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Abstract   An examination of the genetic population structure of Cobitis minamorii 
tokaiensis in central Honshu Japan, based on mitochondrial DNA nucleotide sequences in 
the cytochrome b region, revealed that the subspecies is subdivided into three regions 
(West-Shizuoka, Mie, and Aichi-Gifu) on the evidence of haplotype distribution and 
pairwise Φst among populations. However, the phylogenetic analyses indicated that the 
haplotypes in the three regions belong to the same haplotype group, suggesting that C. m. 
tokaiensis dispersed following the interconnection of paleo-river systems within relatively 
recent geological time, and subsequently differentiated in several areas. Because of its 
genetic characteristics, the three regions are important for conservation of the subspecies’ 
genetic diversity.

*Corresponding author: The United Graduate School of Agricultural Science, Gifu 
University, 1–1 Yanagido, Gifu 501–1193, Japan (e-mail: t6101001@edu.gifu-u.ac.jp)

淡水魚類の遺伝的集団構造は，一般的に古環境や
地史と密接な関係がある（Avise，2000，2004）．

愛知県・岐阜県・三重県にまたがる伊勢・三河湾周辺
の地域（伊勢湾周辺域）には，更新世に様々な山地の
隆起や断層の活動が生じており（吉田・尾崎，2000；
町田ほか，2006），これらの地殻変動が淡水魚類の分
布に大きな影響を与えたと考えられる．例えば鈴鹿山
脈の隆起は，カワバタモロコHemigrammocypris 
neglectus，オイカワ Opsariichthys platypus，カワヒ
ガイ Sarcocheilichthys variegatus variegatus，カマツ
カ Pseudogobio esocinus，およびナガレカマツカ P. 
agathonectrisなどの多くの淡水魚を伊勢湾周辺域と
近畿地方の系統群に分断したことが示唆されている
（Tominaga et al., 2009, 2016；Komiya et al., 2014；
Watanabe et al., 2014；Kitanishi et al., 2016）．また，

静岡県西部と愛知県東部の間にまたがる弓張山地
の隆起は，カワバタモロコを伊勢湾周辺域と，浜
名湖から藤枝市以西の地域（西静岡地域）の系統
群に分断したと考えられている（Watanabe and 
Mori, 2008）．そのほか，伊勢湾周辺域内では岐阜
県西部における養老山地の隆起や岐阜県東部の赤
河・権現山断層などの活動によって，分散力の低
いホトケドジョウ Lefua echigoniaの地理的分化が
生じたと考えられている（Ito et al., 2019）．また，
最終氷期最盛期には海面が 100 m以上低下したた
め，水深の浅い伊勢湾は陸化し，伊勢湾周辺域の
水系は単一の古水系を形成したと考えられている（森
山，2004）．この時期には，ウシモツゴ Pseudorasbora 
pugnax，ネコギギ Tachysurus ichikawai，カワバタモ
ロコ，およびカワヒガイなどが，この古水系を介し
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て伊勢湾流入河川間で遺伝的に交流したことが示
唆されている（Watanabe and Nishida, 2003；Watanabe 
and Mori, 2008；鈴木ほか，2016）．以上のように，
伊勢湾周辺域では，様々な地史的イベントが淡水魚
の個体群の分断や分散を引き起こし，遺伝的な集
団構造の創出に重要な役割を担ってきたことが明ら
かにされつつある．
トウカイコガタスジシマドジョウ Cobitis minamorii 

tokaiensisは，コガタスジシマドジョウの 1亜種であり，
東海地方の伊勢・三河湾，遠州灘西部の流入河川
（愛知県・岐阜県・三重県・静岡県）にのみ分布す
る（中島・内山，2017）．本亜種は，河川下流域や，
平野部の農業用水路・水田・河川敷湿地帯などの
氾濫原に主に生息し，産卵の際に浅い水路や水田
などに移動すると考えられている（中島・内山，
2017）．これまで東海地方における詳細な遺伝的
集団構造が調べられているドジョウ類として，ア
ジ メ ド ジ ョ ウ Niwaella delicata（Kitagawa et al., 
2001），ホトケドジョウ（Ito et al., 2019），および
トウカイナガレホトケドジョウ Lefua tokaiensis
（Miyazaki et al., 2017）があるが，本亜種の生息環
境や生活史は，これらのドジョウ類とは大きく異
なっており，生態の違いと遺伝的集団構造の形成
要因の関係を明らかにするには好材料であると考
えられる．また，本亜種は河川や農業用水路の改
修工事によりその数を減らしており（中島・内山，
2017），環境省のレッドリストには絶滅危惧 IB類
として掲載されている（環境省，2019）．しかし，
本亜種の遺伝的集団構造についての研究はこれま
で行われていないことから，今後の保全活動を推
進するためには，遺伝的集団構造に基づく適切な
保全単位の検討が不可欠であると考えられる．
そこで本研究では，トウカイコガタスジシマド

