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緒言 

生物の多様性とは，景観，生態系，種，遺伝子の 4段階からなる概念である（Noss 1990）．

現在，地球上の生物多様性は人間活動の影響により急速に減少しており，絶滅，もしくは危

機的な状況に置かれている種が多く存在する．実際，現在の状況は過去に地球上で起こった

5度の大量絶滅に匹敵することから，第6の大量絶滅とも呼ばれている（Leakey & Lewin 1995）． 

生物の多様性を損失させる最大の要因は造成など人為的な開発により生息域が失われるこ

とで，これに次いで外来生物の定着がある（Wilcove et al. 1998）．外来生物の移動は人間の活

動によるもので，意図的な移植放流に加えて，非意図的に生じることもある．河川から海洋

に至るまで外来生物の定着による影響があり，特に淡水域における影響が深刻である（Mills et 

al. 1994）．河川や湖および池など淡水域における魚類の移植は，遊魚や漁業資源の管理および

保全対策など様々な目的で行われてきた（Gozlan 2010）．その結果として，被食や生息域を巡

る競争を介した生態的な撹乱や（McDowall 2006），在来個体群や近縁種と交雑することで遺

伝的特性が失われたりする（Allendorff et al. 2001），さらに，寄生虫や病気の伝染などもある

（Gozlan et al. 2005, 2006）．したがって移植は在来および移植される集団の遺伝的および生態的

特性を考慮した上で実施すべきであるものの（Canonico et al. 2005），実際には十分な配慮は行

われていない． 

日本おける魚類の移植は明治時代から始まり，戦前までに国外より 30種以上も持ち込まれ

た．ニジマス Oncorhynchus mykissは 1877年にアメリカから輸入され，その後も複数回にわた

って移植された（丸山ら 1987）．結果的にニジマスは北海道の多数の水系に定着しており（鷹

見・青山 1999），在来のイワナ属 Salvelinusやイトウ Parahucho perryiの産卵床を撹乱したり，生

息場所を競合するなどの問題を生じていることが知られている（Kitano 2004, Morita et al. 2004, 

Nomoto et al. 2010）．1905年にヨーロッパやアジア大陸などから移植されたコイ Cyprinus carpio

も，全国の水系で放流が行われてきた（丸山ら 1987, 松崎 2013）．現在の日本の水域に生息す

るコイの大部分は移入に由来する系統で構成されており（Mabuchi et al. 2008），在来個体群は
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琵琶湖の深層でのみ確認されている（馬渕ら 2010）．2003 年に霞ヶ浦で発生したヘルペスウ

イルスによるコイの大量斃死は，琵琶湖や多摩川などでも瞬く間に蔓延した（飯田 2005）．

さらに，在来個体群の方が耐性が低かったため（伊東・大迫 2006）琵琶湖において死亡した

個体はほとんどが日本の在来群であった（馬淵ら 2010）．内水面における重要種のウナギ属

魚類に関しても，義務放流を目的としてヨーロッパウナギ Anguilla anguilla やアメリカウナギ

A. rostorataがかつては放流されていた（吉永 2019）． 

生物多様性の損失は現実的に日本の河川で進行しており，保全と管理は喫緊の課題である．

生物多様性を維持するにあたっては，（1）生態系の多様性，（2）種の多様性，および（3）遺

伝的多様性の 3つのレベルにおける保全が必要である（McNeely et al. 1990）．このうち，遺伝

的多様性は変動する環境下における種の存続や適応の基盤を担っており，上位の階層の多様

性を支える最も重要な要素である．遺伝的多様性は，同種の個体間において繁殖率，生存率，

行動などあらゆる生活史の形質に差異を生み出す（Frankham et al. 2002）．魚類が成長して繁

殖するまでの過程において，発育段階や環境の変化に応じて生息水域を移す．特定の季節や

生活史段階に対応して定期的に起こる移動は「回遊」と定義される．魚類の回遊は，生活史

の最も重要な要素である繁殖と成長が行われる場所を移動する行動である（塚本 2010）．魚

類の中には淡水域と海水域の間を往復するものがある（通し回遊）（塚本 1994）．この中には，

サケ科魚類 Salmonidaeのように産卵のために河川を上る遡河回遊（anadromous），逆にウナギ

属魚類 Anguilla に代表される産卵のために海へ下る降河回遊（catadromous），そしてアユ

Plecoglossus altivelisのように産卵とは無関係に海と川を行き来する両側回遊（diadromous）が含

まれる．さらに，例えばサケ科魚類では同一種内において河川残留型と降海型の回遊多型が

あり，この決定には複数の要因が関わっている（Quinn & Myers 2004, Rohde et al. 2014）．サケ

科魚類の回遊多型は共通の遺伝子プール内に生じる遺伝的な差異によるものではなく，それ

ぞれの個体の成長に依存した表現型可塑性とされている（Dodson et al. 2013）．このように個

体群が持つ遺伝的特性が様々な環境要因との相互作用によって生み出された表現型の変異性
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こそが真の意味での生物の多様性である．したがって，河川における生物の多様性を維持す

るためには，地域個体群が有する固有の遺伝的特性および表現型を包括的に把握して管理す

ることが望ましい． 

以上の背景のもと，本研究では多摩川の本流から支流を網羅して（図 1-1），魚類の遺伝的

および生態的な特性を明らかにすることを目的とした．まず，（1）上流域と下流域において

遺伝的に異なる個体群により構成されているウグイ属魚類について（Shirotori et al. 2020），成

長や回遊といった生活史特性の違いを検討した．続いて，（2）サケ科魚類，（3）コイ，およ

び（4）カジカ属魚類について，遺伝的および形態的な特性を調べた．さらに，（5）底生動物

相の調査により本水系の生態的な特性を明らかにすることを目的とした調査も実施した． 
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1. 多摩川水系に生息するウグイ属魚類の生活史多型 

1-1．背景と目的 

多摩川には，2種・亜種のウグイ属魚類（ウグイ Tribolodon hakonensisとマルタ Tribolodon brandtii 

maruta）が生息する．ウグイは，沖縄地方を除く日本全国，東アジアの日本海周辺，および

沿海州，サハリンに広く分布するのに対し（Sakai1995, 天野・酒井 2014, Watanabe et al. 2018），

マルタは東京湾から岩手県にかけての太平洋岸で確認されている．ウグイ属魚類はコイ科の

中で唯一の降海型の回遊生態を持つ種を含む．興味深いことに，ウグイは降海型と河川残留

型の回遊多型を有する一方で，マルタは全てが降海型である．さらに，降海型のウグイが河

川へ遡上する時期は地域により異なっており，高緯度域では沿岸域もしくは河川で越冬する

のに対し（Sakai 1995, Katano et al. 2010），低緯度域の個体群は産卵期以外には河川に遡上しな

い（石崎ら 2009, 2010）．一方，こうしたウグイ属のそれぞれの種内における回遊多型がどの

ようにして生じるのかは不明なままである． 

我々は，2017，18年に実施した「都市型河川における魚類の遺伝的多様性（東急財団 研究

助成・学術研究 Vol. 48-No. 337）」において，多摩川水系には遺伝的に異なるウグイ属魚類が

生息することを明らかにした（図 1-2）（Shirotori et al. 2020）．多摩川の全域を網羅した調査に

より採集したウグイ属魚類（n = 450）は，ウグイ（57.1%）とマルタ（42.9%）からなってい

た．一方，遺伝形質と形態形質による分類が不一致となる標本も認められ（3.7%），下流域で

は交雑が生じている可能性が示唆された．また，下流域ではウグイとマルタがほぼ同じ比率

で出現したのに対し，上流および源流域ではウグイのみが認められた．下流域のウグイは遺

伝的多様性は極めて低く，多摩川水系の在来個体群と日本海側を中心とした地域に由来する

個体群が混在していた．また，上流および源流域で共通したハプロタイプは検出されず，多

摩川水系のウグイ個体群は下流域と上流域で遺伝的に異なる集団であることが明らかとなっ

た（Shirotori et al. 2020）． 
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多摩川水系において遺伝的に異なるウグイ個体群が生息していることは，河川残留（上流

