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研究成果の概要：アサリ、マダイ、ニシンの遺伝的変異性を調べ、移植放流が在来集団に及ぼ

す遺伝的影響を評価した。現在大量に輸入されているのは日本に生息しない Ruditapes bruguieri
であり、アサリと形態が酷似し遺伝的分化は大きくない。鹿児島湾のマダイでは大量放流によ

って希少アリルが消失したが、遺伝的影響は軽微かつ湾内にとどまる。ニシンでは種苗放流の

遺伝的影響は見られない。また、遺伝的分化と混合率の解析手法とソフトウェアを開発した。 
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 直接経費 間接経費 合 計 
2006 年度 7,700,000 2,310,000 10,010,000 

2007 年度 3,600,000 1,080,000 4,680,000 

2008 年度 1,800,000 540,000 2,340,000 
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  年度  

総 計 13,100,000 3,930,000 17,030,000 
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１．研究開始当初の背景 

研究開始の前年、政府は平成 17 年 6 月に
特定外来種による生態系等に係る被害の防
止に関する法律（外来生物法）を施行し、特
定外来生物に指定された種の輸入、飼育、栽
培、保管、運搬を原則禁止するとともに、野
外への放逐、植え付けを禁止した。魚類では、
オオクチバス、コクチバス、ブルーギル、チ
ャネルキャットフィッシュなどが特定外来
生物に指定された。しかし、外来生物法は、
在来種と同種の輸入や、国内他地域からの移
植については対象としておらず、これらに対
するリスク管理は未着手の状態である。 

在来種に対する同種の輸入は、特に水産資
源で顕著である。タイリクスズキやカンパチ

の安価な種苗が中国から輸入され、養殖され
ている。輸入量が最も多い種はアサリである。
アサリは、昭和 50 年代には全国で 12 万～15
万トン程度安定して漁獲されていたが、昭和
60 年代以降減少が著しく、平成 10 年以降国
内の生産量は 4万トンを下回っている。この
供給不足を補完するため 1980 年代の終りか
ら輸入されるようになり、近年では中国や北
朝鮮、韓国から国内生産を上回る年間約 5万
トンが輸入されている。アサリの場合、一般
の消費に加え、潮干狩りや漁業資源増殖を目
的として沿岸各地に放流されており、在来集
団に与える生態的・遺伝的影響が懸念される。  

アサリの遺伝的変異性については、日本の
いくつかの地域集団のアロザイム変異が調
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査されているが、海外のアサリについては不
明である。このような同種の野外への移植放
流の遺伝的影響は、いわゆる栽培漁業や養殖
でも懸念されている。このような在来集団と
異なる遺伝的特性を持つ個体の移植や放流
が在来集団に及ぼす遺伝的影響については、
殆んど知られていない。これらのリスク評価
については、理論的可能性を述べるに止まっ
ているかあるいはシミュレーション研究に
終始しており、現実のデータに基づく実証的
研究はほとんど例がなく、保全生物学の核心
にあたる遺伝資源の保存育成に必要な理論
基盤が既に整備されたとは言い難い。外来種
侵入や栽培漁業のリスクを適切に評価する
ためには、実測データと理論を統合させた遺
伝的影響評価と保全管理手法の開発が急務
と考えられた。 

そこで、本研究では、資源増殖学、増殖生
態学、数理統計学、集団遺伝学などを主たる
研究領域とする研究者が協力して、データの
収集から解析手法の開発まで一貫して行う
ことにより、外来遺伝子（在来と異なるとい
う意味において）の侵入が在来集団に及ぼす
影響を適切に評価し、在来集団の保全方策を
解明することを目指すこととした。 
 
２．研究の目的 
（1）外来種侵入のモデル魚種としてアサリ
を取り上げ、輸入アサリの日本沿岸への遺伝
子侵入の有無と程度を明らかにする。 
（2）栽培漁業については、長期にわたる大
量放流が行われているマダイとニシンを事
例として、天然資源に対する遺伝的影響を比
較解析し、その実態を解明する。 
（3）上の影響評価で必要となる集団間の遺
伝的分化および混合率の推定手法を見直し、
精度のよい推定方法を開発する。 

