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本研究は，貯水ダム，砂防ダムおよび瀬切れの3分断化要因が河川性底生動物3種（エルモンヒラタカゲ

ロウ，オオヤマシマトビケラおよびカミムラカワゲラ）の遺伝的分化に及ぼす影響を把握することを目的

とした．この結果，貯水ダムで分断された調査地間よりも複数の砂防ダムで分断された調査地間で大きな

遺伝的分化が起こっていることが明らかになった．一方で，瀬切れで分断された調査地間と分断の無い調

査地間では遺伝距離に有意な差が見られないことが明らかになった．各種の遺伝距離は，全区間において

オオヤマシマトビケラで最も大きく，次いでカミムラカワゲラ，エルモンヒラタカゲロウの順であった．

この結果は，成虫の飛翔能力の種間差を反映していると推測された． 
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1. はじめに 

 

近年，人間活動による生息地の分断化はさまざまな河

川生物の分布に影響を及ぼすことが報告されている．例

えば，人工構造物である貯水ダムの建設は河川内特性の

流程変化パターンを分断させ，河川生物の移動阻害を引

き起こす 1)．このような生息地の分断化の研究の多くは，

生物集団の構造や分類群数の多様性に着目してきたが，

近年，生物集団の遺伝構造への影響に着目して遺伝的多

様性を評価する研究が進められている 2),3),．生息地が分

断されると，生息地の連続性が低下または消失し，集団

間の個体の移動が制限される．その結果，各集団間の遺

伝的な交流である遺伝子流動が遮断され，河川生物の遺

伝的な分化が進行し，遺伝的多様性は低下する可能性が

ある 4),5)．分断化した集団では近交弱勢や環境変動に対

応するポテンシャルの低下などにより，局地的絶滅の危

険性が高まる 6),7)．さらに，各集団における遺伝的多様

性の低下は将来の種分化の可能性も低下させる 8),9)．し

たがって，遺伝子流動の低下は新たな種を創出するポテ

ンシャルを低下させ，種多様性をも低下させる可能性が

あるため，生息地の連続性を考慮した河川生態系の保全

が望まれる． 

人間により建設される横断構造物は河川分断化の主要

な発生要因である．大規模な堤体と湛水域をともなう貯

水ダムは，底生動物の幼虫の流下および成虫の飛翔を妨

げることにより，上下流間の遺伝子流動を低下させるこ

とが知られている 10)．さらに，湛水面積の大きなダム湖

を有する貯水ダムほど河川生物の遺伝的分化に及ぼす影

響が強いことが報告されている 11)．砂防ダムは湛水域を

持たないものの，貯水ダムと同様に底生動物の移動を阻

害する要因となりうる．これら横断構造物に加え，河川

の低水に伴い発生する瀬切れ（干上がりによる表流水の

分断化）もまた生息場所の分断化により底生動物の移動

を阻害し 12)，遺伝子流動を妨げる可能性がある．これま

でに貯水ダムの上下流間における遺伝的分化に関する研

究は見られるが 13),14)，貯水ダムに加えて砂防ダムや瀬切
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れを河川分断化の発生要因として考慮し，河川流域全体