域）と降海（下流域）の回遊多型により維持されている可能性が考えられる．また，成長や

繁殖生態にも違いがあるものと予想される．そこで本章ではウグイ属の形態形質の観察によ

る生物学的特性，および耳石の微量元素解析による回遊履歴の推定を行い，生活史特性を詳

細に比較することを目的とした． 

1-2．材料と方法 

材料には，Shirotori et al.（2020）で採集および種査定を行ったウグイ属魚類の標本を用いた

（ウグイ, n = 305; マルタ, n = 193）．解析した標本は，多摩川本流の河口から小河内ダムまでの

流程約 89 kmに 12測点，支流および源流域に 3測点の計 15測点において，本流下流域の 6

測点（河口から 13.3–25.7 km），上流域の 1測点（60.1 km），支流の秋川，および源流域の丹

波川と小菅川の計 10 測点において得られたものである（図 1-1）．また，2018 年 3–5 月に，

多摩川の下流域における計2箇所の産卵床で採集したウグイ属の卵も遺伝子解析した（n = 734） 

まず，全ての標本について標準体長（standard length, SL），全長（total length, TL），および体

重（body weight, BW）を計測した．また，生殖腺の発達が確認された標本（n = 364）につい

ては生殖腺重量（gonadal weight, GW）を測定し，生殖腺体指数（gonad somatic index, GSI）を

求めた． 

雌の標本の一部については 50個の卵径を測定し，また卵重量を生殖腺重量から除して孕卵

数を推定した．さらに，鱗の輪紋を計数することにより年齢を推定し，年間成長率を求めた

（n = 431）．続いて，計 8測点でそれぞれ採集されたウグイ（n = 41）とマルタ（n = 13）の耳

石を微量元素解析に供した．耳石（礫石）を摘出して樹脂に包埋し，表面から中心核までの

距離が 2.0–3.0 µm になるまで研磨した．その後，耳石表面の研磨痕を除きながら中心核を露

出させた．白金-パラジウムコーティングを施したのちに，波長分散型電子線マイクロアナラ

イザー（EPMA）によりカルシウム（Ca）とストロンチウム（Sr）の濃度を測定した．Ca に

対する Srの濃度比を 1000 倍した値を耳石 Sr :Ca比として，耳石核から縁辺にかけての値が 5
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以上の範囲を海水生活期とした．なお，EPMA分析は白井厚太朗 准教授（東京大学大気海洋

研究所）のご厚意によるものである． 

1-3．結果と考察 

ウグイの標準体長は 206.1 ± 110.1 mm（平均値±標準偏差; 範囲, 50–452; n = 238），マルタは

367.4 ± 111.8 mm（53–509; n = 193）で，後者の方が大型であった（図 1-3, 1-4）．一方，マルタ

とウグイの年齢は 1–12 歳と 1–13 歳であり，大きな差はなかった．性成熟したウグイは，下

流域では 7–12歳（269–406 mm; n = 84），上流域と源流域ではそれぞれ 3–9歳（65–183 mm; n = 

34）と 5–9歳（128–238 mm; n = 71）であり，下流域の個体群は高齢かつ大型で繁殖すること

が明らかとなった．また，下流域の個体の最大孕卵数（約 34,000個）は上流域や源流域のそ

れら（それぞれ約 2,400個と 7,000個）と比べて著しく多かった．さらに，平均卵径も下流域

の個体（2.05–2.26 mm）は上流域と源流域のそれら（1.41–2.08 mm）と比べて大きかった．す

なわち，多摩川水系の下流域に分布するウグイはより高齢まで大きく成長してから成熟して

多くの大型の卵を産むのに対し，上流域の個体群は若齢で少量の小型卵を産む繁殖生態を有

することが明らかとなった． 

耳石の微量元素解析により，下流域のウグイ個体群は全てが海洋生活期を有するのに対し，

上流域と源流域のそれらは全てが河川残留型であることが分かった（図 1-5）．すなわち，多

摩川水系の下流域と上流域に広く生息するウグイは，遺伝的な特徴に加えて，生活史も大き

く異なることが明らかとなった． 

下流域において，マルタの最大孕卵数（約 110,000個）は同所的に生息するウグイのそれら

の約 3倍も多かった．一方，マルタの平均卵径（1.67–1.88 mm）はウグイのそれら（約 2 mm）

よりも小型であった．この理由として，2 種・亜種が同所的に生息する下流域においては次

世代の生存と成長を巡る種間競争が生じており，それぞれ異なる繁殖戦略を採った結果と考

えられた．さらに，ウグイが最初に降海する体サイズは 21.3–228.6 mm（0–6歳），マルタでは
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27.4–134.9 mm（0–3歳）と推定され，ウグイの方がより大型に成長するまで河川に留まるも

のと考えられた．  

解析した卵はウグイ（n = 23）とマルタ（n = 625）に分類され，それぞれ 2個と 4個の調

節領域ハプロタイプが検出された．卵の標本から検出されたハプロタイプは，全て成魚の標

本から検出されたもの（Shirotori et al. 2020）に含まれていた．解析したほとんどの卵はマル

タのものであったものの，3月中旬はウグイの卵が 11%を占めており，多摩川においてウグイ

は 3月から繁殖していることが明らかとなった．マルタについては，大部分（81%）の成魚が

属するハプロタイプの卵が 67%を占めていたものの，5月中旬において成魚では 8%と稀なタ

イプのものがほぼ全てを占めた（90%）． 

繁殖期を通してウグイとマルタの卵は同所的に存在したことから，2 種・亜種は同じ場所

で産卵することがわかった（図 1-6）．産卵場の水深は 7–40 cmの幅があったものの，種によ

る違いは認められなかった．一方，マルタの種内で見てみると，特定のハプロタイプがより

深い場所を選択して産卵していた．以上の結果より，ウグイとマルタは繁殖の期間および場

所がほぼ共通していることが明らかとなった．一方，マルタの成魚はウグイのそれらと比べ

て約 1.2倍の体サイズを持つことから，それぞれ異なる水深帯で産卵することにより繁殖隔離

がなされている可能性がある．しかし多摩川の下流域は水量が少ないため，2 種・亜種はよ

り近い場所で産卵することとなり，交雑が起こりやすくなる可能性がある．したがって，多

摩川におけるウグイ属魚類の遺伝的多様性を維持するためには，より複雑な瀬の造成が必要

と考えられた． 
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2. 多摩川水系に生息するサケ科魚類の種組成と遺伝的特性 