ジョウの自然分布域をほぼ網羅した採集を行い，
ミトコンドリア DNA（mtDNA）のシトクローム
b（cyt b）領域の塩基配列に基づく集団遺伝学的
解析により，本亜種の遺伝的集団構造を推定する
ことを目的とした．推定した集団構造をもとに，
生物地理学的な考察を行うとともに，本亜種の保
全単位についても検討した．

材 料 と 方 法

2014年から 2019年にかけて，合計 16地点 165
個体［瑞穂（Mizuho）6個体；関（Seki）16個体；
山県（Yamagata）24個体；垂井（Tarui）19個体；
一宮（Ichinomiya）1個体；大口（Oguchi）12個体；

名古屋（Nagoya）12個体；西尾 1（Nishio1）2個体；
西尾 2（Nishio2）4個体；松阪 1（Matsusaka1）7
個体；松阪 2（Matsusaka2）13個体；伊勢（Ise）
16個体；湖西（Kosai）4個体；浜松 1（Hamamatsu1）
10個体；浜松 2（Hamamatsu2）9個体；森（Mori）
10個体］のトウカイコガタスジシマドジョウを，
タモ網を用いて採集した（Fig. 1；Table 1）．加えて，
比較用に岐阜県から 1個体，滋賀県から 1個体の
ニシシマドジョウ Cobitis sp. BIWAE（type B）を
同様の方法で採集した．採集した魚体をそのまま，
もしくは腹鰭の一部を 99.5%エタノール中に浸漬
し，DNAの抽出を行うまで –80˚Cの超低温フリー
ザ内で保管した．

DNA抽出には，DNeasy Bood & Tissue Kit（キア
ゲン社）を用いた．mtDNAの cyt b領域を対象と
した PCR増幅と塩基配列の決定には，Glu-L（5’
-GAA GAA CCA CCG TTG TTA TTC AA-3’）と Thr-H
（5’-ACC TCC RAT CTY CGG ATT ACA-3’）のプライ
マー対（Šlechtová et al., 2006）を用いた．PCRには，
Ex Taqバッファーと Ex Taq DNAポリメラーゼ（タ
カラバイオ株式会社）を使用し，常法に従ってサー
マルサイクラーで 95˚C・1分，55˚C・1分，72˚C・
2分の温度サイクルを 30回繰り返して増幅を行っ
た．PCR産物については ExoSAP-ITキット（GEヘ
ルスケアジャパン社）を用いて処理した後，増幅
した時と同じプライマーをそれぞれ用いて，
BigDye Terminator Cycle Sequencing Kit ver. 3.1（アプ
ライドバイオシステムズ社）によるシークエンス
反応を L鎖と H鎖について行い，ABI 3130 Genetic 
Analyzerで塩基配列を決定した．得られた両鎖の
塩基配列については個体ごとに結合させて，両鎖

Fig. 1.　Sampling localities of Cobitis minamorii 
tokaiensis (closed circles). The paleo-river system of the 
Ise Bay region is indicated by pale gray lines, following 
Moriyama (2004).
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の不一致が無いことを確認した上で DDBJ，EMBL，
GenBankのデータベースに登録した（登録番号 
LC464984–LC465017，LC487327）．また，集団遺伝
データについては遺伝的多様性データベース
GEDIMAP（Watanabe et al., 2010）に登録した（登
録番号 P2307–2320，2352，2353）．
比較のための多重整列には，CLUSTAL X ver. 

