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研究成果の概要（和文）：本研究は，脊椎動物の中で最も遺伝的多様性が低く，生活史の多くが不明である“幻
の魚”アカメについて，遺伝資源の保全・管理の根幹をなすパラメータである現在の有効集団サイズ（Ne）を明
らかすることを目的とした。そのために，複数年級群からサンプリングされた当歳魚の血縁関係に基づく新たな
遺伝的標識再捕（CKMR）の理論を構築し，それに基づいて現在のNeを推定した。全ゲノムシーケンスデータから
年級群間の半兄弟関係ペア数を推定し，CKMRによりNe推定を行ったところ，対象期間の成魚数は489-1263個体の
範囲と推定された。またその過程で，推定精度向上に必要な生態学的情報などの洗い出しも行った。

研究成果の概要（英文）：This study aimed to determine the current effective population size (Ne), a 
parameter fundamental to the conservation and management of genetic resources in Lates japonicus, 
which has the lowest genetic diversity among vertebrates and much of its life history is unknown. To
 this end, we developed a new theory of close-kin mark-recapture (CKMR) based on kinship 
relationships of yearlings sampled from multiple year classes, and estimated the current Ne based on
 this theory. The number of half-sibling pairs between year classes was estimated from whole genome 
sequencing data and Ne estimation was performed by CKMR, resulting in an estimated range of 489-1263
 adult fish during the study time. In the process, ecological information necessary to improve the 
accuracy of the estimation was also identified.

研究分野： 集団遺伝学

キーワード： 遺伝的多様性

  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
種の個体数は遺伝資源の保全・管理に必須のパラメータであるにもかかわらず，多くの種，特に成体の定量的採
集の困難な海洋生物においては，その推定は極めて困難である。本研究は，脊椎動物中最も遺伝的多様性が低
く，“幻の魚”と呼ばれる大型魚アカメについて，成魚の採集によらない，遺伝標識再捕（CKMR）法に基づく個
体数推定を行い，研究期間中の成魚個体数を一定の精度で明らかにした。本研究で実践された個体数推定法およ
びそのための理論構築は，定量的採集が困難な海洋生物の保全・管理に新たな道筋を示すとともに，アカメの極
めて低い遺伝的多様性の謎を解明し，国と県で統一されていない保全策にも一石を投ずると期待される。

※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 
 生物のもつ遺伝的多様性，すなわち遺伝資源を適正に保全・管理することは，その利用のみな
らず，その生物の将来の進化可能性をも左右することから極めて重要である。遺伝資源の増減は，
各世代の有効集団サイズ（次世代に遺伝的に貢献している非血縁の親数，Ne）に基づいて理論的
に予測できるが，人為的影響が反映されるごく最近の Ne の変化を捉えることは極めて難しい。
これまで，実際に個体数を数えたり，漁獲統計や標識再捕法などから推定されたりして得られる
個体数（Nc）が，野生生物から得られる唯一の情報と考えられてきた。通常，Nc と Ne の間に
は大きな隔たりがあり，その間を埋めるさまざまな生活史パラメータを加味して Ne/Nc 比が推
定される。しかしながら，多くの種，特に成体の定量的採集の困難な海洋生物においては，その
推定は極めて困難である。もし，子の遺伝情報に基づいて，それらを生んだ親の数，すなわち現
在の Ne が直接推定できれば，小卵多産の戦略をとる傾向が強い海洋生物の保全・管理に新たな
道筋を示すことができる。 
 