2-1．背景と目的 

サケ科魚類 Salmonidae は，河川で産卵して海で成長する遡河回遊魚である．一方，河川で

一生を過ごす生活史多型もよく知られている．世界中で食資源や遊魚の対象として親しまれ

ており，増養殖や移植も古くから行われてきた．日本において代表的なシロザケ Oncorhynchus 

keta は，江戸時代にはすでに新潟県や山形県の河川で産卵場の保護や捕獲規制などが行われ

ていた． 

多摩川におけるサケ科魚類の出現状況をみてみると，1927 年から 2017 年にかけて調査に

おいて 5種が確認されている（東京都水産試験場 1974, 1975, 1981, 1986, 1988, 1991, 1995a, 1995b, 

2003; 東京都島しょ農林水産センター2012, 2013, 2014, 2016, 2018a, 2018b）．最も出現頻度が高い

のはヤマメ Oncorhynchus masou masouで，1972年からほぼ連続して確認されている．一方，ヤ

マメと近縁のアマゴ Oncorhynchus masou ishikawaeは 1974年の春から秋に行われた調査におい

て，上流域で 1 度だけ確認された記録がある（東京都水産試験場 1975）．イワナ Salvelinus 

leucomaenisは 1994 年以降は継続的に生息が確認されている．ニジマス Oncorhynchus mykissは

1970年代に確認された以降はしばらく出現しなかったものの，2000年代からは連続して出現

している．ブラウントラウト Salmo truttaは 2001年の調査においてのみ確認された．以上の 5

種・亜種のうち，ニジマスとブラウントラウトはいずれも北米やヨーロッパからの移入種で

あり，人為的に放流されたものである．すなわち，現在の多摩川において在来個体群の可能

性があるサケ科魚類は主にヤマメとアマゴであるが，これらの分類には問題が残されている． 

ヤマメとアマゴはサクラマス類似種群に属し，他にビワマス Oncorhynchus masou subsp.とタ

イワンマス Oncorhynchus masou formosanusを加えた計 4亜種からなる（細谷 2013）．体側に朱

点が発現するものはアマゴ O. m. ishikawae，ないものはヤマメ O. m. masouとされてきた（大島

1957）．アマゴは神奈川県以西の本州太平洋岸，四国全域，および九州の瀬戸内海流入河川に

自然分布し，ヤマメはアマゴが生息しない北海道から九州に至る広い範囲に分布する（大島，
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1957）．また，ビワマスは琵琶湖のみ，タイワンマスは台湾の北部の大甲渓にそれぞれ生息す

ることが知られている（Iwatsuki et al. 2019）．一方，サクラマス類似種群は分類的位置付けの

合意が得られていない状況にあり，4 亜種の独立性や地理的な遺伝系統の特徴は明らかとな

っていない（Iwatsuki et al. 2019）． 

Iwatsuki et al.（2019）は，サクラマス類似種群 4亜種の生息域全体を網羅してミトコンドリ

ア DNAのチトクローム b遺伝子座の全長配列（1141 bp）を解析し，6つの遺伝的に分化した

グループが存在することを明らかにした．そこで本章では，多摩川水系に生息するサクラマ

ス類似種群を含むサケ科魚類について遺伝的な特性を明らかにして，在来もしくは移入個体

群の判別を行うことを目的とした． 

 

2-2．材料と方法 

2-2-1．採集調査 

多摩川水系の峰谷川，日原川とその源流域（唐松谷），秋川支流の北秋川（檜原村），およ

び養沢（あきる野市）の計 5 測点において，釣りによる採集調査を行った（図 1-1）．その結

果，イワナ（n = 22）およびサクラマス類似種群（n = 26）を採集できた．採集数の内訳は，

峰谷川（サクラマス類似種群, n =14），日原川（イワナ, n =10; サクラマス類似種群, n =8），日

原川源流域（イワナ, n =12），北秋川（サクラマス類似種群, n =1），養沢（サクラマス類似種

群, n = 3）であった． 

採集した標本は，調査現場もしくは研究室において標準体長を計測した．また，鱗を観察

して年齢を査定した． 

 

2-2-2．遺伝子解析 

DNAの抽出には HotSHOT法（Truett et al. 2000）を改変した手法を用いた（Shirotori et al. 2016; 

Tanaka et al. 2016）．少量の筋肉片を 100 µLの 50 mM水酸化ナトリウム溶液中に入れて，95°C
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で 15分間加熱することで組織を溶解した．これに 5 µLの 1 M Tris-HCl（pH 8.0）を加えて中

和した後に，14,000gで 1分間の遠心分離を行って未溶解の組織を沈殿させ，上清を DNA溶

液とした． 

遺伝子解析の対象領域は Iwatsuki et al.（2019）に準じてシトクロム b（cytb）遺伝子座とし

て，PCRにより部分塩基配列（580 bp）を増幅した．イワナの標本には L15285（5´-CCC TAA CCC 

GVT TCT TYG C-3´）および H15915（5´-ACC TCC GAT CTY CGG ATT ACA AGA C-3´），ヤマメ

の標本には cyto-F（5´-RAC ACG ATT TTT CGC CTT TC-3´）および H15915（5´-ACC TCC GAT CTY 

CGG ATT ACA AGA C-3´）のプライマセットをそれぞれ使用した． 

PCR反応液は，1 µLの 10× PCR緩衝液，0.2 mM dNTP，1.5 mM硫酸マグネシウム，0.3 µM

センスおよびアンチセンスプライマ，0.3U KOD-Plus-Ver. 2（東洋紡株式会社），および 1 µLの

DNA溶液を加えて，滅菌水で総量を 10 µLにした．反応には，サーマルサイクラ（Model TP600 

PCR, Takara）を用いた．98°Cで 2分間の加熱後，熱変性を 98°Cで 10秒，アニーリングを 60°C

で 30秒，伸長反応を 68°Cで 60秒を 40回繰り返し，68°Cで 7分間の最終伸長反応を行った．

得られた PCR産物は，0.8%（w/v）のアガロースゲルを用いて 0.5× TBE緩衝液中で電気泳動を

行い，エチジウムブロマイド染色により紫外線照射下で増幅産物の有無を観察した． 

次に，8 µLの PCR反応液に 0.2 µLの ExoSAP-IT（Fisher Scientific）を加え，37°Cで 30分，80°C

で 15分間の処理をすることにより，反応液中の余剰の dNTPとプライマを変性させた．続い

て，ダイタミネーション法により塩基配列を決定した．2 µLの 5× ABI buffer，0.25 µLの BigDye 

Terminator V3.1 Cycle Sequencing Kit（Fisher Scientific），0.25 µMセンスプライマ，および精製した

1 µLの PCR反応液を加えて，滅菌水で総量を 10 µLにした．反応は，96℃で 2分間加熱した

後，熱変性を 96℃で 10秒，アニーリングを 50℃で 5秒，伸長反応を 60℃で 60秒を 40回繰

り返した．反応後，3.5 mM EDTA，80 mM酢酸ナトリウム，70%（v/v）エタノールの存在下で

10分間遮光して室温に静置した後，14,000gで 15分間の遠心分離を行った．沈殿を 70%（v/v）

エタノールで洗浄して塩を除去し，乾燥させた後に 15 µLの Hi-Di Formamideに溶解した．精
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製したラベリング産物は ABI PRISM 3130xl Genetic Analyzer（Applied Biosystems）で解析した．

