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研究成果の概要（和文）：mtDNAの塩基配列分析によりマイワシの日本海から太平洋にかけて広く水平的な遺伝的多様
性について調べた。集団間には差がなく、日本周辺のマイワシは一つのメタ集団を形成していると考えられた。マイワ
シの主な産卵場所である土佐湾で1990年から2012年に採集された集団について、mtDNAの塩基配列分析を行った。経年
的な遺伝的な差はみられなかった。資源が激減しているが、遺伝的な多様性に差はなかった。1990年代は数百万トンの
漁獲量があり、2012年にはわずか数万トンであるが、遺伝的な多様性に減少を及ぼすほどではなかった。

研究成果の概要（英文）：Applying coalescent models to mitochondrial DNA sequences from the Japanese 
sardine, we found evidence for reproductive skew, which can produce an excess of rare alleles and 
extremely low ratios of effective population size to census size.

研究分野：漁業生態学
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様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９、Ｚ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 
マイワシはニシン目ニシン科マイワシ属
に属し、日本の太平洋と日本海沿岸、朝鮮半
島東部、オホーツク海、北西太平洋と広く分
布している。1,2)その資源量は莫大で、我が国
にとって最も重要な漁業資源の一つである。
しかし、その資源は海洋環境などの影響を受
けて、数十年規模の変動をすると言われてい
る。我が国では、大きく太平洋系群と対馬暖
流系群に分けて資源管理が行われている。1,2)

それによると、両系群とも 1980 年代前半か
ら 1990 年代前半に漁獲量は多かったが、そ
の後減少に転じ、1990 年代後半から激減し
た。2000 年代になっても漁獲量は激減した
ままである。特に、2000 年代は低水準で推
移していたと考えられる。一方、2010 年に
大きな卓越年級群が発生したと報告されて
おり、今後これらの卓越年級群によって資源
が回復することが期待されている。3) 
 しかし、一度激減した資源が、再び増加し
たからといって、通常の資源管理を行ってい
いのか疑問が持たれている。資源が激減した
前後で遺伝的な組成が異なっている可能性
や、遺伝的な多様性が失われている可能性が
ある。資源の激減に伴って遺伝的な健全性が
失われているとすると、通常の資源管理を行
うことにより、増加してきた資源への重大な
ダメージを与えてしまう可能性が考えられ
る。このような資源に対して遺伝的多様性、
塩基置換数、塩基置換部位の違いなどを調べ、
遺伝的な面から資源管理と評価に役立てる
ことは重要である。 
 
２．研究の目的 
現在、マイワシの資源評価は対馬暖流系群
と太平洋系群に二つに分けて実施されてい
る。1,2)しかし、1980 年代には様々な海域に
産卵場が形成されたこと、日本から遠く離れ
た北西太平洋にも分布していることから、改
めて地域的な遺伝的な変化を調べ、集団構造
解析を行う必要がある。マイワシ類の資源構
造に関する論文は多数あるが、4-7)日本周辺海
域からのサンプルを用いた研究はほとんど
ない。8)そこで、DNA分析によりマイワシの
集団構造を明らかにすることを目的とする。
これらの時系列的な解析と空間的な解析を
行い、3 次元的なマイワシの遺伝的な変異性
を明らかにして、資源管理へ役立てることを
最終的な目的とする。 
本研究では、太平洋系群の主な産卵場であ
る土佐湾で 1990 年から経年的に集められて
いるマイワシのサンプルを用いて、mtDNA
の塩基配列分析を行い、塩基配列の組成や多
様性に資源激減による影響があるかどうか
を検討する。また、新たにマイクロサテライ
ト DNA マーカーの探索を行い、そのマーカ
ーによってマイクロサテライト DNA 分析を
行うことにより、核 DNA の多様性なども資
源激減による影響があるどうかを検討する。 
 また、マイワシは日本周辺から北西太平洋

