を上段に表記。P値は9999回の順列に基づく。太字はP＜0.05を示す。

図３．STRUCTUREによるオヤニラミ個体および個体群の集団分け．a. K＝２，b. K＝６．
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のオヤニラミにおける在来・非在来をより明

確にすることが求められる。

お わ り に

　逆様池２標本群と土器川は遺伝的にきわめ

て近く，金倉川の標本群は遺伝的に離れてい

たことから，現時点では香川県のオヤニラミ

については土器川およびまんのう公園逆様池

の個体を一つの保全単位，金倉川の個体を別

の保全単位として維持・管理すべきであろう。

今後，逆様池におけるオヤニラミ生息につい

ての情報収集や逆様池と土器川との接続水路

について調査・保全する必要がある。
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