配列解析ソフト geneious prime（Biomatters）で塩基配列のエラーを修正した後に，配列をアラ

イメントしてハプロタイプを分類した． 

 

2-3．結果と考察 

2-3-1．体長と年齢 

解析したサクラマス類似種群の標本（n = 26）は，いずれも側線に朱点は認められなかった．

サクラマス類似種群の標本の標準体長は 137.2 ± 34.1 mm（平均値±標準偏差; 範囲，88–199; n = 

26）であった．標準体長を採集地点ごとに見てみると，峰谷川では 126.9 ± 30.4 mm（88–177; 

n = 14），日原川では 156.7 ± 29.7 mm（101–188; n = 7），養沢では 199 mm（n = 1），北秋川で

は 119.3 ± 17.7 mm（103–144; n=3）であった（表 2-1）．標本の年齢は 0–3歳であった（1.5 ± 0.7

歳; n=24）．年齢を採集地点ごとに見てみると，峰谷川では 1.3 ± 0.6歳（0–2; n = 13），日原川

では 1.7 ± 0.9歳（0–3; n = 7），養沢では 2歳（n = 1），北秋川では 1.3 ± 0.5歳（1–2; n=3）で

あった． 

イワナの標本の標準体長は 180.6 ± 34.2 mm（122–268; n = 22）であった．採集地点ごとに分

けると，唐松谷では 175.3 ± 30.5 mm（122–243; n = 12），日原川では 187 ± 37.2 mm（138–268; 

n = 10）であった（表 2-1）．標本の年齢は 0–3歳であり（2.0 ± 0.8歳; n=13），唐松谷では 1.7 ± 

0.5歳（1–2; n=3），日原川では 2.1 ± 0.8歳（1–3; n = 10）であった． 

 

2-3-2．サクラマス類似種群の遺伝的特性 

多摩川水系のサクラマス類似種群（n =26）からは，計 3つの cytbハプロタイプ（TAMY1−3; 

それぞれ n =15, 10, 1）が検出された（表 2-1）．これらを Iwatsuki et al.（2019）が明らかにした

cytbハプロタイプと比較してみると，本研究において最も優占して出現した TAMY1ハプロタ

イプは，グループ A（A2, A3），グループ B（B1），グループ C（C1, C2, C4, C6）の配列と完全
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に一致した．一方，TAMY2ハプロタイプはグループ C（C8）のみと完全な一致が認められた．

C8ハプロタイプは多摩川から検出されているハプロタイプであることから（Iwatsuki et al. 2019），

TAMY2ハプロタイプは多摩川の在来個体群の遺伝子型と考えられた（表 2-1）．TAMY3ハプロ

タイプは Iwatsuki et al.（2019）が報告したハプロタイプと完全に一致するものはなかったが，

ユーラシア大陸東部，サハリン，北海道，青森県から検出されたハプロタイプ（Yamamoto et 

al. 2020）と一致することが明らかとなった．本章で解析したサクラマス類似種群の標本群に

おいて，また，多摩川水系のヤマメからはのグループであるグループ D（九州のみで見られ

るヤマメ）やグループ E（典型的なアマゴ），グループ F（ビワマス）と一致するものは検出

されなかった． 

今回の調査で得られた結果において，多摩川に在来の遺伝子型として TAMY2を確認するこ

とができた（表 2-1）．サクラマス類似種群には 6 つの異なる遺伝グループがあり，これまで

認識された 4亜種は独立した単系統として形成した亜種ではない（Iwatsuki et al.; 2019）．4亜

種は厳密な繁殖隔離が存在する独立した集団ではなく，交雑や戻し交雑などを繰り返した後

に生じた 6 つのグループからなり，各地域に特徴的な系統が生き残ったものと考えられてい

る（Iwatsuki et al. 2019）． 

本研究において最も高い頻度で見られた TAMY1ハプロタイプは，Iwatsuki et al.（2019）が

報告した複数のグループと一致し，これらには側線に朱点のあるアマゴとないヤマメのいず

れもが含まれている．また，完全一致したグループ（A3）には台湾に生息するタイワンマス

も含まれる（Iwatsuki et al. 2019）．本研究では部分塩基配列を解析したため，今後は全長配列

の情報を加えることで，TAMY1ハプロタイプの実態が明らかになるものと考えられる．一方，

TAMY2ハプロタイプは多摩川に在来の個体群のものである可能性が高く，このタイプを指標

としてより多摩川水系の広い範囲を調査することにより，在来個体群の生息状況が明らかに

なるものと期待される． 
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2-3-3．イワナの遺伝的特性 

多摩川水系のイワナの標本群（n =22）から検出された cytbハプロタイプは 1つだけであっ

た（IWA1;  n = 21）（表 2-1）．TAMI1ハプロタイプは，利根川水系の上流域において放流履歴

のない支流に生息する個体群から検出されたハプロタイプ（Kubota et al. 2007）と完全に一致

した．一方，このタイプは東日本の複数の孵化場（茨城県，栃木県，福島県，岩手県）で蓄

養された個体群からも検出されていることから（Kubota et al. 2007），IWA1ハプロタイプが多

摩川水系の在来個体群のものかどうかについて直接的な証拠は得られなかった．一方で，多

摩川水系のイワナ個体群は全て同一のハプロタイプグループに属したことから，遺伝的な多

様性は極めて低いことが明らかとなった（表 2-1）．今後，サクラマス類似種群と同様にイワ

ナにおいても分布域を網羅した遺伝的な特性の調査がが行われることで，イワナの地域的特

徴が明らかになるものと考えられる． 
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3. 多摩川水系に生息するコイの形態および遺伝的特性 