まで広く分布している。これらの広い海域か
らサンプリングを行い、集団間で遺伝的な多
様性や組成に有意な差がないかを検討する。 
資源量の変動に伴い遺伝的な多様性が変
化することは、野生動物などは一般的に知ら
れている。しかし、海産魚などにおいて、そ
のような研究はほとんどされていない。一般
的に、海産魚などにおいて、経年的なサンプ
リングが行われていないからである。しかし、
中央水産研究所には 1990 年からの経年的な
マイワシのサンプルがある。通常、このよう
な過去のサンプルは入手することができず、
大変貴重なものである。また、中央水産研究
所および関連機関により、マイワシの幅広い
分布域で調査や市場においてのサンプリン
グなどが行われている。本研究では、これら
を利用することができる。遺伝子解析を行う
ことで、マイワシ資源評価と管理に重要な情
報を提供できる可能性がある。これにより、
資源管理法が確立されれば、現状より更にマ
イワシ資源の持続的な有効な利用が可能に
なると考えられる。 
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３．研究の方法 
（１）様々な海域のサンプリングと経年的な
サンプルの整理 
 中央水産研究所と関連する研究機関が実
施している調査などにより、マイワシの分布
域から幅広いサンプリングを行った。サンプ
リングしたものと、1990 年から経年的に行わ
れていたサンプルについて、整理を行いなが
ら、筋肉組織の切り出しを行った。切り出し
た筋肉組織はエタノール溶液中に入れて冷
凍保存した。これらの筋肉組織の一部を用い
て、Qucik Gene(Toyobo)により DNA 抽出を行
った。 
（２）mtDNA の変異性の高い領域の特定と塩
基配列分析 
 本研究を行うに当たって、mtDNA のどの領
域の塩基配列分析を行えばよいかを検討す
るため、Cytb 領域、16S rRNA 領域、D-Loop
領域などについて、ユニバーサルプライマー
を用いてPCR法による増幅実験を行った。PCR
法によって増幅産物が得られたものについ
て、余分なプライマーと dNTP を除去した。
精製したものをテンプレートとして、サンガ
ー法によって塩基配列分析を行った。これら
によって変異性が高い領域を調べた。得られ
た塩基配列の変異性を検討する指標として、
ハプロタイプ多様度、塩基置換数、塩基置換
部位数、塩基多様度などを用いた。変異性の
高かった領域を用いて、経年的なサンプルの
分析を行った。これらの分析で得られた塩基
配列を使い、時系列的な多様性の変化及び有
効資源尾数の変化などをコアレセント・シュ
ミレーションにより解析を行った。 
（３）マイクロサテライト DNA マーカーの探
索 
と分析 
 マイワシのDNAを用いて次世代シーケンサ 
ーRoche454 によるシーケンシングを行った。 
これらによって得られた塩基配列を Newbler 
によってアセンブルする。得られたコンティ 
グの中から Tandem Repeat Finder によって 
マイクロサテライトDNAを含む配列を抽出し 
た。抽出したコンティグについて、Primer3 
によってマイクロサテライトDNAを増幅する 
プライマーセットを抽出した。これらのプラ 
イマーセットについて、PCR による増幅実験、 
変異性の検討などを行い、最終的に使用する 
マイクロサテライトDNAマーカーの決定を試 
みた。良いマーカーが得られたら、それを用 
いて mtDNA と同様の解析を行う。 
（４）マイワシ近縁種の分析 
 マイワシの近縁種であり、過去の DNA デー
タがあるカタクチイワシとサッパについて、
mtDNAのD-Loop領域の塩基配列分析を行った。
マイワシ同様に解析を行った。 
 

４．研究成果 
（１）mtDNA による集団構造について 
 秋田県沖、新潟県沖、天野橋立、五島列島、
天草沖、吹上沖、土佐湾、茨城県沖、北西太
平洋の沖合 3 カ所の計 11 カ所から集めたマ
イワシ 285 個体を用いた。PCR 法により
D-Loop 領域を含む約 1700bp を増幅すること
ができた。PCR 産物をテンプレートとして約
1661bp の塩基配列を決定した。D-Loop 領域
のハプロタイプは 239 個出現し、ハプロタイ
プ多様度は 0.993 から 1であった。塩基多様
度は 0.04 から 0.07 となり、非常に高かった。
集 団 間 の pairwiseFST は -0.18937 か ら
0.07073 で、集団間に有意差はなかった。ま
た、AMOVA 分析を行ったところ、集団間の変
異の割合は小さく、集団間に有意差はなかっ
た。また、集団間の遺伝距離から NJ 図を作
成したところ、集団間の遺伝距離は小さく、
また物理的な距離に関わらず、クラスターが
形成されていた日本周辺に分布するマイワ
シに遺伝的な差はなく、一つの大きな集団で
あると考えられた。太平洋系群の産卵場は土
佐湾で、日本海系群の産卵場は薩摩灘と考え
られている。薩摩灘の産卵場から卵やふ化し
た仔魚が黒潮によって太平洋側に移送され
る可能性がある。また、太平洋に分布するマ
イワシが土佐湾より南に移動して、薩摩灘で
産卵する可能性もある。スケトウダラなどで
も同様な報告があり、マイワシも集団間で遺
伝的な交流があると考えられた。日本周辺に
おけるマイワシは一つのメタ集団であると
推測された。 
（２）土佐湾のマイワシの経年的な遺伝的な
多様性変化 
 1990 年、2007 年、2010 年、2012 年に採集
されたマイワシ 262 個体から QuickGene
（Fujifilm）を用いて、DNA を抽出した。そ
れらから、D-Loop 領域は 211 個体、16S 領域
は 172 個体、Cytb 領域は 171 個体について調
べた。D-Loop 領域については、PCR 法により
D-Loop 領域を含む約 1500bp を増幅すること
ができた。PCR 産物をテンプレートとして約
1212bp の塩基配列を決定した。D-Loop 領域
のハプロタイプ多様度は 0.998 から 1で、変
異性は非常に高かったが、年集団間に有意差
はなかった。塩基多様度は 0.00605 から
0.00661 で、年集団間に有意差はなかった。
年集団間の pairwiseFST は-0.00027 から
0.00094 で、年集団間に有意差はなかった。
また、AMOVA 分析を行ったところ、年集団間
に有意差はなく、同じ集団と考えられた。 
16SrRNA 領域については、566bp の塩基配列
を決定することができた。16SrRNA 領域のハ
プロタイプ多様度は 0.229 から 0.310 で、変
異性は小さく、年集団に有意差はなかった。
塩基多様度は 0.00043 から 0.00059 で、年集
団に有意差はなかった。 
COI 領域については、592 bp の塩基配列を決
定することができた。ハプロタイプ多様度は
0.492から0.733で、年集団に差はなかった。