 
３．研究の方法 
（1）輸出国である中国、北朝鮮、韓国のほ
か、輸入種苗を受け入れ各地へ移植している
熊本県有明海などからアサリのサンプルを
取得した。比較対象として日本国内のいくつ
かの地域集団からもサンプリングを行った。
これらをアイソザイムおよび高感度遺伝子
マーカーで分析し、多様性および遺伝子侵入
の可能性を評価した。 
（2）マダイでは、鹿児島湾とその周辺、ニ
シンについては、北海道と本州太平洋側の数
か所から取得したサンプルを高感度遺伝子
マーカーで分析し、多様性および在来資源に
対する種苗放流の遺伝的影響を様々な解析
法とシミュレーションを用いて評価した。ま
た、放流魚の回収率の経年変化と漁獲統計資
料により、天然資源のフィットネス低下の可
能性を検討した。 
（3）連続的な無限個の分集団からなるメタ

集団を想定し、それぞれの分集団の対立遺伝
子頻度がディリクレ分布に従って分化して
いるモデルを考えた。まず、ランダムに抽出
された分集団の標本対立遺伝子頻度からデ
ィリクレ分布に関する超パラメータを遺伝
子座毎に推定し、次に、この超パラメータの
推定値と標本遺伝子頻度を用いて遺伝子頻
度の事後分布を計算機で生成する。これに基
づいて個々の集団間の Fst の事後分布を推定
した。また、Fst のゲノム内分布を推定する
方法を提案し、進化のゲノム内分布について
考察した。 
 
４．研究成果 
（1）アサリについては、中国 3、韓国 1、北
朝鮮 3 および国内 8 の合計 15 ヵ所から得た
標本について、それぞれ 92 から 105 個体の
アイソザイム変異を 8 遺伝子座で調べた。各
標本の平均アリル数は 4.50-6.75、平均ヘテ
ロ接合体率は 0.267-0.342 で多様性は高くな
い。本研究で開発した経験ベイズ法で推定し
た集団全体の遺伝的分化すなわち global Fst
は 0.0446±0.0059 であった。ペアワイズ Fst
のベイズ推定値に基づくデンドログラムは、
2 つの大きなクラスターを形成した（図１）。
これをまたぐ集団間のペアワイズ Fst の値が
0.1 程度あったことから別種である可能性が
考えられたため、これを形態学者の協力を得
て外部形態による分類に従って分けたとこ
ろと、2 つの大きなクラスターはアサリ
Ruditapes philippinarum と R. bruguieri に分か
れていることが判明した。R. bruguieri はアサ
リと外部形態が酷似するため、同種と考えて
いたが、日本には生息しない外来種であるこ
とから、ここでは中国アサリと仮称する。な
お、中国や北朝鮮にも R. philippinarum は生息
しているが（図１の元山、金州）、近年大量
に輸入されているのは R. bruguieri である。 

図１ ペアワイズ Fst のベイズ推定値による
アサリの集団構造 

（Vargas et al. 投稿中） 



有明海の標本と同年に採取した北朝鮮南
哺の中国アサリの混合率をアリル頻度デー
タから推定した。滑石での混合率は 0 [0, 
0.0619] 、松尾では 0 [0, 0.0274] と推定
され、中国アサリの遺伝子侵入はアイソザイ
ムレベルで見る限り、起きていないことが示
唆された。 

このことを確認するため、本研究着手翌年
に開発されたマイクロサテライトマーカー
（Yasuda et al. 2007）による遺伝子型分析
（9集団、871 個体）およびミトコンドリア
DNACOI 領域のダイレクトシークエンス（同標
本、511 個体）を行い、集団構造や遺伝子侵
入についてさらに解析を進めている（投稿準
備中）。 

 
（2）鹿児島湾奥、湾央、東シナ海、志布志
湾で漁獲されたマダイ天然魚 368尾と湾内で
漁獲された放流魚 42 尾について、マイクロ
サテライト 3遺伝子座で遺伝子型を決定した。 
ニシンについては、北海道厚岸湖、湧洞沼、
噴火湾、青森県尾駮沼、岩手県宮古湾、宮城
県松島湾で漁獲された成熟した天然魚 1871
尾と厚岸および宮古湾で漁獲された成熟し
た放流魚 184 尾を分析し、マイクロサテライ
ト 5 遺伝子座における遺伝子型を決定した。 
 マダイでは希少アリルの消失によってア
リル数が放流魚と湾奥天然魚で少なくなり
アリル頻度も他の天然魚集団とは異なって
いることが判った。同じ親魚を継続使用する
シナリオでのシミュレーションにより、湾奥
で見られた希少アリルの顕著な消失は，これ
までの 30 年以上にわたる親魚継続使用によ
る 2,000万尾以上の人工種苗放流によって起
きたものであることが強く示唆された。 