で底生動物群集の遺伝的構造への影響を把握した研究は

行われていない． 

既往研究の多くは 1種の底生動物を対象とし，生息地

の分断化の影響を検証している 15),16)．底生動物は，幼虫

の流下および葡匐や，成虫の飛翔などにより，上流，下

流，側方，または鉛直方向へ移動することが知られてい

る 17)．このような移動能力は種によって異なることが報

告されている 18),19)．よって，生息場所分断が底生動物群

集の遺伝的構造に及ぼす影響を把握する場合，その集団

内に存在する種ごとに生息地の分断化の影響を検証する

ことが望ましいといえる． 

本研究は，貯水ダム，砂防ダムおよび瀬切れの 3分断

化要因が存在している愛媛県重信川流域を対象に調査を

行い，各要因が河川底生動物の遺伝的分化に及ぼす影響

を把握することを目的とした．本研究では重信川に広く

生息し，移動様式の異なるエルモンヒラタカゲロウ

（ Epeorus latifolium ），オオヤマシマトビケラ

（Hydropsyche dilatata）およびカミムラカワゲラ

（Kamimuria tibialis ）の 3種を対象とした．これら 3種を

対象にすることで，河川分断化が底生動物の遺伝的分化

に及ぼす影響の種による違いを検討した． 

2. 方法 

(1) 調査地概要 

2013年 8月から 9月にかけて愛媛県の重信川本流でサ

ンプリングを行った（図 1）．重信川は愛媛県東温市の

東三方ヶ森（標高 1233 m）を水源とする，瀬戸内海に

注ぐ幹川流路延長約 36 km，流路面積約 445 km2の一級

河川である．最大の支流である石手川には石手川ダム

（多目的，堤高 87 m，湛水面積 50 ha）が 1972年に竣工

している．流域には堤高 50 cm以上の横断構造物（主に

砂防ダム）が 108地点に建設されている 20)．重信川流域

は瀬戸内式気候のため雨量が少なく，急傾斜のため降水

が短時間で海に流出する．また土砂生産量が多いため，

厚い堆積層が形成される中流部の扇状地部では古くから

干上がりが観察されてきた．近年，重信川本流では源流

からの距離が 15-19 kmの区間，21-27 kmの 2区間で顕著

な瀬切れが見られる． 

重信川本流に 5 地点（DA，MR，YS，OB，KJ），支

流の表川（OM）と砥部川（TB）に 1地点ずつ，石手川

ダムの上流と（ISU）と下流（ISD）に 1地点ずつ，計 9

地点に調査地を設けた（図 1）．ISU-ISD 間は貯水ダム

による分断，KJ-OB 間，OB-YS 間，OM-YS 間，TB-MR

間および ISD-DA間は砂防ダムによる分断，OB-YS間お

よび YS-MR 間は瀬切れによる著しい分断がある．強度

の分断が起こっていない MR-DA 間は対照区間

（Reference）とした（図 1）． 

(2) 野外調査 

サンプリングには Dフレームネット（開口部 25 cm × 

25 cm，ネット長 40 cm，目合い 0.5 mm，離合社）を使用

し，キックサンプリング法およびエレクトロフィッシャ

ー（LR-24，Smith-Roots Inc.）による電撃法を併用した．

採取した底生生物は DNA 分解酵素により DNA が破壊

されないよう現場でサンプル容器に入れ，99.5%エタノ

ールで保存した 21)．持ち帰ったサンプルは実体顕微鏡を

使用して確認作業を行い，再度 99.5%エタノールを用い

て 4°Cで保存した．各サンプルに含まれる底生動物を実

体顕微鏡下で可能な限り下位の分類階級まで同定し，計

数した．同定中は DNA 分解酵素による反応が進行しな

いようH2Oは一切使わず，99.5％エタノールを用いた． 

(3) DNA解析 

本研究ではミトコンドリア DNA（mtDNA）の

Cytochrome Oxidase subunit I（COI）領域を使用した．

mtDNA は一つの細胞内に数個以上存在し，小さな底生

動物の破片または劣化した細胞からでも容易に DNA 抽

出，解析を行うことができる．また，COI 領域は種間や

亜種間の系統分析に適し，昆虫網のすべての種に適用可

能なユニバーサルプライマーがあるため，豊富なデータ

ベースが容易に利用することが可能である．このため，

河川性底生動物の遺伝的多様性の評価に広く用いられて

いる 22),23)． 

図-1 調査地概況．白丸は調査地，点線は瀬切れ区間を表

す．図中の数字は数字は調査区間内の砂防ダムの数

を表す． 
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各地点で採取したサンプルから DNA を QIAGEN 

DNeasy Blood & Tissue Kits を使用して抽出した．

NanoDrop2000（Thermo）で濃度測定して後，10-50 ng/ml

に調整し，mtDNA の COI 領域を HCO2198（ 5’-

TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA ） と LCO1490

（5’-GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG）の 2 種類の

ユニバーサルプライマーを使用し，PCR増幅した 24)．サ

ーマルサイクラーの温度条件については，まず 94°C で

2分間の加熱，次いで 94°Cで 30秒間の熱変性，42°Cで

30 秒間のアニーリング，72°C で 1 分間の伸長反応とし

た．この 3行程を 1サイクルとし，30サイクルを繰り返

した後，最後に 72°Cで 10分間の伸長反応を行い，伸長

反応停止のために 12°C で保持した．PCR の実施後，ア

ガロースゲル電気泳動で 672 bp付近の PCR産物を確認

した．その後，QIAGEN QIAquick PCR Purification Kitを使

用して残存するプライマーと反応試薬を除去し，精製し

た． 
 

 

(4) データ解析 

シーケンシング解析は，北海道システム・サイエンス

株式会社に委託した．本研究では全部で 321個体のシー

ケンスデータが得られた．CodonCode Aligner 2.0.6

（CodonCode Corporation）で塩基配列のアライメント

（塩基配列の整列，挿入・欠損の調整）を行った．次に，

ARLEQUIN 3.5.1.2を使用して，各対象種の平均塩基置換

数の割合により遺伝距離の算出を行った 25)．遺伝的多様

性について，地点内の遺伝的多様性を表す α多様性，地

点間の遺伝的多様性を表す β多様性および種全体の遺伝

的多様性を表す γ多様性を算出した．さらに，遺伝的分

化指数（FST）を β/γにより算出した．FSTは集団間の遺

伝分化を示す指標で，値が低いほど遺伝分化が進行して

ないことを示す 26)．遺伝距離の平均値を各地点間と地点

内で算出した．なお，カミムラカワゲラは ISU および

ISDでは確認されなかった． 

 