3-1．背景と目的 

コイ Cyprinus carpioはコイ科コイ属の淡水魚で，東欧から東アジアにかけて広い範囲に分布

している．かつて，日本の河川に生息するコイはもっぱら中国大陸からの移入個体群とされ

てきた．一方，馬渕らの一連の研究により（Mabuchi 2016; Mabuchi et al. 2005, 2008; 馬渕ら2010），

日本の淡水域には移入個体群と在来個体群が存在し，両者は形態的および遺伝的に判別でき

ることが明らかとなってきた．淡水生態系の遺伝的多様性を維持していくためには，各地域

に固有の個体群を対象とした保全が重要である．そこで本章は，多摩川に生息するコイの形

態的および遺伝的な特性を調べることで，在来の個体群が残されているかどうかを検証する

ことを目的とした． 

3-2．材料と方法 

2020 年 9 月から 12 月にかけて，多摩川水系の計 5 地点において釣りによるコイの採集調

査を実施した（新丸子橋，登戸，中之島，南多摩，奥多摩湖）（図 1-1）．食パンを餌として釣

りにより採集した．調査地点で写真を撮影し，標準体長，全長，体重の計測，および 5–6 枚

の鱗と筋肉組織を採集した後に放流した． 

記録した写真から体高や吻長，および側線鱗数など計 6 形質を測定した．また，鱗の輪紋

を計数することにより年齢を査定した．続いて，ミトコンドリア DNAの調節領域の部分塩基

配列を決定した．DNAの抽出や塩基配列の解析方法は第 2章に準じ，L15927-Thr（5́-AGA GCG 

TCG GTC TTG TAA KCC G-3́）と H690-12S（5´-GCG GAG GCT TGC ATG TGT A-3́）をプライ

マに用いた PCRにより増幅した（約 700 bp）．98°Cで 2分間の加熱後，熱変性を 98°Cで 10

秒，アニーリングを 63°Cで 30秒，伸長反応を 68°Cで 60秒を 35回繰り返し，68°Cで 7分

間の最終伸長反応を行った． 
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3-3．結果と考察 

調査を実施した計 5 測点のうち，3 測点（新丸子橋，登戸，中之島）においてコイを採集

できた（図 1-1, 3-1）．南多摩では魚影は確認できたものの採集できなかった．また，奥多摩

湖では魚影を確認することもできなかった．南多摩に生息する個体群は釣り針のついた食パ

ンだけに食い付かず，奥多摩湖は調査時期が 12月で水温が低下していたため遊泳個体がいな

かったものと考えられた． 

解析した標本の標準体長は，593.9 ± 56.4 mm（平均値±標準偏差; 範囲, 500–680; n = 15）で

あった（図 3-2）．また，体重は 2514.5 ± 867.9 g（560–4,390; n = 13）であった．2個体につい

ては重量計の上限を超えたため測定できなかったが，いずれも 3,000 g以上であった．鱗には

再生輪が多く正確な齢査定はできなかったものの，解析した全ての個体は 4 歳以上と推定さ

れ，最高齢の個体は 20歳を超えていると考えられた（図 3-1）． 

体高，吻長，体重をそれぞれ標準体長で基準化して比較したところ，体高の違いにより 4

群に分けることができた（図 3-3）．ただし，体高が最も低かった標本（n = 1）は口部に形態

異常があり，摂餌能力を欠くと考えられたため解析からは除外した．結果的に，体高の違い

により，High（H）群，Middle（M群），Low（L）群に分類した． 

続いて，遺伝情報に基づいて分類したところ，4群に分かれた(多摩川 A–D群; n = 3, 1, 1, 10; 

図 3-4）．本研究でコイを採集できた 4 測点において，測点ごとに固有の遺伝子型が出現する

ことはなく，最も個体数が多かった多摩川-D群は全ての測点で検出された（図 3-5）． 

多摩川のコイで検出された 4 群の塩基配列をデータベースに登録されたコイの配列と比較

したところ，いずれも完全に一致する配列が認められた（図 3-6）．うち，多摩川-C群（n = 1）

は，日本原産の遺伝子型に一致した（AP009047）．一方，残りの 3群はいずれも移入型であっ

た．多摩川-A群（n = 3）は n103タイプ（e1型; AP017363）と一致し，他にドイツ（German mirror 

carp; KP993139）とハンガリー（KJ511883）に由来するものと近いことが分かった（f1型）．多

摩川-B群（n = 3）は，中国の温州（JX188253）や珠江（KP993137）の標本と一致した（b1型）．
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また，本研究において最も出現数の多かった多摩川-D群（n = 10）は，n105（AP017364）で

あった（C1型）．すなわち，本研究で解析した 15個体の標本は，1個体のみが日本原産の遺

伝子型を持っており，その他の 14個体はいずれも中国もしくはヨーロッパに由来するもので

あった． 

日本の在来個体群の形態的特徴として，大陸由来の個体群よりも体高が相対的に低いこと

が知られている．一方，遺伝情報により日本の在来個体群と判定した標本の体高は中程度の

M群であった（図 3-3）．また，大陸由来の C1型と判定した多摩川-D群には，体高の比率の

異なる3群が混在していた．側線鱗数は日本の在来個体群の方が少ないとされているものの，

遺伝的に在来と判定された標本は，解析した中で最大数の鱗を有していた．さらに，前頭部

の角度は標本により大きな違いが認められたため，これを指標として分類した場合も，遺伝

情報に基づいて分類した群との対応は認められなかった．すなわち，本研究で解析した標本

には遺伝的に日本在来と判定される標本が含まれていたものの，形態的な特徴とは一致しな

いことが明らかとなった（図 3-3, 3-6）．この理由として，日本の在来個体群と大陸からの移

入群の間で頻繁に交雑が起こっていることが考えられた．今後，より網羅的に調査すること

で，多摩川水系に生息するコイの遺伝的および形態的な特性が明らかになるものと期待され

る． 
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4. 多摩川水系に生息するカジカ属の形態および遺伝的特性 

4-1．背景と目的 

カジカ属 Cottus は，スズキ目（カサゴ目）カジカ科に属する淡水魚である．日本の全域に

分布し，大卵と小卵を産む地域個体群により構成される興味深い分類群である．一方，河川

改修により生息適地が減少したことにより，カジカ類の保全の重要度が高まっている．そこ

で本章では，多摩川水系に生息するカジカ属の遺伝的・形態的な特徴を明らかにすることで，

保全のための基礎的な情報を得ることを目的とした． 

4-2．背景と目的 

2020年 9月から 12月にかけて，多摩川の計 8地点（河口から 50.7–83 kmの範囲）におい

てキックネット法によるカジカ属の採集調査を実施した（図 1-1）．得られた標本は調査地点

でエタノール固定した．まず，ミトコンドリア DNAの COI遺伝子座の塩基配列を決定した．

DNAの抽出や塩基配列の解析方法は第 2章に準じ，FishF1（5́-TCA ACC AAC CAC AAA GAC 

ATT GGC AC-3́）と FishR1（5́-TAG ACT TCT GGG TGG CCA AAG AAT CA-3́）をプライマに

用いた PCRにより増幅した（約 600 bp）．98°Cで 2分間の加熱後，熱変性を 98°Cで 10秒，

アニーリングを 66°Cで 30秒，伸長反応を 68°Cで 60秒を 35回繰り返し，68°Cで 7分間の

最終伸長反応を行った． 

続いて，標準体長，全長，体重，胸鰭条数，臀鰭条数，背鰭条数の計 6 形質を測定した．

また，生殖腺を観察して性別を調べ，その重量から生殖腺指数（GSI）を算出した． 

4-3．結果と考察 

調査を実施した計 8測点のうち，4測点においてカジカ属の標本を採集できた（n = 89）．

解析した標本の標準体長は，50.3 ± 16.8 mm（平均値±標準偏差; 範囲, 27–91; n = 89），体重は

3.4 ± 3.7 g（0.2–18.4; n = 89）であった． 
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4測点での採集数を下流側から見ると，それぞれ25個体（多摩川中央公園；河口から50.7 km；