1.83（Thompson et al., 1997）を用い，系統樹の推
定には，最尤法とベイズ法を用いた．最尤法には，
raxmlGUI ver. 1.3（Silvestro and Michalak, 2012）を
用いた．塩基配列におけるコドンの 1番目，2番
目，3番目の進化速度の違いを考慮し，それぞれ
にパーティションを設定し，GTR+Gモデルを適
用した．各枝の信頼性については 1000回のブー
トストラップ確率を求めた．ベイズ法には，
MrBayes ver. 3.2.6（Ronquist et al., 2012）を用いた．
Kakusan4（Tanabe, 2011）を用いてベイズ情報量規
準（BIC）に基づいたモデルテストを行い，1番目，
2番目，3番目のコドンに，K80，F81，GTRの各
モデルを適用した．解析にあたっては，マルコフ
連鎖モンテカルロ（MCMC）法によってマルコフ
連鎖を 10000000世代繰り返し，100世代ごとに
サンプリングを行い，burninを 25000世代に設定
した．その際に，Average Standard Deviation of Split 

Frequencies（ASDSF）が 0.01未満になったことで
MCMCが定常状態に達したと判断した．系統樹の外
群には，ビワコガタスジシマドジョウ C. m. oumiensis
（AP010782, Saitoh et al., 2010），岐阜県産と滋賀県産
のニシシマドジョウ（LC465018–LC465019, 本研究），
ドジョウMisgurnus anguillicaudatus（AP011291, Miya 
et al., 2015）の相同配列を用いた．加えて，ハプロタ
イプネットワークを TCS 1.2.1（Clement et al., 2000）
を用いて作成した．MEGA6（Tamura et al., 2013）を
用いて，p-distanceによる遺伝距離を求め，1000回
のブートストラップ検定により標準誤差を求めた．
採集地点間の遺伝的分化について調べるため，
Arlequin ver. 3.5（Excoffier and Lischer, 2010）を用い
て Φst（Excoffier et al., 1992）を算出し，sequential 
Bonferroni補正（Rice, 1989）を行った．ハプロタイ
プ多様度（h）および塩基多様度（π）の算出には
Arlequin ver. 3.5を用いた．採集を行った 9つの水系
ごとについて，Arlequin ver. 3.5を用いて分子分散分
析（AMOVA）を行った．ただし，Φst，AMOVA，h，
および πの各分析では，個体数が 2以下の地点（一
宮，西尾 1）については解析に含めなかった． 

Table 1.　List of sampling localities for Cobitis minamorii tokaiensis

site
no.

Sampling site River system n nh* h** π***

Aichi-Gifu Region****
1 Mizuho, Gifu Nagara River 6 4 0.867 0.0024
2 Seki, Gifu Nagara R. 16 5 0.667 0.0024
3 Yamagata, Gifu Nagara R. 24 9 0.859 0.0034
4 Tarui, Gifu Ibi R. 19 8 0.871 0.0028
5 Ichinomiya, Aichi Kiso R. 1 1 - -
6 Oguchi, Aichi Syonai R. 12 5 0.788 0.0049
7 Nagoya, Aichi Syonai R. 12 6 0.849 0.0071
8 Nishio1, Aichi Yahagi R. 2 2 - -
9 Nishio2, Aichi Yahagi R. 4 3 0.833 0.0051

Mie Region****
10 Matsusaka1, Mie Kushida R. 7 3 0.667 0.0036
11 Matsusaka2, Mie Kushida R. 13 2 0.385 0.0022
12 Ise, Mie Egawa R. 16 4 0.642 0.0031

West-Shizuoka Region****
13 Kosai, Shizuoka Miyakoda R. 4 2 0.667 0.0012
14 Hamamatsu1, Shizuoka Miyakoda R. 10 2 0.467 0.0009
15 Hamamatsu2, Shizuoka Magome R. 9 5 0.833 0.0017
16 Mori, Shizuoka Ota R. 10 5 0.822 0.0026

*number of haplotypes; **gene diversity; ***nucleotide diversity; **** Grounds for regional division described in Results 
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結 　 果

165個体のトウカイコガタスジシマドジョウの
mtDNAの cyt b領域 1045 bpの塩基配列を決定し
た結果，35種類のハプロタイプ（T1–T35）が得
られた（Table 2）．各地点における hと πは，そ
れぞれ 0.385–0.871と 0.0009–0.0071であった（Table 

1）．得られたハプロタイプの塩基配列を用いて最
尤法とベイズ法により系統樹を推定したところ，
ほとんど同じ樹形を示し，系統的に明瞭に区別で
きるクレードはみられなかった（Fig. 2）．しかし，
ハプロタイプの分布には地域的な偏りがみられ，
28ハプロタイプ（T1–T28）が伊勢湾周辺域（長
良川，揖斐川，木曽川，庄内川，矢作川，櫛田川，