 

3. 結果 

 

(1) 遺伝距離 

本研究で対象とした 3種の FST値は 0.481-0.551の範囲

で，平均は 0.526 だった（表 1）．遺伝的な α，β，γ多

様性はいずれもオオヤマシマトビケラで高く，以下，カ

ミムラカワゲラ，エルモンヒラタカゲロウの順だった． 

 地点間の遺伝距離（FST）は 0.007-0.166（平均 0.076）

だった．重信川の最上流調査地点である KJ は他の地点

との遺伝距離が大きな値を示した（表 2）．KJを除いた

本流の調査地間で遺伝距離は小さな値を示した（エルモ

ンヒラタカゲロウ：平均 0.030，オオヤマシマトビケ

ラ：平均 0.037，カミムラカワゲラ：0.017）．一方，KJ

を除いた本流と支流の調査地と間では遺伝距離が高い値

を示した（エルモンヒラタカゲロウ：平均 0.068，オオ

ヤマシマトビケラ：平均 0.131，カミムラカワゲラ：平

均 0.073）．本研究では河川流下距離および空間距離が

離れている調査地点間（TB-OM：エルモンヒラタカゲ

ロウ 0.067，オオヤマシマトビケラ 0.140，カミムラカワ

ゲラ 0.069）でも遺伝距離は小さい区間が存在した．一

方で，隣接している地点でも遺伝距離が大きい区間が存

在した（MR-TB：エルモンヒラタカゲロウ 0.083，オオ

ヤマシマトビケラ0.166，カミムラカワゲラ 0.075）． 

 

 

表-1 各地点内の遺伝距離の平均． 

表-2 KJと各調査地点間の遺伝距離． 

Genetic distance

Epeorus latifolium 0.028 0.026 0.055 0.481

Hydropsyche dilatata 0.045 0.055 0.100 0.551

Kamimuria tibialis 0.028 0.033 0.061 0.547

Taxon

Diversity

βα γ FST

Epeorus latifolium 0.075 0.093 0.085 0.089 0.064 0.050 0.041 0.039

Hydropsyche dilatata 0.146 0.146 0.147 - 0.141 0.138 0.136 0.119

Kamimuria tibialis 0.114 0.122 0.118 - - 0.083 0.077 0.077

TB OM

Genetic distance

Taxon
OB YS MR DA ISD ISU
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 (2) 分断化要因による遺伝距離の違い 

本研究で対象とした 3種全てについて，河川分断化の

影響が見られた．貯水ダム，砂防ダム群および瀬切れ発

生区間の上下流間で対象種ごとに遺伝距離を比較した結

果，遺伝距離は 3種ともに貯水ダムで分断された調査地

間（0.029）よりも複数の砂防ダムで分断された調査地

間（平均 0.092）で大きかった（図 2）．一方，瀬切れ

で分断された調査地間（MR-YS，OB-YS 間，平均 0.027）

と分断の無い調査地間（MR-DA 間，0.030）では遺伝距

離に大きな差が見られなかった．  

 

(3) 種による遺伝距離の違い 

分断の種類に関わらず，遺伝的距離には種間で一貫し

た傾向が見られた．貯水ダム，砂防ダム群および瀬切れ

のある区間における各種の遺伝距離は，全区間において

オオヤマシマトビケラ（平均 0.083）が最も大きく，以

下，カミムラカワゲラ（平均 0.063），エルモンヒラタ

カゲロウ（平均 0.058）の順であった（図 2）．  

 

 

4．考察 

 

(1) 遺伝距離 

3 種ともに，重信川の最上流調査地点である KJ は他

地点との間で遺伝距離が大きかった．これは，KJ と他

地点との間に遺伝子流動を制限する河川分断化もしくは

その他の要因があり，KJ において独自の遺伝構造が形

成されている可能性を示している．既往研究にて，ヒゲ

ナガカワトビケラの雌成虫は遡上飛行の際に河道上空に

障害物が存在すると飛び越えずに迂回する習性を持つこ

とが報告されている 27)．KJ が位置する重信川の上流域

は狭窄した谷底に河道が位置しており，河道上には河畔

林の樹冠や倒木などが多く存在している．このため，成

虫の遡上飛行が阻害され，下流地点との個体の移動が起

こりづらかった可能性がある． 

KJを除く本流の 4調査地点間（DA，MR，YS，OB）

にて遺伝距離が小さいことは，本流中下流部の底生動物

の遺伝的構造が類似していることを表している．一方，

支流と本流の調査地点との間で遺伝距離が大きく，本支

流間で遺伝的構造が大きく異なることが示された．さら

に，支流間（TB-OM，ISU-OM）の遺伝的構造が類似し

ていた．支流の調査地点はいずれも標高の高い山地に位

置していることから，地理的分化による影響だと考えら

れた． 

 

