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研究成果の概要（和文）：日本海に優占する深海底魚類７種および２種群の遺伝的集団構造をミトコンドリアＤＮＡの
塩基配列に基づき解析したところ、１）遺伝的多様性が低く、日本海内外に分化が見られない種、２）遺伝的多様性は
それほど高くないが、日本海内外に有意な分化が見られる種、３）種内に大きな遺伝的分化が見られるが、日本海内外
に遺伝的差異が見られない種、４）大きく遺伝的分化した個体群が日本海内外にそれぞれ分布する種、５）日本海固有
種に分類できる事が示された。個体の成長に伴う耳石のSr/Ca値の変化から、そうした構造の形成に、最終氷期に伴う
日本海集団の隔離と個体発生的鉛直移動の有無が重要であった事が示唆された。

研究成果の概要（英文）：On the basis of nucleotide sequences of mitochondrial genes, seven species and two
 species groups of dominant demersal fishes of the Sea of Japan were classified into 1)species with low ge
netic diversity, showing no genetic deviation of the Sea of Japan population, 2) species with medium genet
ic diversity species showing genetic deviation of the Sea of Japan population, 3) species with large intra
specific genetic diversity showing no genetic deviation of the Sea of Japan population, 4) species with la
rge intraspecific genetic diversity showing significant genetic deviation of the Sea of Japan population, 
and 5) endemic species to the Sea of Japan. Changes of Sr/Ca values in otoliths with the growth suggested 
that such genetic population structures were formed through the isolation of the Sea of Japan populations 
during the last glacial period and the presence or absence of the ontogenetic vertical migration.
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様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 

日本海は周囲の海域と浅く狭い海峡のみ

で接続する半閉鎖的な縁海である。最終氷期

には、海水準の低下による隔離と大量の淡水

の流入により深海域が還元化し、深海生物群

集が絶滅し、現在の群集は最盛期後に近隣海

域から再侵入した個体により再形成された

ものであると考えられてきた。しかし最近の

古海洋学の研究により、最終氷期最盛期の日

本海深海域でも、対馬海峡の東側や水深 500

ｍ付近の海底は還元化していなかった事が

明らかになってきた。また、数は少ないが、

日本海固有の深海生物種の存在は最終氷期

を日本海で生き延びた種の存在を示唆して

いた。 

研究代表者らは、日本海の深海生物集団が

どの様に隔離され、分化したのかを明らかに

し、海洋環境変動が深海生物の進化に及ぼし

た影響を評価する事を目的に、日本海の深海

性底魚群集の優占種であるノロゲンゲとコ

ブシカジカの集団構造をミトコンドリアＤ

ＮＡ調節領域の塩基配列に基づき解析した。

その結果、前者では、日本海の集団が他海域

の集団から遺伝的に完全に分化しており、そ

の分岐年代が最終氷期より前と推定された

のに対して、後者では、日本海、オホーツク

海および北西太平洋の集団間に有意な遺伝

的差異が検出されなかった。両者の違いは、

稚仔魚期の個体発生的垂直移動の有無によ

ると考えられたが、深海性底魚類の稚仔魚期

の分布水深の知見は限られており、断片的な

採集例から推定されているに過ぎず、新たな

手法による検証が必要であった。 

 

２．研究の目的 

最終氷期に環境が極端に悪化した事が知

られている日本海の深海性底魚群集を構成

する優占種について、ＤＮＡの塩基配列に基

づき集団の遺伝的構造とその形成過程を推

定し、耳石の分析に基づいて推定した稚仔魚

期の分布水深と比較する事で、成長段階によ

る鉛直移動の有無が環境変動による集団の

衰退とその後の回復過程に強く影響すると

いう仮説を検証する。過去の環境変動が生物

群集にどの様な影響を及ぼしたかを明らか

にする事で、人間活動に起因する将来の環境

変化が海洋生態系に及ぼす影響を評価する

ための有益な情報を得る事を目的とする。 

 

