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研究成果の概要（和文）：日本初となるダム撤去事業が球磨川・荒瀬ダムで実施された（2013-2018年）。約60
年間存在したダム湖が解消し、ダムの上下流や支流は流水ネットワークで接続され、河川生物の移動分散の障壁
は完全に解消された。流水環境に適応した生物種群の移動分散を可能にし、遺伝子流動スケールにもプラスの影
響をもたらすと予想される。

本研究では、ダム撤去直前に採取したヒゲナガカワトビケラの遺伝構造解析を行い、ダム撤去前の遺伝構造デー
タとして位置づける。今後のサンプリングと遺伝子解析データ、すなわちダム撤去後のデータと比較すること
で、日本初のダム撤去事業がもたらすであろう効果を検証する基礎データとして位置づける。

研究成果の概要（英文）：Japan's first dam removal project was undertaken at the Arase Dam on 
Kumagawa River during the years 2013 to 2018. The dam reservoir, which existed for ca. 60 years, 
drained away as the up- and downstream sides of the dam site and their tributaries were reconnected 
as a flowing water network. The major obstacle in dispersion of stream inhabiting organisms was 
completely eliminated. Removal of the dam re-enables the dispersion of organisms adapted to running 
water environments. As a result, it is expected to have a positive influence on their scale of gene 
flow. 

This study records for future comparison the genetic structure analyses of an aquatic insect 
collected immediately before the project. These analyses are treated as base data on genetic 
structure before the project. In the future, I plan to compare them with the data of genetic 
structure after dam removal. So, this constitutes the extremely important fundamental data to verify
 the effects of Japan’s first dam removal project.

研究分野： 進化生物学
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１．研究開始当初の背景 
 本研究で着目した球磨川・荒瀬ダムは，本
邦に 3,000 基以上も建設されてきたハイダム
（堤高 15m 以上のダム）において初めての
撤去がなされたダムである． 
 ダム建設が生態系や生物多様性にもたら
す影響に関しては様々な議論がなされてき
たが，ダム撤去がもたらす影響や効果に関し
ては，議論や検討する余地すらなかった． 
 一方，日本国内には，ダム建設から 50-60
年が経過し，老朽化が危惧されるダムも多数
存在する．2011 年の東日本大震災においては，
地震によるダム損壊も発生し，人的被害（死
傷者）も出るなど，今後の老朽化ダム管理の
面においても様々な課題が浮き彫りとなっ
てきた． 
 このような背景から，本研究では，日本初
のダム撤去事業がもたらす生態系・生物多様
性への影響評価や，これらの事業を積極的に
利用する戦略的な自然再創生，生物多様性再
創生に着目した研究課題を設定した． 
 一般的に，このような公共事業を対象とし
た研究設計の場合，全ての調査計画を自ら設
計して研究するようなこととは異なり，一事
例的な展開になることが多い．しかし，今回
の荒瀬ダムの撤去事業に関しては，偶然では
あるものの，コントロールの設定が可能であ
る等の好条件も揃っている．荒瀬ダムとほぼ
同時期に建設され，ダムの規模やダム湖（湛
水域）や形状もほぼ同等で，ダムの建設地も
荒瀬ダムの上流約 20kmの距離であることか
ら，流程による環境要因の相違も小さいと考
えられる瀬戸石ダムが存在している．すなわ
ち，ダムが撤去される荒瀬ダムの比較対照と
して瀬戸石ダムを想定することが可能であ
る． 
 
２．研究の目的 
 上記のような背景から，本研究では，河川
の「瀬」ハビタットに特異的に生息する流水
生の水生生物に着目した．止水域では生息す
ることができないことから，ダム湖が存在し
た約 60 年間，ダムの上流側と下流側，ダム
湖へ流入していた球磨川の各支流は，流水ネ
ットワークが分断され続けたことになる．今
回のダム撤去により，流水ネットワークが再
創生されることが，球磨川生態系においてど
のような効果をもたらすかを検討する上で，
極めて重要な課題となると考えた． 
 すなわち，日本初のダム撤去事業が，約 60
年という長い年月に渡り分断してきた流水
ネットワークを再創生する可能性を期待し，
ダム撤去事業の前後での流水生の水生生物
の遺伝子流動のスケールや方向性に関する
変遷を把握するべく，ダム撤去の前段階の基
礎的知見の蓄積を目的とした． 
 
