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研究成果の概要（和文）：サクラマスには河川残留型と降海型の2つの生活史があり、地域ごとに両生活史の割
合が異なっている。本研究では、この生活史分化パターンの地域間変異に着目し、生活史分化パターンの異なる
国内3地域（北海道北部、北海道中西部、富山県）において個体群の遺伝的構造の解析・比較を行うことによ
り、遺伝的構造形成における生活史の影響の解明を試みた。マイクロサテライトDNA解析の結果、遺伝的多様性
や個体群間の遺伝的分化の程度に地域間の差異は認められなかった。一方、道央地域にのみ距離による隔離の効
果が認められた。これらの結果から、個体群の遺伝的構造とその空間スケールが地域ごとに異なっていることが
示唆された。

研究成果の概要（英文）：Masu salmon has two life histories (anadromous and resident) and relative 
abundance of these two life histories vary among regions. In this study, we focused on the 
interregional variation of the relative abundance and, in order to reveal effects of life history on
 genetic structure, investigated genetic structure of masu salmon populations inhabiting three 
different regions (i.e., northern Hokkaido, midwestern Hokkaido, and Toyama Prefecture) that vary in
 the relative abundance of the two life histories. Microsatellite analyses showed no differences in 
genetic diversity within population and the degree of pairwise genetic differentiations among 
regions. On the other hand, isolation by distance was detected only in midwestern Hokkaido. These 
results suggest that population genetic structure and its spatial scale may change depend on the 
relative abundance of the two life histories.

研究分野： 生態学

キーワード： 生活史多型　遺伝的構造　保全　生物多様性　マイクロサテライトDNA
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研究成果の学術的意義や社会的意義
本研究では、サクラマス個体群の遺伝的構造とその形成過程における生活史の影響の一端を明らかにし、また、
地域ごとに遺伝的構造の空間スケールが異なっている可能性を明らかにした。これらの結果は、種や個体群、そ
してその遺伝子資源を保全していくためには、各個体群の生態や生活史特性、遺伝的構造などに応じた、地域ご
との資源管理実践が重要であることを示唆している。さらに、本研究の成果は、地域個体群の保全や持続可能な
水産振興にもつながることが期待されるため、社会的なインパクトも大きいと考えられる。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属します。
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１．研究開始当初の背景 
サクラマスは漁業や遊漁、環境教育対象などとして全国で親しまれている。近年、その資

源量は近年激減しており、資源増大のための人工ふ化放流事業が日本各地で盛んに実施さ
れている。同時に、異なる水系由来種苗の移植放流による遺伝的攪乱など、放流事業がサク
ラマス野生個体群に与える負の影響が懸念されている。種や個体群、そしてその遺伝子資源
を適切に保全していくためには、地域や個体群ごとの生態的・遺伝的特性を把握し，それら
の特性の維持に配慮することが重要である。特に、研究代表者らにより、サクラマスが地域
ごと、場合によっては河川もしくは支流ごとに異なる遺伝的特性を有していることが明ら
かとなっている。そのため、本種資源の持続可能な利用のためには，地域ごとの生態的・遺
伝的特性を把握し，それに基づいた地域ごとの細やかな資源管理および放流事業実践が不
可欠である。 
また、サクラマスには降海し大きく成長する降海型と、河川で一生を過ごす残留型の 2 つ

の生活史があり、高緯度地域ほど降海型の割合が増加する。研究代表者らは近年、生活史ご
とに個体の分散パターンが異なり、降海型ほどより頻繁に分散することなどを明らかにし
た。これらのことは、個体群の遺伝的構造とその空間スケールが、生活史分化パターンの地
域間変異に応じて、地域ごとに異なっていることを示唆している。従って、本種の保全や持
続可能な資源利用のためには、河川や地域ごとの生活史や遺伝的特性を考慮に入れた細や
かな保全・資源管理の実践が重要であると考えられる。 
 
２．研究の目的 
 サクラマスには降海型と河川残留型の 2 つの生活史があり、地域ごとに両生活史の割合
が異なっている。本研究では、この生活史分化パターンの地域間変異に着目し、生活史分化
パターンの異なる複数地域においてサクラマス個体群の遺伝的構造の解析することにより、
（1）各地域におけるサクラマス個体群の遺伝的構造の解明、（2）地域間で遺伝的構造を比
較することにより、生活史が本種の遺伝的構造に与える影響を明らかにすることを目的と
した。 
 
３．研究の方法 
本研究では、サクラマスの主要な生息地であり、かつ生活史分化パターンが異なる国内 3

地域（北海道北部、北海道中西部、富山県）を対象とした。各地域において 3〜6 河川を選
定し、それぞれの河川から 37〜95 個体のサクラマス DNA 試料を採集した。なお、北海道で
は稚魚および幼魚を、富山県では降海型の親魚をサンプルとした。また、本種個体群が有す
る遺伝的構造を正確に評価するためには、人為的影響をあまり受けていない個体群を対象
とすることが望ましい。そこで、北海道 2地域においては、野生もしくは天然個体群を対象
とした。 
 得られた DNA 試料を対象とし、マイクロサテライト DNA16 遺伝子座を対象とした多型解
析により、個体群の遺伝的多様性や個体群間の遺伝的距離などを明らかにし、詳細な遺伝的
構造評価した。また、富山県においては、assignment test による分散個体の推定および血
縁推定もおこなった。また、得られた遺伝的構造を地域間で比較することにより、遺伝的構
造形成における生活史の影響についても推定した。 
 
４．研究成果 
 2019〜2020 年にサンプリングをおこなった北海道北部 5 河川 226 個体、北海道中西部 6
河川 308 個体、富山県 3 河川 4 地点 260 個体を対象にマイクロサテライト DNA 解析をおこ
なった。各個体群の平均ヘテロ接合度、平均 allelic richness、および固有遺伝子数は、
それぞれ、0.63〜0.70、7.3〜9.5、および 0〜12 であった。個体群間の遺伝的差異（FST）を
求めた結果、0.008〜0.041 であり、全ての個体群間に有意な遺伝的差異が認められた。 



 富山個体群を対象に 3河川間の分散個体の推定をおこなった結果、260 個体（降海型雄 99
個体、降海型雌 161 個体）のうち 10 個体（3.8%、降海型雄 5個体、降海型雌 5個体）が分
散個体として推定された。また、富山地域の神通川においては、支流間（神通川、熊野川）
においても有意な遺伝的差異が認められた。遺伝的差異および STRUCTURE 解析の結果から、
富山個体群は庄川とその他河川の 2 つに大きく分かれることが明らかとなった（図 1）。こ
れらの結果から、北海道と同様、北陸地方のサクラマスにおいても降海型個体の低い迷入率
およびサクラマス個体群が支流レベルで遺伝的に分化している可能性が示唆された。さら
に、これらの解析で用いた黒部川 95 個体（降海型雄 22個体、降海型雌 73個体）と、翌年
黒部川にて採集したサクラマス稚魚との間で親子判別をおこなった結果、殆どの個体にお
いて親子を判別することができなかった。 
 

 
(2) 地域間での遺伝的構造の比較 
 3 地域間で平均ヘテロ接合度、allelic richness、FSTの値に差異は認められなかった。一
方、有効集団サイズは地域ごとに異なり、富山および北海道北部と比べ、北海道中西部の個
体群は低い値を示した。Isolation by distance を求めた結果、北海道中西部では地理的距
離と遺伝的距離との間に有意な相関関係が認められたものの、北海道北部および富山にお
いては認められなかった（図 2）。これらの結果から、個体群の遺伝的構造とその空間スケ
ールが地域ごとに異なっていることが示唆された。 
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