測点 5），16個体（釡の淵公園；60.1 km；測点 6），40個体（川井堰；73.4 km；測点 7），およ

び 8個体（日原川；83 km；測点 8），となった（図 4-1a）．4測点で採集された標本の標準体

長は大きく 3群に分けられ，小型群［39.2 mm（28–68；川井堰）と 41.8 mm（27–62；釡の淵

公園）］，中型群［57.1 mm（48–71；日原川）］，大型群［71.4 mm（49–91；多摩川中央公園）］

となった． 

遺伝的な特性を比較したところ，Cottus pollux（カジカ大卵型）と 95.8–99.3%の塩基同一率を

示した（596 bp）（図 4-2）．一方，琵琶湖産の C. polluxの 5つの登録配列とは一致せず，多摩

川に生息するカジカが移入個体群であることを示す証拠はなかった．形態の分類形質として

有効とされる胸鰭条数は 13本（63%），14本（34%），12本（3%）となり，関東以北の個体群

の特徴と一致した（図 4-1b）． 

解析した全標本の性別はメス（n = 46; 52%）とオス（n = 32; 35%）であり，標準体長が 49 mm

以下の 11個体（13%）は不明であった（図 4-3a）．雌雄比を測点ごとに比べてみると，釡の淵

公園と川井堰ではメスが 2/3 を占めたのに対し，日原川では逆にオスが 62％であり，多摩川

中央公園では等しく出現した（図 4-3a）．カジカ属は，メスの方が小型で成熟することが知ら

れている．川井堰と日原川の間で雌雄比が異なったことの理由として，遊泳力が劣るメスは

増水時に下流部に流されている可能性が考えられた．標準体長が 64–91 mmの個体（n = 15）

について生殖腺の発達が認められ，メスとオスでそれぞれ 3.0–4.9（n = 11）と 3.2–4.7（n = 4）

であった（図 4-3a）．カジカ大卵型の繁殖期における GSIは報告例がないものの，本研究で解

析した標本の卵径は 1 mm にも満たなかったことから未成熟と判定された．今後，より網羅

的に採集調査を実施することで，多摩川に生息するカジカの生態的特性が明らかになるとと

もに，有効な保全策の立案につながるものと期待される． 
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5. 多摩川水系の底生動物相 

5-1．背景と目的 

多摩川の全域を網羅したウグイ属の採集調査により，本属魚類が生息しない場所が存在す

ることも明らかとなった（Shirotori et al. 2020）．この原因として浄化施設からの排水が生物の

生息に何らかの負の影響を及ぼしている可能性が示唆されている．河川の環境を知るための

指標として，水生昆虫などの底生動物相がある．卓越する分類群の違いにより水質は大きく

4 つに区分され，生息環境としての適性が評価される．そこで本研究は，多摩川水系におい

てウグイ属が生息場として利用する環境の違いを，出現した底生動物のスコア化（Average Score 

per Taxon法）により検討することを目的とした．さらに，形態形質では科（class）のレベル

での同定にとどまるものの，遺伝情報に基づいて種（species）レベルでの同定することで，

より詳細な比較を検討することも試みた． 

5-2．材料と方法 

2020 年 9 月から 12 月にかけて，多摩川の計 8 地点において底生動物の採集調査を実施し

た（図 1-1）．植生のある地点をたも網で掻き分けて標本を採集した．標本はエタノール固定

して，「神奈川県版 河川生物の絵解き検索（神奈川県 2020）」に基づいて形態形質により同定

した． 

続いて，ミトコンドリア DNA の 16S リボゾームおよび COI 遺伝子座の部分塩基配列を決

定し，種レベルで同定した．DNAの抽出や塩基配列の解析方法は前章に準じ，LCO1490（5́

-GGT CAA CAA ATC ATA AAG ATA TTG G-3́）と HCO（5́-TAA ACT TCA GGG TGA CCA AAA 

AAT C-3́）をプライマに用いた PCRにより増幅した（約 650 bp）．98°Cで 2分間の加熱後，

熱変性を 98°Cで 10秒，アニーリングを 55°Cで 30秒，伸長反応を 68°Cで 60秒を 35回繰

り返し，68°Cで 7分間の最終伸長反応を行った． 

  



 

 20 

6-3．結果と考察 

採集した計 222個体を形態形質に基づいて分類したところ，14目 29科からなっていた（図

5-1）．多摩川水系の各測点で出現した科の数によりスコア化したところ平均値は 5.846（範囲，

4.800–8.222）となり，上流域の測点ほど高くなる傾向が認められた．一方，上流域の川井堰

（河口から 70 km）のスコア（4.800）は下流域のそれら（約 5.5）と同程度に低かった．この

理由は，川井堰ではスコア値が 8–9 と高いヒラタカゲロウ科やカワゲラ科が採集されたもの

の，同時にスコア値のないハリガネムシ科も含まれたため，平均値が低くなったためである． 

底生動物の出現頻度を見てみると，サナエトンボ科 Gomphidaeは 5測点，シマトビケラ科

Hydropsychidae，ヒゲナガカワトビケラ科 Stenopsychidae，ヒラタカゲロウ科 Heptageniidae は

それぞれ 4測点で確認された（図 5-1）．一方，16科については単一の測点のみで確認された．

このうち，丸子橋（13.3 km）においては昆虫類が 3科，甲殻類が 4科と最も多くの分類群が

出現した．また，登戸（22.4 km）においては計 3科が認められた．一方，その他の 4測点で

は 2 科以下であった．出現した科数の多い 2 測点はウグイ属が生息域として利用していた場

所であり（Shirotori et al. 2020），より複雑な食物連鎖が形成されることで魚類の良好な生息環

境となっているものと推測された（図 1-2, 5-1）． 

続いて，5測点で共通して出現したサナエトンボ科の標本（n = 14）について，16Sと COI

遺伝子座の塩基配列を比較した．その結果，ダビドサナエ Davidius nanus，クロサナエ D. fujiama，

オナガサナエ Onychogomphus viridicostus，ミヤマサナエ Anisogomphus maacki，およびコオニヤン

マ Sieboldius albardaeの計 4属 5種に同定された（図 5-1）．興味深いことに，本研究で調べた 8

測点の中で平均スコア値が最低であった川井堰ではダビトサナエとクロサナエの 2 種が出現

し，逆に最高値を示した釡の淵公園ではダビトサナエのみであった．また，平均スコア値が

約 5.5と低かった丸子橋と南多摩（中流）においてもそれぞれ 2種が出現した．ダビドサナエ

が検出された場所は，ウグイ属の生息域と一致する傾向が認められた（図 1-2, 5-1）．したが
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って，今後より網羅的な調査を行ってこれらの生物間の関係を明らかにすることで，淡水生

態系の保全に寄与するものと考えられる． 
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図表 

 
表 2-1 本研究で解析したサケ科魚類の標本 

 

図 1-1 本研究で解析した標本の採集地点 

図 1-2 多摩川に生息するウグイの遺伝的特性 

図 1-3 本研究で解析したウグイの標準体長（全個体，成熟個体） 

図 1-4 本研究で解析したマルタの標準体長（全標本，雌雄別） 

図 1-5 ウグイおよびマルタの耳石の Sr/Ca比の変動 

図 1-6 多摩川の下流域におけるウグイとマルタの卵の分布 

 

図 3-1 採集したコイの標本 

図 3-2 本研究で解析したコイの標本の標準体長と体重 

図 3-3 標準体長と体高の相関図 

図 3-4 ミトコンドリア DNA調節領域の部分塩基配列 

図 3-5 調節領域の塩基配列に基づく分子系統樹（近隣結合法） 

図 3-6 多摩川に生息するコイの 4タイプの遺伝子型，およびデータベースに登録された塩基

配列に基づく分子系統樹（近隣結合法） 

 

