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１ . はじめに 

アブラハヤ  Rhynchocypris lagowskii は，

わが国では岡山県・福井県から青森県にか

けて分布し，中上流域の農業水路や小河川

でよく確認される魚種の一つである．本種

は環境省レッドリストには掲載されていな

いが，いくつかの都府県レッドリストには

絶滅危惧種等として掲載されている（野生

生物調査協会・Envision 環境保全事務所，

2021）．  

 本種には国内で 3 系統が確認されている

が（Hassan et al.，2015；Hassan et al.，2017），

これらの研究では関東・東海の分析が不足

しているため，全国的な遺伝的集団構造は

明らかではない．また，本種と近縁種のタ

カハヤが琵琶湖水系から東海・関東・東北

に非意図的に移殖されており（中島ほか，

2022；Nishida et al.，2023），また，本種の

移殖も示唆されているが（Hassan et al.，2015），全国的な実態は明らかではない．本研究

では，本種のミトコンドリア（mt）DNA D-loop 分析により，これまでに知られていない系

統および広域的な人為的移殖を確認したため報告する．  

２ . 研究方法  

（1）サンプリング 2008 年から 2023 年にかけて，自然分布域における 21 水系 24 地点（図１）

で 164 検体（１地点につき 1～17 検体）を採集した．  

（2）mtDNA D-loop 分析  サンガーシークエンスによって各検体の mtDNA D-loop の配列を読

み取り，ハプロタイプ（配列の種類）を DNaSP ver.5.1（Librado and Rozas，2009）により

特定した．DNA データベース（INSDC）に登録されている大陸産アブラハヤ R. lagowskii

（登録番号：KR091310，AP009147）の配列を外群として，得られたハプロタイプについ

て MEGA ver. 10.1.7（Kumar et al.，2018）を用いて最尤法により系統樹を作成し，ハプロ  
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図 1 サンプリング地点および各系統が検出された

地域  

Fig. 1 Sampling sites of Rhynchocypris lagowskii 

specimens and areas where each lineage 

was detected. These lineages are defined 

in Figure 2. 
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タイプ間の系統関係を把握した．  

３ . 結果と考察  

（1）ハプロタイプの系統関係  59 のハプロタ

イプが検出され，これらを元に作成した系

統樹では，東北・関東（A），北陸（B），東

海中央（C），関東・甲信・東海東・中央（D），

東海西・中央（E），琵琶湖水系から東北に

かけて（F）の６つの系統に分かれた（図 1，

2）．これらのうち A，B，F は地理的位置か

ら Hassan et al.（2015）および Hassan et al.

（2017）の Group 1–3 に対応するが，C，D，

E は本研究により初めて確認された系統で

あると考えられる．広域に確認された F を

除いた 5 つの系統は地理的なまとまりをも

つことから，各地域に固有（在来）の系統

であると判断される．  

（2）琵琶湖系統（F）の分布  琵琶湖水系から

得られたハプロタイプと同じ系統に属する

ハプロタイプは広域（東海，関東，東北地

方）における 8 水系において確認された（図

1）．これまで琵琶湖産アユの放流が全国的

に行われてきたことから（井村，2013），こ

れらに随伴して非意図的に移殖された可能

性がある．  

（3）多摩川水系における琵琶湖系統の検出

地点 琵琶湖系統は多摩川本流において高

い割合であった一方，本流以外の水域（小

河川）では検出されないか，本流に比べて

低い割合であることから，本流以外におい

て琵琶湖系統の侵入が進んでいない水域が

残されている可能性がある． 

４．まとめ 

東海から関東にかけてアブラハヤの固有の系統が複数存在する一方，琵琶湖系統が全国

的に移殖された可能性が明らかとなった．今後，本種の在来系統の存在が認識され，各地

域や水系における在来系統の残存状況の把握や保全策が検討されることを期待したい．  
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図 2 最尤法により作成したアブラハヤのミトコン

ドリア DNA D-loop の系統樹（数字は 50％以

上のブートストラップ確率）  

Fig. 2 Maximum likelihood phylogenetic tree 

constructed from the genetic distance 

estimated from the mitochondrial DNA 

D-loop sequence of Rhynchocypris 
lagowskii. Numbers alongside each 

internal branch indicate bootstrap values 

≥50% based on 1000 replications. 
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