Fig. 2.　Bayesian tree of the 1045 bp cytochrome b gene sequences of Cobitis minamorii tokaiensis 
individuals from the Aichi-Gifu (gray circles), Mie (black circles), and West-Shizuoka (white circles) 
regions. Numbers at nodes indicate maximum likelihood bootstrap probabilities (left) and Bayesian 
posterior probabilities (right) > 70% (both parameters). The statistical parsimony network of C. m. 
tokaiensis is shown to the left of the tree. Pie charts indicate relative frequencies of haplotypes found in 
the three regions.
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江川水系）からのみ見出され，7ハ
プロタイプ（T29–T35）が西静岡地
域（都田川，馬込川，太田川水系）
からのみ見出された．伊勢湾周辺域
と西静岡地域間のハプロタイプの遺
伝距離（p-distance）の平均±標準偏
差は，0.006 ± 0.001であった．伊
勢湾周辺域から得られた 28ハプロ
タイプの多くは各水系に固有のもの
であり，8ハプロタイプが長良川水
系から，3ハプロタイプが揖斐川水
系から，5ハプロタイプが庄内川水
系から，2ハプロタイプが矢作川水
系から，1ハプロタイプが櫛田川水
系から，1ハプロタイプが江川水系
からのみ見出された（Table 2）．し
かし，ハプロタイプ T1と T3は伊
勢湾周辺域に広く見られ，特にハプ
ロタイプ T1は 12地点中 10地点か
ら見出された（Table 2）．西静岡地
域からのみ得られた 7ハプロタイプ
のうち，2ハプロタイプが太田川水
系からのみ見出された（Table 2）．
ハプロタイプネットワークを作成し
たところ，西静岡地域から得られた
ハプロタイプ T29–T35は，T31を中
心とする近縁なグループとしてまと
まった（Fig. 2）．伊勢湾周辺域から
得られたハプロタイプ T1–T28は，
西静岡地域から得られたハプロタイ
プ T31を挟み，2つのグループ（T1
を中心とした 10ハプロタイプのグ
ループと，T3を中心とした 18ハプ
ロタイプから成るグループ）に分け
られたが，それら 2つのハプロタイ
プグループの地理的分布に明瞭な違
いはみられなかった． 
地点間のペアワイズ Φstを計算し

た結果，西静岡地域の 4地点のうち
3地点（浜松 1，浜松 2，森）は，ほ
とんどの伊勢湾周辺域の地点との組
み合わせにおいて有意に分化してい
た（Φst = 0.146–0.578：P < 0.01）（Table 
3）．ただし伊勢湾周辺域に地理的に
最も近い湖西（地点 No.13）は，伊
勢湾周辺域のどの地点とも有意な遺
伝的分化を示さなかった．また，三Ta
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重県の 3地点のうち 2地点（松阪 2，伊勢）も，
多くの組み合わせにおいて有意に分化していた（Φst 
= 0.219–0.578：P < 0.01）（Table 3）．ただし松阪 1
は，伊勢湾周辺域のどの地点とも有意な遺伝的分
化を示さなかった． 
水系間での遺伝的分化については，個体群を 9

つの水系（Table 1）に分けて AMOVA分析を行っ
た．その結果，水系間での遺伝的変異がトウカイ
コガタスジシマドジョウの遺伝的変異の 21.35%（P 
< 0.01），水系内の地点間の遺伝的変異が 12.67%（P 
< 0.01），地点内の遺伝的変異が 65.98%（P < 0.00）
であり，いずれも有意にゼロから離れていた（Table 
4）．

考 　 察

トウカイコガタスジシマドジョウの遺伝的集団
構造　トウカイコガタスジシマドジョウの
mtDNAハプロタイプの系統樹を推定した結果，
系統的に明瞭に区別できるクレードは得られな
かった．しかし，ペアワイズ Φstの比較をした結
果，西静岡地域と伊勢湾周辺域間，および三重県
と伊勢湾周辺の他地域（愛知県，岐阜県）の間で
は，多くの地点の組み合わせで有意な分化が見出
されたことから，遺伝的に 3つの地域（西静岡地
域，三重地域，愛知岐阜地域）に分化していると
考えられた（Table 2）．
特に西静岡地域の 4地点は，固有のハプロタイ