図 4-1 本研究で解析したカジカ属魚類の標準体長と胸鰭条数の頻度分布 

図 4-2 ミトコンドリア DNA調節領域の部分塩基配列 

図 4-3 本研究で解析したカジカ属魚類の性比と生殖腺重量および2測点における雌雄ごとの

標準体長 

 

図 5-1 本研究で魚類標本を採集した各地点で出現した底生動物，および出現科数から求めた

平均スコア値 
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標準体長 体重
日付 河川 地点 (mm) (g)

19SLM-07-001 190723 日原川 唐松谷 イワナ 173.0 115.0 N/A N/A

19SLM-07-002 190723 日原川 唐松谷 イワナ 182.0 87.0 N/A IWA1
19SLM-07-003 190723 日原川 唐松谷 イワナ 147.0 54.0 N/A IWA1
19SLM-07-004 190723 日原川 唐松谷 イワナ 122.0 28.0 N/A IWA1
19SLM-07-005 190723 日原川 唐松谷 イワナ 142.0 43.0 N/A IWA1
19SLM-07-006 190723 日原川 唐松谷 イワナ 204.0 129.0 N/A IWA1
19SLM-07-007 190723 日原川 唐松谷 イワナ 190.0 92.0 2+ IWA1
19SLM-07-008 190723 日原川 唐松谷 イワナ 190.0 113.5 N/A IWA1
19SLM-07-009 190723 日原川 唐松谷 イワナ 172.0 84.5 1+ IWA1
19SLM-07-010 190723 日原川 唐松谷 イワナ 155.0 64.0 2+ IWA1
19SLM-07-011 190723 日原川 唐松谷 イワナ 184.0 91.5 N/A IWA1
19SLM-07-012 190723 日原川 唐松谷 イワナ 243.0 204.0 N/A IWA1
19SLM-09-001 190925 奥多摩湖 峰谷川 ヤマメ 177.0 N/A 2+ TA1
19SLM-09-002 190925 奥多摩湖 峰谷川 ヤマメ 175.0 N/A 2+ TA2
19SLM-09-003 190925 奥多摩湖 峰谷川 ヤマメ 172.0 N/A 2+ TA1
19SLM-09-004 190925 奥多摩湖 峰谷川 ヤマメ 154.0 N/A 2+ TA2
19SLM-09-005 190925 奥多摩湖 峰谷川 ヤマメ 142.0 N/A 2+ TA2
19SLM-09-006 190925 奥多摩湖 峰谷川 ヤマメ 123.0 N/A N/A TA2
19SLM-09-007 190925 奥多摩湖 峰谷川 ヤマメ 125.0 N/A 1+ TA1
19SLM-09-008 190925 奥多摩湖 峰谷川 ヤマメ 118.0 N/A 1+ TA1
19SLM-09-009 190925 奥多摩湖 峰谷川 ヤマメ 103.0 N/A 1+ TA1
19SLM-09-010 190925 奥多摩湖 峰谷川 ヤマメ 99.0 N/A 1+ TA1
19SLM-09-011 190925 奥多摩湖 峰谷川 ヤマメ 101.0 N/A 1+ TA2
19SLM-09-012 190925 奥多摩湖 峰谷川 ヤマメ 97.0 N/A 1+ TA2
19SLM-09-013 190925 奥多摩湖 峰谷川 ヤマメ 102.0 N/A 1+ TA1
19SLM-09-014 190925 奥多摩湖 峰谷川 ヤマメ 88.0 N/A 0+ TA1
19SLM-09-015 190929 日原川 イワナ 168.0 N/A 1+ IWA1
19SLM-09-016 190929 日原川 イワナ 220.0 N/A 2+ IWA1
19SLM-09-017 190929 日原川 イワナ 138.0 N/A 1+ IWA1
19SLM-09-018 190929 日原川 イワナ 159.0 N/A 2+ IWA1
19SLM-09-019 190929 日原川 イワナ 183.0 N/A 3+ IWA1
19SLM-09-020 190929 日原川 イワナ 268.0 N/A 3+ IWA1
19SLM-09-021 190929 日原川 イワナ 153.0 N/A 1+ IWA1
19SLM-09-022 190929 日原川 イワナ 193.0 N/A 3+ IWA1
19SLM-09-023 190929 日原川 イワナ 168.0 N/A 2+ IWA1
19SLM-09-024 190929 日原川 ヤマメ 170.0 N/A 2+ TA2
19SLM-09-025 190929 日原川 ヤマメ 142.0 N/A 2+ TA1
19SLM-09-026 190929 日原川 ヤマメ 188.0 N/A 3+ TA1
19SLM-09-027 190929 日原川 ヤマメ 101.0 N/A 0+ TA2
19SLM-09-028 190929 日原川 ヤマメ 180.0 N/A 2+ TA1
19SLM-09-029 190929 日原川 イワナ 220.0 N/A 3+ IWA1
19SLM-09-030 190929 日原川 ヤマメ 134.0 N/A 1+ TA3
19SLM-09-031 190929 日原川 ヤマメ 182.0 N/A 2+ TA1
19SLM-09-032 190929 日原川 ヤマメ N/A N/A N/A TA1
19SLM-07-005 190806 秋川 養沢 ヤマメ 199.0 N/A 2+ TA1
19SLM-07-006 190806 北秋川 白岩沢 ヤマメ 111.0 N/A 1+ TA1
19SLM-07-007 190806 北秋川 白岩沢 ヤマメ 144.0 N/A 2+ TA2
19SLM-07-008 190806 北秋川 白岩沢 ヤマメ 103.0 N/A 1+ TA2

表 2-1．本研究で解析したサケ科魚類の標本

ハプロタイプ年齢形態標本 ID 採集
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139°40′E

35°30′N

35°40′N

35°50′N

139°30′E139°20′E139°10′E139°00′E

多摩川
神奈川県

40°N

35°N

135°E 140°E 145°E

日本海

太平洋

13 km

40 km

83 km

95 km

54 km

60 km

73 km

小菅川
秋川 東京都

釡の淵公園

多摩川中央公園

登戸

中野島

川井堰
日原川唐松谷 峰谷川

北秋川
奥多摩湖

南多摩

丸子橋

山梨県

10 km

丹波川

32 km

北里大学海洋生命科学部

22 km

図1-1．本研究で解析した標本の採集地点．各測点の数値は河口からの距離を表す．調査は2017年か
ら2021年にかけて実施し，ウグイ属魚類（第1章），サケ科魚類（第2章），コイ（第3章），カジカ属魚類（第
4章），および底生動物（第5章）を採集した．
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139°40′E

35°30′N

35°40′N

35°50′N

139°30′E139°20′E139°10′E139°00′E

小菅川

秋川
多摩川本流

丹波川

TH3, TH4-2

16%

TH4-1

TH2

TH2

42%

TH2

TH5

58%

TH5

84%在来

移入

在来

在来

在来

移入

移入

100%

TH2

在来 100%

29%

71%

図1-2．多摩川に生息するウグイの遺伝的特性（Shirotori et al. 2020を改変）．下流域には多摩川の在来
個体群（オレンジ色）と日本海側に由来する移入個体群（青色）が混在している．中流域は在来個体群（赤
色）が優占する．上流域では，在来個体群と，琵琶湖を含む地域に由来する移入個体群（緑色）が混
在する．下流域と上流域では遺伝的に異なる在来個体群（オレンジ色と赤色）が生息している．
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St. 1 St. 2 St. 6 St. 13St. 11 St. 14 St. 15