希少アリルの消失は本州のニシンでも見
られた。しかし、厚岸および宮古の放流強度
のもとで毎年親魚を交換する場合のシミュ
レーションでは、希少アリルの消失確率はほ
ぼ 0であった。このことから、本州でのアリ
ル数減少は種苗放流に起因しないことが示
唆された。北海道に比べて本州の集団のアリ
ル数が少なくヘテロ接合体率が小さいのは、
本州がニシンの分布の南限にあるため個体
群が縮小していることによると結論した。 
 鹿児島湾奥で観測されたマダイの大量放
流による遺伝的影響を Fstで評価したところ、
その程度は極めて小さくかつ湾内に留まっ
ていることが明らかになった。図２の Aと B
では縦軸（Fst）のスケールを揃えてある。
鹿児島湾奥での遺伝的影響は小さく、環境変
化や漁獲の選択圧によって形成されたニシ
ンの遺伝的分化より圧倒的に小さいことが
わかった。このことは，遺伝的多様性に及ぼ
す種苗放流の影響のリスクは，乱獲よりも小
さい可能性を示唆している。 

マダイの放流魚については生残率の低下

が示唆されたが，天然資源のフィットネス低
下の兆候はみられなかった。一方，毎年天然
魚を親魚として用いているニシンの種苗放
流では，20 年にわたる大量放流にもかかわら
ず，遺伝的多様性およびフィットネスの両者
について遺伝的影響は検出されなかった。マ
ダイ，ニシンとも，メタ集団構造と分集団間
の大きな遺伝子流動が，放流の遺伝的影響を
緩和し，天然集団の頑健性が保持されている
と考えられた。 

図２ ペアワイズ Fstのベイズ推定値に基づ
くマダイとニシンの集団構造 

 
（3）様々な条件下で、本方法のパフォーマ
ンスをシミュレーションにより評価した。一
例として、集団全体の遺伝的分化が小さいと
き（globalFst=0.01）、5つの場所からサンプ
リングした各 20 個体の遺伝子を分析した場
合で、従来法と本研究の推定精度を比較した
結果を示す（図 3）。従来法の推定値は真の値
から大きく上に外れるのに比べ、本方法は精
度を飛躍的に改善し、真の値をほぼ偏りなく
推定できることがわかる。これ以外の様々な
遺伝的分化の大きさやサンプリング条件で
も、本方法が勝れていることを確認したが、
特に、水産生物や鳥類のように遺伝的分化が
小さい種で推定精度の向上効果が大きいこ
とが特筆される。また、対立遺伝子頻度がデ
ィリクレ分布から外れる場合にも頑健であ
ることがシミュレーションによって確認さ
れた。 

この方法を太平洋ニシンのマイクロサテ
ライトデータに適用し、実際にも有用である
ことを示しました。Fst の事後分布を求める
ことで推定精度が評価でき、個々の集団間の
遺伝的差異の確率評価が可能になった。太平
洋ニシンの推定結果とヒトの全ゲノムデー
タの解析結果を併せて検討したところ、現在



ヒトの全ゲノム解析から提唱されている
「Fst はゲノム内の変異サイト毎に異なって
いる」との仮説は支持されなかったが、「進
化圧はゲノム内の 5Mbwindows 間では一定で
はないらしい」ことが示唆された。 
 
図３ ペアワイズ Fst のベイズ推定値と従来

法での推定効率の比較 
 
（4）本研究で開発した Fst の推定法および
基準群の対立遺伝子頻度の不確実性を考慮
した混合率の推定法について、ユーザーフレ
ンドリーな GUI（Graphical User Interface）
を備えたソフトウェアを開発した。現在、イ
ンターネットでウェブ上から自由にダウン
ロードできるようサイトを準備中であり、
2009 年夏には運用開始の見込みである
（http://www2.kaiyodai.ac.jp/~kitada/in
dex_kitada.html）。これらのソフトウェアに
より、簡単に遺伝的分化や混合率が精度よく
推定できるようになり、水産資源の増殖や管
理、あるいは絶滅危惧種の保護増殖、さらに、
ヒトを含む様々な生物の集団遺伝や進化の
研究に貢献できることが期待される。 
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