プのみが分布することとペアワイズ Φstに基づく
集団分化の検定結果から，伊勢湾周辺域（三重地
域と愛知岐阜地域）のトウカイコガタスジシマド
ジョウとは明確に分化していると考えられた．た
だし，これらのハプロタイプは系統的に伊勢湾周
辺域から得られたハプロタイプグループに内包さ
れ，Φstでは湖西がどの地点とも有意な遺伝的分
化を示さなかった．湖西ではサンプル数が 4個体
と少ないことから，Φstに有意差がみられなかっ
たことも考えられるが，いずれにせよ本亜種は地
質年代的なスケールで比較的最近まで伊勢湾周辺
域と西静岡地域間で遺伝的に交流しており，遺伝
的分化が生じたのは比較的新しい時代であると考
えられる．本亜種と同様に東海地方に分布する淡
水魚類の中では，河川源流域に生息する山地性の
トウカイナガレホトケドジョウの系統地理的パター
ン（Miyazaki et al., 2017）が，トウカイコガタス
ジシマドジョウの系統地理パターンとやや類似し
ている．Miyazaki et al.（2017）によると，トウカTa
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イナガレホトケドジョウの mtDNAの CR領域の
解析では伊勢湾周辺域と西静岡地域間で遺伝的差
異はほとんどなく，特に豊川水系（伊勢湾周辺域）
と天竜川水系（西静岡地域）の個体群からは同一
のハプロタイプが得られており，上流域で生じた
河川争奪により，両水系の個体群が遺伝的に交流
したことが示唆されている．しかし，トウカイコ
ガタスジシマドジョウは主に河川下流域に生息す
る平地性の淡水魚類であることから，山地性のト
ウカイナガレホトケドジョウで推測された上流域
の河川争奪が遺伝的交流の要因とは考えにくい．
また，同じ平地性の淡水魚類であるカワバタモロ
コは，伊勢湾周辺域と西静岡地域に対応する明瞭
な 2つの系統に分かれることが cyt b領域の遺伝
的解析により明らかにされている（Watanabe and 
Mori, 2008；Watanabe et al., 2014）．カワバタモロ
コにみられた 2系統は，弓張山地の隆起により分
断されたと推測されている（Watanabe and Mori, 
2008）．弓張山地は更新世前期（約 180–80万年前）
に隆起したと考えられており（森山，1990），カ
ワバタモロコの 2系統間で推定された分岐年代と
矛盾しない（Watanabe et al., 2009, 2014）．しかし，
トウカイコガタスジシマドジョウについては，伊
勢湾周辺域と西静岡地域に対応する明瞭なクレー
ドに分かれなかったことから，弓張山地の隆起以
降に両地域間で遺伝的な交流があったと考えられ
る．約 60万年前以降の時代は，約 10万年のサイ
クルで氷期と間氷期が交互に到来したとされてい
る（北村，2010）．この過去 60万年間における氷
期の海水準は最終氷期と同程度であり，どの氷期
でも海面が約 100 m低下した（北村，2010）．そ
のため，現在の遠州灘から渥美半島沿岸の河川が
下流部で接続することで遺伝的な交流が行われた
可能性が考えられる．ただし，伊勢湾周辺域と西
静岡地域の河川が，海退期に下流域で接続してい
たという地形学的証拠は得られておらず，河川水
系の接続は洪水など大規模な出水時の一時的なも
のであった可能性もある．なお，カワバタモロコ
では，西静岡地域の複数地点から伊勢湾周辺域の

系統に属するハプロタイプが得られている
（Watanabe et al., 2009）．もしこれらのハプロタイ
プが自然分布であれば，カワバタモロコもトウカ
イコガタスジシマドジョウと同様に，弓張山地の
隆起以降の河川下流域の接続によって伊勢湾周辺
域と西静岡地域間で遺伝的に交流した可能性が考
えられる．
三重県の 3地点（三重地域）も，伊勢湾周辺域