３．研究の方法 

(1) 東京大学大気海洋研究所学術研究船「淡

青丸」KT-10-8 次（日本海、北海道沖太平洋）、

KT-11-8 次（オホーツク海）、KT-12-18 次（三

陸沖）航海を主催し、ビームトロールによる

深海性底生魚類の採集をおこなった。また、

東北海区水産研究所および日本海区水産研

究所による深海水産資源調査航海に参加し、

三陸沖および日本海の深海性底生魚類を採

集した。更に漁船に定期的に同乗し、新潟沖

でサンプルを収集した。日本海南西部でマユ

ガジ亜科魚類の詳細な分布調査をおこなっ

た。 

(2) 採集されたノロゲンゲの太平洋集団の

遺伝的特性をミトコンドリアＤＮＡの塩基

配列の基づき解析し、既知の日本海およびオ

ホーツク海集団と比較した。日本海で優占す

る深海性底魚種タナカゲンゲ、マツバラゲン

ゲ、クロゲンゲ種群、日本海底魚の第 3の優

占種とされていたザラビクニンを含むサケ

ビクニン種群、アカガレイ、ソウハチについ

て日本海内外の集団の遺伝的差異の有無を

ミトコンドリアＤＮＡの塩基配列に基づい

て検証した。 

(3) 日本海の底生魚類で卓越するゲンゲ科

マユガジ亜科魚類の系統関係をミトコンド

リアＤＮＡの１２Ｓおよび１６Ｓリボゾー

ムＲＮＡ、チトクロームｂ、チトクロ－ムｃ 

オキシダーゼ サブユニットＩ（ＣＯＩ）遺

伝子および核ＤＮＡ上のロドプシン遺伝子

のイントロン領域の塩基配列に基づき解析

した。単系統群を成す事が示された日本海固



有種であるアシナガゲンゲとオホーツク海

のクロホシマユガジおよび日本海内外での

遺伝的分化が確認されたマツバラゲンゲに

ついて、分岐年代および分岐後の各海域の集

団サイズ変化をコアレセント理論に基づく

手法により解析した。 

(4) ノロゲンゲ、タナカゲンゲ、コブシカジ

カおよびサケビクニン種群の一種の耳石の

ストロンチウム・カルシウム比（St/Cr）を

電子プローブマイクロアナライザー（EPMA）

により核から耳石縁辺に向かって測定した。

またタナカゲンゲ、マツバラゲンゲ、ヒナゲ

ンゲ、ヤマトコブシカジカおよびサケビクニ

ン（ザラビクニン種群の一種）の耳石を用い

て、安定同位体比質量分析計を用いて酸素安

定同位体比を核から耳石縁辺に向かって測

定した。 

 
４．研究成果 

(1) 日本海の陸棚斜面で最も優占する底生

魚類のグループであるマユガジ亜科魚類を

日本海南西部で 6種（タナカゲンゲ、マツバ

ラゲンゲ、クロゲンゲ、アゴゲンゲ、アシナ

ガゲンゲ、ヒナゲンゲ）、約 7,500 尾採集し

た。最も大型のタナカゲンゲを除く 5 種は、

いずれも限られた海域や水深にのみに出現

した。種組成の変化が、水温で最もよく説明

される事が、Distance-based linear model 

(DistLM) 解析により示された。 

(2) ミトコンドリアＤＮＡ調節領域および

その上流側に位置するリピート配列の解析

から、ノロゲンゲの太平洋集団はオホーツク

集団と共通する特徴を持つが、遺伝的多様性

が遥かに高い事が明らかになった。この結果

は、複数の極めて深い海峡により連続してい

るオホーツク海と太平洋の間に、何らかの分

散障害がある事を示している（図１）。 

ミトコンドリアＤＮＡ調節領域とチトク

ロームｂ遺伝子の塩基配列に基づくタナカ

ゲンゲ、マツバラゲンゲ、クロゲンゲ種群の

解析では、オホーツク海集団と日本海集団間 

 

 

図１ ノロゲンゲの遺伝子ネットワーク．円

の面積は個体数を、赤、青、緑はそれぞれ、

日本海、オホーツク海、太平洋の個体を表す 

 