(2) 分断化要因による遺伝距離の違い 

河川分断化の潜在的要因である貯水ダム，砂防ダム，

瀬切れについて，遺伝距離が最も大きかったは砂防ダム

が存在する区間であった．この結果より，本研究を行っ

た重信川において砂防ダムが河川性底生動物の遺伝的分

化に最も影響を与える要因であるといえる．一般的に底

生動物の飛行高度は，水面から 10 m 以下の場合が多く
27)，飛行距離にも限界があるため 28),29)，堤高が大きく，

図2 各河川分断要素による対象種の遺伝距離の比較．nは例数を表す． 
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湛水面積が大きい貯水ダムは著しい移動阻害を引き起こ

し，遺伝子流動の低下効果は大きいものと考えられる．

しかしながら，本研究では貯水ダムの上下流間において

も遺伝的分化は起こっていたものの，砂防ダムの存在す

る区間ほど遺伝距離は大きくなかった．この原因として，

調査を行った重信川には数多くの砂防ダムがあったため

（調査地間平均 14.25 基），多数が連続することにより

上下流間の個体の移動を強く阻害し，貯水ダムよりも遺

伝距離に強い影響を及ぼしたものと考えられる．  

一方，河川分断化要因の中で瀬切れ区間の上下流間で

最も遺伝距離が小さいという結果になった．この結果は，

河川底生動物にとって瀬切れのような非恒常的な河川分

断化は遺伝的分化に大きな影響を及ぼさないことを示唆

している．台風による洪水などのイベントにともなう断

続的な瀬切れ解消により個体の移動と遺伝的交流が起こ

り，遺伝的分化が妨げられていたと考えられる． 

 

(3) 種による遺伝的分化に及ぼす影響の違い 

全調査地の FST はエルモンヒラタカゲロウがやや低

い傾向が見られた．これは，重信川流域では今回対象と

した 3種のうちエルモンヒラタカゲロウが遺伝的分化が

進行していないことを示している．さらに，3 種の分断

化要因ごとの種の遺伝距離は，全要因においてオオヤマ

シマトビケラが最も大きく，次いでカミムラカワゲラ，

エルモンヒラタカゲロウの順であった．この結果は，成

虫の飛翔能力の種間差 27),28)を反映していると推測された． 

 

 

5. 結論 

 

本研究は，河川分断化要因の中で，砂防ダムが 3種の

底生動物の遺伝的分化に最も強い影響を及ぼしているこ

とが明らかになった．この結果，貯水ダムで分断された

調査地間よりも複数の砂防ダムで分断された調査地間で

大きな遺伝的分化を引き起こしていることが明らかにな

った．一方で，瀬切れで分断された調査地間と分断の無

い調査地間では遺伝距離に大きな差が見られないことが

明らかになった．さらに，遺伝的分化の程度が種間で異

なることを示した．この結果は，成虫の飛翔能力の種間

差を反映していると推測された．これらの成果は，貯水

ダムに比べ軽視されてきた砂防ダムによる分断化の影響

にも注目すべきことと，多種を対象として分断化の影響

を検討することの重要性を示唆している．今後は本研究

の対象種と異なる移動様式を持つ多種を対象にすること

で，河川分断化が遺伝的分化に及ぼす影響をさらに評価

していく必要がある． 
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INFLUENCE OF RIVER HABITAT FRAGMENTATION ON GENETIC 

DIFFERENTIATION OF THREE INVERTEBRATE SPECIES 

 

Kumiko YAMASAKI, Naoto FUWA, Yo MIYAKE and Kozo WATANABE 

 
This study aimed to elucidate the influence of habitat fragmentation caused by three possible factors, 

impoundment, check dams and channel drying, on the genetic differentiation of three invertebrate species 

(Epeorus latifolium, Hydropsyche dilatata, and Kamimuria tibialis). Genetic distances of three species 

were consistently larger between study sites fragmented by check dams than by an impoundment dam. On 

the other hand, channel drying did not show clear influence on genetic differenciation. Genetic distance 

was largest for Hydropsyche dilatata, and followed by Kamimuria tibialis and Epeorus latifolium in all 

combinations of study sites. This result may be attributed to the interspecific difference in flight abilities 

among species. 

（2014. 7.11 受付）
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