の他の地点とは遺伝的に分化していることが，ハ
プロタイプの分布とペアワイズ Φstの検定結果か
ら考えられた．ただし，三重県の 3地点から得ら
れた 5ハプロタイプ中 2ハプロタイプ（T1と
T3）は，長良川・揖斐川・庄内川・矢作川水系
からも確認されている．伊勢湾周辺域では，氷期
に海水面が低下したことで，湾内に流入する水系
が合流して単一の古水系となったと考えられてい
る（森山，2004）．ウシモツゴやカワバタモロコ，
カワヒガイなどでは，この単一の古水系を介した
伊勢湾流入河川間での遺伝的交流が示唆されてい
るため（Watanabe and Mori, 2008；鈴木ほか，2016），
トウカイコガタスジシマドジョウの場合も，古水系
を介した遺伝的交流によって共通のハプロタイプ
が分布していると考えられる．また，ペアワイズ
Φstの検定結果では，松阪 1のみ伊勢湾周辺域のど
の地点とも有意な遺伝的分化を示さなかったが，
松阪 1のサンプル数は 7個体と少ないために有意
差がみられなかった可能性がある．松阪１の個体
群と他地域との間の遺伝的分化の有無については，
今後個体数を増やして解析する必要がある． 
三重県以外の伊勢湾周辺域（愛知岐阜地域）で

は，各水系でのみみられる固有のハプロタイプが
多数得られた．しかし，地点間の Φstの比較にお
いては，山県と関（長良川水系）の間でのみ遺伝
的分化が示されたにすぎず，明確な集団構造は見
出せなかった．ただし，AMOVA分析によって，
水系間の遺伝的変異が 21.35％存在することが示
された．本種の遺伝的変異の多く（65.98％）は
各地点の個体群内にあることから，相対的に水系
間の分化は小さいものの，今後各地点の解析個体

Table 4.　Hierarchical analysis of molecular variance (AMOVA) among regions of Cobitis minamorii tokaiensis

Source of variation d. f. Sum of squares Variance components Percentage of variation
Among groups 8 115.900 0.534 21.35*
Among populations within groups 5 25.343 0.317 12.67*
Within populations 148 244.214 1.650 65.98**
*P < 0.01; **P < 0.00
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数を増やすことや，種内多型が多いとされるマイ
クロサテライトマーカーを利用するなどの解析を
行うことで，愛知岐阜地域内での集団構造が明確
にできる可能性がある．
保全　本研究では，ハプロタイプの分布とペア

ワイズ Φstの検定結果から，西静岡地域・三重地
域・愛知岐阜地域の間での遺伝的分化が示された．
そのため，少なくとも各地域の個体群それぞれを
保全単位とする必要がある．現状において，本亜
種は，三重県，愛知県，および静岡県のレッドリ
ストに絶滅危惧 IB類として掲載されており（愛
知県環境調査センター，2015；三重県農林水産部
みどり共生推進課，2015；静岡県くらし・環境部
環境局自然保護課，2019），各県が遺伝的に分化
した保全単位と対応している．したがって，各県
がそれぞれの地域において本亜種の保全を行うこ
とが重要であると考えられる．
本亜種の遺伝的多様性を，同地域の同様な環境

に生息する絶滅危惧種のカワバタモロコと比較す
る と， 本 亜 種 の hが 0.385–0.871，πが 0.0009–
0.0071であったのに対し，カワバタモロコは hが
0.000–0.867，πが 0.0000–0.0032であり（Watanabe 
and Mori, 2008），本亜種の方が同程度からやや高
い値であった．また，カワバタモロコは単一のハ
プロタイプに固定した個体群がみられるのに対し，
本亜種はどの調査地点においても複数のハプロタ
イプがみられた．このことから，本亜種は絶滅危
惧種とされているものの，現在のところ遺伝的多
様性の深刻な低下は生じていないと考えられる．
ただし，本亜種の生息地はいずれの地域でも，河
川改修や圃場整備による流路の直線化，河床や護
岸のコンクリートブロック化による砂泥底の悪化
や消失によって減少していると考えられており（愛
知県環境調査センター，2015；三重県農林水産部
みどり共生推進課，2015；静岡県くらし・環境部
環境局自然保護課，2019），今後は生息地の分断
化・孤立化による集団サイズの減少と遺伝的多様
性の低下が生じる可能性がある．一方で，一部の
農業用水路では，多自然工法の施工（河村ほか，
2015）や，コンクリート張り底面の一部を剥ぐ試
み（井上，2017）など，本亜種の生息に配慮した
環境創出の試みも行われている．こうした生息環
境の復元が広く行われることで個体群の分断化を
食い止めることができれば，本亜種の遺伝的多様
性の低下を防ぎ，各地域固有のハプロタイプを維
持した個体群の保全につながるものと考えられる．
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