３．研究の方法 
 荒瀬ダムの撤去事業は 2013 年から 2018
年の 5 年間をかけて実施された．本研究の実

施以前に，研究代表者の研究室では，ダム撤
去前の 2012-2013 年において，荒瀬ダムの上
-下流を含めた球磨川水系内の約 70 調査定点
を設け，流水生の水生昆虫を採取していた．
本研究では，これらのサンプルを用いて，本
研究の目的へのアプローチに最も相応しい
と考えられる対象種群の絞り込みを実施し
た．この結果，流域広域的に生息しており，
各調査定点における採取個体数も多く，遺伝
子解析もなされているヒゲナガカワトビケ
ラ Stenopsyche marmorata（昆虫綱・トビ
ケラ目, ヒゲナガカワトビケラ科）を対象と
することとした．本種に関しては，既に遺伝
子解析に関するいくつかの研究事例があり，
マイクロサテライト・マーカーも既に開発さ
れている．加えて，ダムの上-下流域間での遺
伝的分化を指摘する研究も存在している．ま
た，研究代表者の研究室でも遺伝子解析の対
象としてきたことから，本研究の展開におい
ても好適な対象であると捉えた． 
 ヒゲナガカワトビケラを対象に，約 70 調
査地点から各地点 20 個体を目安にした全ゲ
ノム DNA の抽出と，DNA バーコーディング
領域にもなるミトコンドリア DNA COI 領域
（658-bp）の配列を解析した．併せて，球磨
川水系のヒゲナガカワトビケラの位置づけ
を明確化するため，日本全国のヒゲナガカワ
トビケラや国外の地域集団や近縁種群（同属
の別種も含めた）との遺伝的な比較を実施し
た． 
 次に，球磨川水系内の遺伝的構造をより詳
細に把握するため，マイクロサテライト解析
を実施した． 
 これらの一連の解析によって得られた遺
伝情報を基に，系統解析や集団遺伝構造解析
を実施した． 
 
４．研究成果 
 先ず，ヒゲナガカワトビケラの系統学的な
位置づけや，球磨川水系のヒゲナガカワトビ
ケラの種内系統群における位置づけを評価
した．ヒゲナガカワトビケラ類は，形態分類
とその分布域の地理的マッピングにより，ゴ
ンドワナ大陸（南半球）起源と考えられてき
たが，本研究も本説を支持する結果となった．
加えて，インド亜大陸の北進に伴いアジア地
域への分散を果たし，東アジア地域を種分化
しながら北進してきた系統進化史やその最
も末端種に相当するのがヒゲナガカワトビ
ケラであることを明確に究明した．本成果は，
米誌 Freshwater Biology に受理された
（Saito et al., 2018）．加えて，ヒゲナガ
カワトビケラに関しては，高標高帯にのみ生
息する隠蔽種が存在することも究明した
（Saito et al., 2018）．また，ヒゲナガカ
ワトビケラ種内には，8 つの遺伝系統群が検
出され，日本列島からはこれらのうちの 6系
統群が検出されていることが明らかとなっ
た（斎藤・東城, 2016）．そして，本研究で
注目する球磨川には，これらの 8系統群の中



でも最も派生的系統群であるクレード8のみ
が検出されることも究明された． 
 球磨川水系内の約70地点を対象としたDNA
バーコーディング領域の解析からは，水系内
からかなり多くの遺伝子型が検出され，水系
内における遺伝構造解析（多型解析）におけ
る有効性が確認された． 
 一方，種内多型の検出において期待された
マイクロサテライト解析においては，既存の
マーカーでは十分な検出力がないことが確
認された．従来の種内多型解析で効果を示し
てきた背景には，8 つの遺伝系統群のうちの
複数系統群を跨ぐような遺伝構造をもつ地
域に限定して効果的であったものと推測さ
れた．このような結果を受け，球磨川水系か
ら検出されているクレード8の遺伝系統群に
おいて有効であり，かつ他の遺伝系統群にお
いても多型解析が可能となるような解析対
象遺伝子座位の絞り込みを実施し，新規のマ
イクロサテライト・マーカーを開発した．有
効性の検証までは済んでいないものの，既存
のマーカー以上の有効性が期待される． 
 以上のように，荒瀬ダム撤去事業前のヒゲ
ナガカワトビケラの遺伝構造解析に関する
基礎的知見や撤去後の遺伝構造との比較検
討を十分に実施し得るだけの成果を上げる
ことができた．今後は，2018 年に撤去事業が
終了し，流水ネットワークの再創生がなされ
た後，そこから一定の年数の経過とともにど
のように遺伝構造が変遷していくのか？ 
をモニタリングする上での基礎的知見を蓄
積することができたと考えている． 
 このような大規模公共事業における
「Before-After」比較においては，「Before」
部分のデータが十分には得られていないが
ために十分な議論へと展開できないことが
多い．このような観点においては，本研究で
はダム撤去前における水系内網羅的な基礎
的知見，とくに標本や全ゲノム DNA を蓄積す
ることができたことの意義は大きいと考え
ている． 
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