２．研究の目的 
 本研究では，脊椎動物の中で最も遺伝的多様性が低く，生活史の多くが不明である“幻の魚”
アカメ（Lates japonicus）を研究対象に，複数年級群からサンプリングされた当歳魚の血縁関係
に基づく新たな遺伝的標識再捕（マルチコホート CKMR 法）の理論を構築し，現在の Ne（次世
代に貢献している成魚個体数）を推定することを目的とする。アカメは日本固有種であり，主に
宮崎県と高知県に分布する大型魚であり，単純な種内地理的集団構造をもち，過去の Ne が 1000
～3000 個体と小さいことが明らかになっている。また，その年に生まれた当歳魚が汽水域のコ
アマモ群落に蝟集することから，種全体を代表する年級群（コホート）のサンプリングが実現で
きる可能性が高い。国際自然保護連合（2019 年指定）や環境省が本種を絶滅危惧種に指定する
中，宮崎県は指定希少野生動植物として捕獲等を全面的に禁止しているのに対し，高知県は 2017
年にレッドデータから除外（デリスト）しており，本種の保全策は保全主体間で足並みが揃わな
い状況になっている。本研究は，その研究過程を通じて，定量的採集が困難な海洋生物が現在何
個体いるのかを推定する手法を構築するとともに，アカメの極めて低い遺伝的多様性の謎を解
き明かし，さらにその保全策にも一石を投ずることを目指している。 
 
３．研究の方法 
 研究目的を達成するために，①定量的なコホートサンプリング，②半兄弟関係を検出するのに
最適なゲノム分析手法の検討，③アカメに最適な CKMR 法の理論モデルの構築，および④CKMR
法による“現在の”Ne 推定の 4 つのステップで研究を行った。 
 
①定量的なコホートサンプリング 
 アカメはその年の初夏に生まれた当歳魚が，河川下流部の汽水域に発達するコアマモ群落に
依存して成長するため，毎年秋季に当歳魚がコアマモ群落に蝟集する。このタイミングで，高知
県と宮崎県の主要なコアマモ群落で調査を行えば，種全体を代表するコホートサンプリングが
実現する可能性が高い。すでに先行研究によって 2017 年から宮崎県および高知県において実施
されてきたコホートサンプリング（100 個体/年）に加え，当研究期間の 2020 年にも両県におい
てコホートサンプリングを行った。サンプリングは例外なく地元漁協の同意を得て行い，指定希
少野生動植物等捕獲等許可申請や特別採捕許可申請など自治体おける必要な手続きを経て許可
を得た上で行った。当歳魚の採集には小型引網を用い，DNA 試料の採取は低侵襲的手法を用い
て行い，研究期間を通じてアカメは 1 個体も殺さずに現場に放流した。 
 
②半兄弟関係を検出するのに最適なゲノム分析手法の検討 
 既存の DNA 試料を用いた予備実験の結果，RAD-seq や GRAS-Di などの Genotyping by 
Sequencing（GBS）手法では血縁推定に必要な一塩基多型（SNPs）数が確保できないことがわか
り，最適なゲノム分析手法を LWGS（低カバレッジ全ゲノムシーケンス）による SNPs 検出に決
定した。LWGS 用ライブラリ作成法として HackFlex 法を検討し，また血縁推定に必要なデータ
量などを検討した。 
 
③アカメに最適な CKMR 法の理論モデルの構築 
 LWGS によって検出された SNPs データに基づき，血縁推定におけるさまざまなパラメータを
調節し，必要予算，コンピュータ計算時間，および推定精度の各方面から最適な理論モデルの構
築を行った。予算面の制約から，当初計画していた宮崎県と高知県の 2 地点のうち，宮崎県のみ
の 3 年分の年級群を用いて最終的な推定を行うことにした。また，この際の集団構造の影響など
を考慮するために，分集団間の移動個体数を推定する CKMR のモデル構築を行った。 
 
④CKMR 法による“現在の”Ne 推定 



 3 年分の年級群間の半同胞推定結果に基づき，ベイズ推定による CKMR の適用法を検討し，
当研究期間中の成魚個体数を推定した。 
 
４．研究成果 
①定量的コホートサンプリング 
 2020 年に，宮崎県および高知県で予定されていた当歳魚の DNA 試料（100 個体）をサンプリ
ングできた。また，DNA 試料は低侵襲的に採取し，アカメは 1 個体も殺さず，現場に放流する
ことができた。先行研究のサンプルと合わせて，両県において 2018 年～2020 年の 3 年間分のコ
ホートサンプル（100 個体/年）が得られた。なお，後述の通り研究資金を NGS 解析に最大限配
分するために，2021 年および 2022 年のサンプリングは行わなかった。 
 