500

400

300

200

100

500

400

300

200

100

下流域 上流域 秋川 源流域

St. 2 St. 13 St. 14 St. 15

下流域 秋川 源流域

ウグイ（全標本）

ウグイ（成熟個体）

(a)

(b)

図1-3．本研究で解析したウグイの標準体長（全個体，a；成熟個体，b）．下流域と上流域，および支流（秋
川）と源流域に分けて示した．赤線は平均値と標準偏差を示す．

標
準
体
長
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St. 2 St. 3 St. 5St. 4 St. 6

600

500

400

300

200

100

500

450

400

350

300 オス メス

マルタ（全標本）

マルタ

(a)

(b)

図1-4．本研究で解析したマルタの標準体長（全標本，a；雌雄別，b）．採集地点はいずれも下流域で
ある（Shirotori et al. 2020）．赤線は平均値と標準偏差を示す．

標
準
体
長
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(a) (b) (c)
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:C

a 
(x

 1
00
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1000800600400200 12001000800600400200

12001000800600400200

12001000800600400200

25

20

15

10

5

25

20

15

10

5

耳石核からの距離

小菅川 丹波川 秋川

中流域 下流域 下流域

下流域

ウグイ

マルタ
下流域 下流域

淡水

淡水

海水

図1-5．ウグイ（a–f）およびマルタ（g–i）の耳石のSr/Ca比の変動．各測点の数値は標準体長を示す．
図中の緑色は河川生活期（Sr/Ca < 5.0），赤色は海洋生活期（Sr/Ca > 5.0）を表す．
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10–15

16–20

21–25

26–30

100100100

100 100

78

100

50

100 100

100

25 cm

4 m
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21 cm17 cm13 cm

19 cm21 cm18 cm18 cm

25 cm21 cm15 cm16 cm

22 cm21 cm18 cm20 cm

21 cm20 cm21 cm26 cm

86

100

757584

91

図1-6．多摩川の下流域におけるウグイ（オレンジ色）とマルタ（緑色）の卵の分布．4 x 5 mの範囲を
計20区画に分け，出現した卵の比率を示した．各区画の右下の数値は水深を表す．
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20CRP-1027-001

SL, 441 mm; BW, 2518 g SL, 409 mm; BW, 2147 g SL, 445 mm; BW, 1660 g

SL, 545 mm; BW, <3000 g SL, 575 mm; BW, <3000 g SL, 410 mm; BW, 1444 g

SL, 449 mm; BW, 2990 g SL, 447 mm; BW, 2590 g SL, 520 mm; BW, 2870 g

SL, 465 mm; BW, 2230 g SL, 540 mm; BW, 4390 g SL, 485 mm; BW, 3060 g

SL, 449 mm; BW, 960 g SL, 464 mm; BW, 2780 g SL, 519 mm; BW, 3050 g

St. 2

St. 2

St. 2

St. 2

St. 4 St. 1

St. 1St. 1St. 1

St. 4

St. 4St. 4St. 4

St. 4

St. 220CRP-1027-002 20CRP-1027-003

20CRP-1027-004 20CRP-1027-005 20CRP-1113-001

20CRP-1113-002 20CRP-1113-003 20CRP-1113-004

20CRP-1113-005 20CRP-1113-006 20CRP-1118-001

20CRP-1118-002 20CRP-1118-003 20CRP-1118-004

図3-1．採集したコイの標本（n = 15）．A–E, St. 2（登戸）; F–K, St. 4（中野島）; L–O, St. 1（丸子橋）．
SL, Standard Length（標準体長）; BW, Body Weight（体重）．スケールバー，10 cm．
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図3-2．本研究で解析したコイの標本の標準体長（a）と体重（b）（n = 15）．

標
準
体
長

体
重



 

 38 

 
  

200
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120
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標準体長

High群
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吻部異常個体

Low群

(mm)
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20CRP-1113-001

20CRP-1027-002

20CRP-1118-004

20CRP-1118-002

図3-3．標準体長と体高の相関図．任意にHigh群，Middle群，Low群に分類した．吻部異常個体
（20CRP-1118-002）は解析から除外した．

体
高
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20CRP-1027-002 20CRP-1113-004 20CRP-1027-001

Consensus
1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120

130 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230 240

250 260 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360

370 380 390 400 410 420 430 440 450 460 470 480

490 500 510 520 530 540 550 560 570 580 590 600

610 620 630 640 650 660 670 680 690 700 710

Consensus

Consensus

Consensus

Consensus

Consensus

20CRP-1113-006

20CRP-1118-004

20CRP-1113-001

1–3

4

5

6–15 20CRP-1027-003 20CRP-1027-005 20CRP-1118-001 20CRP-1113-005
20CRP-1118-002 20CRP-1027-004 20CRP-1118-003 20CRP-1113-002 20CRP-1113-003

712

図3-4．ミトコンドリアDNA調節領域の部分塩基配列（712 bp）．最上段はコンセンサス配列．解析し
た15個体は4タイプに分類された（A, n = 3; B, n = 1; C, n = 1; D, n = 10）．各タイプの塩基置換サイトを
矢尻で示した．
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20CRP-1113-006

20CRP-1113-001

20CRP-1027-002

20CRP-1118-004

図3-5．調節領域の塩基配列に基づく分子系統樹（近隣結合法）．複数の標本が含まれている2タイプ
（AとD）には,いずれも異なる地点で採集された標本が混在していた．
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図3-6．多摩川に生息するコイの4タイプの遺伝子型，およびデータベースに登録された塩基配列に基づ
く分子系統樹（近隣結合法）．外群にゲンゴロウブナの配列を用いた．b1，c1，d2，e1，f1は移入群の
遺伝子グループ（Mabuchi 2016）を表す．
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図4-1．本研究で解析したカジカ属魚類の標準体長（a）と胸鰭条数の頻度分布（b）（n = 89）．
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図4-2．ミトコンドリアDNAの調節領域の部分塩基配列（596 bp）．最上段はコンセンサス配列．多摩
川の標本（赤色）およびデータベースにある琵琶湖由来のカジカ大卵型（1–5）（緑色）の塩基配列を示した．
多摩川（赤色）と琵琶湖（緑色）にそれぞれ固有，もしくは共有（オレンジ色）の塩基置換を矢尻で示した．



 

 44 

 
  

(%)

メス

オス

48

52

不明

50

25

25

25

57

18

62

38

52

36

12

100

80

60

40

20

(mm)

5

4

3

2

1

100

80

60

40

20

St. 5 St. 6

釡の淵公園St. 6

St. 7

川井堰St. 7

St. 8
釡の淵多摩川中央 川井堰 日原川

全体

オス オスメス メス

9590858075706560

(%)

標準体長

オスメス
3.6%

(64–75 mm)
3.9%

(78–91 mm)

(mm)

(a) (b)

(c)

図4-3．本研究で解析したカジカ属魚類（n = 89）の性比（a），生殖腺重量（b），および2測点におけ
る雌雄ごとの標準体長（c）．
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図5-1．本研究で魚類標本を採集した各地点で出現した底生動物，および出現科数から求めた平均スコ
ア値（Average Score per Taxon法）．
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