に有意な遺伝的分化が示されたが、ノロゲン

ゲの場合と異なりそれぞれの海域の個体が

単系統群になっておらず、分岐からの時間が

短いか、分岐後もわずかながら海域間の交流

がある可能性が考えられた。 

サケビクニン種群ではチトクロームｂお

よびＣＯＩ遺伝子塩基配列に基づく系統解

析により、日本海内外の個体が完全に分化し

ており、それぞれ別種と考えられる複数の単

系統群から成る事が示された。これは本研究

の開始後に発表された Kai et al. (2011)の

結果と一致するものであったが、オホーツク

海から Kai et al. (2011)が報告していない

系統群が、新たに見出された。 

 ミトコンドリアＤＮＡ調節領域の塩基配

列に基づいて、異体類のアカガレイとソウハ

チの集団構造を解析したところ、前者では得

られた全ての配列が互いに、よく似ており、

海域間に遺伝的分化が全くみられないとい

うコブシカジカと同じ特徴を示したのに対

して、後者では大きく遺伝的に異なる２つの



グループに分かれるというノロゲンゲと似

た性質を示したが、ノロゲンゲの場合と異な

り、どちらのグループも日本海、オホーツク

海、黄海および太平洋の全てに分布していた。

各海域での２グループの頻度分布から、過去

の日本海集団の隔離による遺伝的分化と氷

期後の隔離障壁の消滅に伴う二次的接触が、

原因として考えられた。 

(3) マユガジ亜科の分子系統解析の結果、そ

の単系統性が支持されたが、先行研究で支持

されていたマユガジ属の単系統性が否定さ

れた。また、深海の泥底環境での姿勢保持や

摂餌に関与するとされている下顎骨軟骨組

織がマユガジ属の進化過程で複数回、独立に

獲得されたことが示された。更に、日本海の

深海性底魚の固有種であるアシナガゲンゲ

が、太平洋産のクロホシマユガジと極めて近

縁である事が明らかになった。アシナガゲン

ゲは、日本海に隔離されたクロホシマユガジ

との共通祖先が遺伝的に分化し、別種と認識

される程度まで形態的分化を遂げたもので

あると考えられた。ミトコンドリアＤＮＡチ

トクロームｂおよびＣＯＩ遺伝子の塩基配

列に基づく、集団レベルの解析でも、両種が

単系統群となっている事が確認された。同様

にマユガジ亜科内で、日本海と近隣海域のそ

れぞれに分布する姉妹種のペアが、さらに２

組認められた。 

アシナガゲンゲとクロホシマユガジを対

象にコアレセント理論に基づく解析をおこ

ない、両者が更新世中期に分化したことを示

した。更にベイズ法に基づく解析により、ア

シナガゲンゲ集団では最終氷期後に、クロホ

シマユガジ集団では最終氷期中に急速な集

団サイズ拡大が起きた事が示された。次に日

本海およびオホーツク海南部に生息するマ

ツバラゲンゲを対象に同様の解析をおこな

い、分岐年代が最終氷期に遡ることを示した。

また、日本海集団のサイズが最終氷期後、急

速に拡大したのに対して、オホーツク海集団

は最終氷期を通じて安定的に維持されてい

たが、最終氷期後に急速に縮小したことを示

した。以上の結果は、日本海の深海底魚相が

更新世の氷期間氷期サイクルに伴う海峡で

の隔離と海域毎に異なる環境変遷より形成

された事を示している。 

(4) ノロゲンゲ、サケビクニン種群およびコ

ブシカジカの耳石のストロンチウム・カルシ

ウム比（St/Cr）を、EPMA を用いて核から耳

石縁辺に向かって測定したところ、ノロゲン

ゲとサケビクニン種群では全体を通じて大

きな値の変化がみられなかったのに対して、

コブシカジカでは生活史の初期に形成され

る核付近で St/Cr の急激な上昇がみられた

（図２）。ノロゲンゲの耳石縁辺部の St/Cr 

 

 

図２ 成長に伴うコブシカジカとノロゲン

ゲの耳石の St/Cr の変化 

 

の値が採集場所の水温と有意に正相関する

ことやコブシカジカと近縁であるが、個体発

生的鉛直移動をしないことが知られている

ニュウドウカジカではこの様な現象がみら

れなかったことから、コブシカジカの St/Cr

の上昇は、発生初期を水温の高い海洋表層付

近で過ごすためと考えられた。二次元高分解

能二次イオン質量分析計（NanoSIMS）を用い

た精密元素マッピングによりコブシカジカ

の鉛直移動は受精卵の段階ではなく、孵化後

に起こることが示唆された。タナカゲンゲで

同様な解析をおこなったところ、本種は稚仔



魚期の鉛直移動は行わないが、成長後に浅所

へ頻繁に移動する結果、海域間の遺伝的交流

が維持され、遺伝的分化が生じていない事が

示唆された。 

深海性底魚５種の耳石を用いて、成長に伴

う酸素安定同位体比の変化を解析したが、い

ずれの種についても急激な変化は見出され

なかった。St/Cr に比べて感度が低いため、

発生初期に個体が経験する水温の変化が反

映されていない可能性が考えられた。 

(5) 本研究から日本海の底生魚類は１）遺伝

的多様性が低く、日本海内外に分化が見られ

ない種（コブシカジカ、アカガレイ）、２）

遺伝的多様性はそれほど高くないが、日本海

内外に有意な分化が見られる種（タナカゲン

ゲ、マツバラゲンゲ、クロゲンゲ）、３）種

内に大きな遺伝的分化が見られるが、日本海

内外に遺伝的差異が見られない種（ソウハ

チ）、４）大きく遺伝的分化した個体群が日

本海内外にそれぞれ分布する種（ノロゲンゲ、

サケビクニン種群）、５）日本海固有種（ア

シナガゲンゲ）に分類できる事が示された。

耳石の解析結果を合わせ考えると、１）は稚

仔魚期の海洋表層への個体発生的鉛直移動

のため、最終氷期の日本海表層部の淡水化に

より絶滅し、氷期後に再侵入した種、２）は

日本海集団が最終氷期に隔離され、氷期を日

本海で生き延びて遺伝的に分化したが、氷期

後に外部との間で限定的な個体移動が起き

ている種、３）は最終氷期以前から日本海集

団が隔離され、遺伝的に分化していたが、最

終氷期後に分散障害がなくなったため、外部

と自由な個体移動が起きた種、４）は最終氷

期以前から現在に至るまで日本海集団が隔

離され続けているが日本海内外に形態差が

生じていない種、５）は最終氷期以前から現

在に至るまで日本海集団が隔離され、日本海

内外の個体間に形態差が生じた種であると

考えられる（図３）。 

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図３ 日本海に分布する深海底魚類の進化

の模式図 
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