②最適なゲノム分析手法の検討 
 HackFlex 法による LWGS 用ライブラリ作成を行い，まずは予備分析として 2019 年の宮崎県の
38 個体を平均デプス 20×程度で全ゲノムリシーケンス法によりデータを取得した。このデータ
を用いて，15×，12×，10×などのダウンサンプルを作成し，20×データを用いた場合と同様の
血縁推定結果が得られるかを検討した。その結果，10×ダウンサンプルのデータセットでも，20
×データセットの血縁推定結果を再現可能であることが確認され，全個体 10×以上のデータ量
を得るために，平均デプス 12×程度でシーケンスすることを決定した。なお，この段階で宮崎
県および高知県の両県において 3 年分のデータを得ることが研究予算上不可能となり，以降の
ステップでは得られる研究成果を考慮して，宮崎県のサンプルのみについて解析を行うことに
なった。 
 
③アカメに最適な CKMR 法の理論モデルの構築 
 まず既存の近似ベイズ推定や MCMC を用いたベイズ推定による CKMR 法を検討した。その
結果，マルチコホート CKMR の点推定値と 95%信用区間の算出には，MCMC を用いたベイズ推
定法を用いることになった。本推定法の具体的な流れは以下の通りである：まず，各年の成魚個
体数を指数関数増加の個体群動態の式に従うと仮定して推定し，その下である 2 個体が HSP で
ある確率（pHSP）を CKMR の理論式から求め，算出した pHSP のもとで実際に得られた血縁推
定結果の起こりやすさ（対数尤度）を求める。つぎに，事前分布から対数事前確率を求め，対数
尤度を加味して対数事後確率に相当する値を求め，MCMC アルゴリズムを用いて個体群動態に
関する新たなパラメータを提案し，それらの対数事後確率を比較する。MCMC を繰り返し行い，
パラメータを一定間隔でサンプリングしながら，対数事後確率の高いパラメータに収束させる。
また，以上の理論モデルに加えて，見出された親子や（半）兄弟関係から，分集団間の移動個体
数を推定する理論を開発した 1)。遺伝的差異の小さな集団間において，移動の情報を得る方法論
は限られているが，この理論はそのような状況下で効果を発揮し，保全や資源管理上の応用が期
待される。 
 
④CKMR 法による“現在の”Ne 推定 
 2018 年～2020 年の 3 年間分のコホートサンプル（各年 90～96 個体）について，平均デプス
11～12×が期待される全ゲノムリシーケンスを実施した。最低デプス 5×以上，マイナーアレル
頻度 5%以上などのフィルタリングを施した結果，20,579 座位の SNPs が得られた。得られたデ
ータセットに基づき，COLONY2.0 ソフトウェアによって血縁推定を行ったところ，それぞれの
コホート内では全兄弟関係が 3～16 ペア，半兄弟関係が 13～36 ペア見出された（図 1）。 

  図 1. 同一年級群内の稚魚間で推定された血縁ペア数。 
  黒は全兄弟，白は半兄弟を示す。 
 
 異なるコホート間では半兄弟関係のみが確認され，その数は 2018-2019 年間で 43 ペア，2018-
2020 年間で 79 ペア，2019-2020 年間で 49 ペアであった（図 2）。コホート間の HSP 数に基づい



て CKMR 法を行ったところ，対象期間のアカメ成魚数は 489～1263 個体の範囲と推定された。 

  図 2. 異なる年級群の稚魚間で推定された半兄弟ペア数。 
  全兄弟は確認されなかった。 
 
 2 年間隔のコホート間での HSP 数が 1 年間隔の場合より多かったことから，一部の個体が隔
年繁殖していることも予想されたため，今後そのような生態的情報を CKMR 法に組み入れるこ
とで，より精度の高い推定が可能になると考えられる。 
 本研究で実践された個体数推定法およびそのための理論構築は，定量的採集が困難な海洋生
物の保全・管理に新たな道筋を示すとともに，アカメの極めて低い遺伝的多様性の謎を解明し，
国と県で統一されていない保全策にも一石を投ずると期待される。 
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