塩基多様度は 0.00157 から 0.00245 で、年集
団に差はなかった。 
このように、マイワシ資源は激減している
が、遺伝的な多様性の減少を伴っていないこ
とが分かった。マイワシの年齢-体重関係か
ら 1 個体の平均体重を約 100ｇとすると、最
も漁獲量が少ない 2005 年の 2 万 5 千トンの
時で、漁獲尾数は 25 万個体になる。この資
源への低下の後でも、遺伝的な多様性の減少
はみられなかった。 
（３）マイクロサテライト DNA マーカーの探
索と近縁種の経年変化 
 次世代シーケンサーRoche454 によりマイ
ワシのマイクロサテライトDNAマーカーの探
索を行い、多数のマーカーが得られた。その
中から 20 種類ほどのマーカーについて、PCR
法による増幅実験を行った。しかし、再現性
がなく、また、多様性の少ないものが多かっ
た。今後、更に検討することにより、良いマ
ーカーが得られると考えられた。 
 1997 年と 2015 年に東京湾で採集されたカ
タクチイワシについて、mtDNA の D-Loop 領域
の部分配列を決定して比較したところ、マイ
ワシと同様に遺伝的な多様性に差はなかっ
た。また、2005 年と 2015 年に岡山で採集さ
れたサッパについて、mtDNA の D-Loop 領域の
部分配列を決定して比較したところ、マイワ
シ同様に遺伝的多様性に差はなかった。 
（４）コアレセントシミュレーション解析結
果 
1990年および2010-2012年採取のマイワシ
mtDNA標本の20年間にわたる遺伝子頻度の変
化のコアレセント解析から、この間の有効集
団サイズは 630 尾と推定された（用いた事前
分布は uniform Dirichlet）。この数値は実在 
する資源尾数と比べ極端に小さい。マイワシ
mtDNA 配列の多様性の標準コアレセント理論
に基づく解析からは、この 20 年間に観測さ
れた小さな有効集団サイズは得られず、その
3桁ほど大きい値が推定された。 
 一方、マイワシ mtDNA 配列多型の Beta コ
アレセント解析からは、矛盾のない推定値が
得られた。このように、水産分野でも一般的
に用いられている標準コアレセント解析は
誤った結論を導く。これはマイワシ集団では
親魚が次世代に残す仔の数のバラツキが極
端に大きく、仔数分布がベキ則の裾を持つこ
とを示している。再生産がベキ則分布に従う
集団の加入過程をシミュレーションしたと
ころ、例外的に大きな加入（卓越年級）が間 
欠的に起こり、このとき遺伝的多様性（有効
集団サイズ）が大きく低下することが分かっ
た。これは卓越年級群の発生には少数の親魚
が大きく寄与していることを意味する。こう
して、膨大な数の卵を産むマイワシでは親魚
が次世代に残す仔の数に極端な偏りが存在
し、仔数分布の極端な偏りが卓越年級を生み
出す、ということが明らかにされた。 
有効集団サイズは、絶滅危惧種においては 
その保全に際し重要な指標となっている。一

方、マイワシのように、大きな遺伝的浮動と 
相補的に大きな実在サイズを特徴とする海
産魚介類においては、繁殖生態や加入過程の
把握に役立つことが期待され、保全生態学と
は異なる観点から重要である。 
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