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研究成果の概要（和文）：サケは日本人には身近な魚だが、その大半は人工飼育されたサケ稚魚の放流に頼って
いる。一方、川で生まれた野生魚についてはその実態がよく分かっていない。そこで本研究では、サケの産卵遡
上に注目し、遡上時期と関わる遺伝子の違いを探った。その結果、サケ遡上河川の一部では前期遡上群と後期遡
上群が明確に分かれており、これらの間に遺伝的な違いが生じていることが分かった。また、人工飼育魚を他の
河川から移植している川では、現在は野生サケが繁殖しているものの遺伝的には移植元の河川とよく似た組成と
なっていた。これらの結果は、サケには遡上時期によって遺伝的に明確な差異があり、別々の管理・保全が必要
なことを示唆している。

研究成果の概要（英文）：Salmon is very popular in Japan. While majority of fish in a market is 
hatchery-reared, ecology of wild salmon is largely unknown. In this study, we investigated genetic 
basis of wild chum salmon, which returned to their mother rivers at different timings. We found that
 in some rivers in Japan, early-run population and late-run population are clearly distinct both in 
timing and the population genetic structure. In addition, the population genetic structure in a 
river where hatchery fish have been imported was similar to that in its source, despite the fact 
that the river holds large amount of wild population at this point of time. These results suggest 
that salmon populations with different run timings are genetically differentiated even within a same
 river, and that they should be managed differently.

研究分野： 分子生態学

キーワード： 野生サケ　遺伝子　遡上時期　保全
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様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 
（１）サケは日本の重要な漁業資源であり、
文化的にも日本人の生活と深く結びついて
いる。生物多様性国家戦略においても、「さ
け・ます増殖事業についても，生物としても
つ種の特性と多様性を維持することに配慮
して実施するとともに，天然魚との共存可能
な人工種苗放流技術の高度化を図り，河川及
びその周辺の生態系にも配慮する｣ と明記
されている。 
 
（２）日本のサケマス事業は年間 18 億尾に
も及ぶ大規模な稚魚放流により維持されて
きた。一方、自然河川で産卵する野生魚につ
いては永くその存在意義を顧みられること
がなかった。申請者らによる海外での先行研
究においては、野生魚と放流魚の河川内自然
交配によって適応度が低下し、個体群の遺伝
的多様性や資源量に影響する可能性が指摘
されている。 
 
（３）上記国家戦略にもある通り、現在では
天然魚との共存可能な人工種苗放流技術が
模索されているものの、日本においては野生
魚の生態に関する知見が著しく欠如してお
り、その実態についての理解と対策が急がれ
ている。 
 
２．研究の目的 
本研究の主たる目的は、未だ謎の多い野生サ
ケの生態・特性と、その遡上期を決める遺伝
的基盤及びサケ資源量への貢献度を解明す
ることにある。日本人にとってサケは漁業資
源として身近な存在だが、自然産卵する野生
サケの実態とその影響については不明な点
が多い。一方で近年の申請者らの研究で、野
生魚のふ化放流河川における遡上期の分化
や潜在的資源量貢献度、野生魚・放流魚間自
然交雑の影響が示唆されてきた。本研究によ
り、同一河川に遡上するサケ個体群間の遺伝
学的・生態学的差異を精査し、野生サケ個体
群の特性を生態遺伝学的に解明すると共に、
遡上期への影響が示唆される遺伝子の塩基
多型解析により遡上期決定の遺伝的基盤を
解明、野生・放流魚群の遺伝的交流度やその
影響を多角的に解明することで、野生魚の資
源量貢献度を評価する。 
 
 
３．研究の方法 
（１）サケ遡上河川の前・後期系群の集団遺
伝構造解析：北海道内の河川について、サケ
遡上個体のサンプリングと DNA 解析に基づ
き集団遺伝構造を明らかにする。 
 
（２）遡上時期決定に関わるとされる Clock
遺伝子の多型解析、及び自然選択圧検出を行
うと共に、生態地理情報に基づく DNA 多型
の時空間解析を行う。 
 

（３）上記遺伝情報から遡上前期群・後期群
間の遺伝子交流を定量化すると共に、遡上サ
ケの資源量を推定する。両変数の相関解析に
より野生個体群の実態とサケ資源量への効
果を生態・遺伝構造の両面から包括的に解明
する。 
 
 
４．研究成果 
 
（１）千歳川におけるサケ前期群・後期群の
集団遺伝構造 
 
千歳川のサケは９月をピークとする前期

遡上群と、１２月をピークとする後期遡上群
に大きく分けられている（図１）。 

図１．千歳川推定サケ遡上数の時間分布 
（1998－2011 の遡上データを基に各遡上年内の 
割合を平均。データ提供：千歳水族館） 
 
これらの遡上群がどの程度遺伝的に分化

しているかを調べるため、国立研究開発法
人・水産研究・教育機構・北海道区水産研究
所千歳さけます事業所で種苗として用いら
れたサケ親魚からの遺伝子解析用組織標本
の収集と併せ、2 年にわたり千歳川上流での
自然産卵魚のホッチャレ（遺骸）計 354 個体
からも遺伝子解析用組織標本を収集した。 
これらの組織標本からDNA抽出を行い、DNA

抽出に成功した計105個体分のサンプルにつ
いて、13 遺伝子座のマイクロサテライトマー
カーを用いた多型解析を行った。 
 その結果、前期群・後期群共に遺伝的多様
性の指標であるヘテロ接合体頻度は0.8以上
と十分高く、またアレリックリッチネスも 10
以上と大きかったことから、どちらの系群も
近年、ボトルネックといった遺伝的多様性の
大幅な減少は経験していないことが明らか
となった。（Araki et al. in prep.） 
 一方、これらの系群間における集団遺伝構
造 に は 統 計 的 に 有 意 な 差 が検 出 さ れ
（P<0.01）、ゲノム全体では前期群、後期群
間に分化の兆しが見られることも明らかに
なった。現在千歳川においては主に前期群を
用いた人工種苗放流が実施されているため、
この系群間分化の一因は放流魚、野生魚間で
の独立した再生産が確立していることに由



来するものと考えられる。ただし、ペアワイ
ズ Fst で集団分化のレベルを評価した場合
0.007 とその水準は低く、千歳系群間での一
定の遺伝子交流は継続して生じているもの
と考えられる。 
 
（２）豊平川におけるサケ前期群・後期群の
集団遺伝構造 
 
 上記千歳川サケ系群との比較のため、同じ
石狩川水系に属し、過去に一度はサケ遡上が
途絶えたものの、1978 年に千歳川のサケ種苗
放流を用いて遡上群の再導入を行った歴史
を持つ豊平川のサケ系群について、千歳川同
様の解析を行った。（Kawai et al. in prep.） 
 

図２．札幌近郊の石狩川水系概略図 
 
現在豊平川ではウライ設置などのサケ遡

上管理が行われていないため、豊平川サケに
ついては全尾ホッチャレ組織標本からの DNA
抽出となり、腐敗したサンプルも多く含まれ
たことからその抽出効率に懸念もあったも
の、最終的に 87個体からの DNA抽出を行い、
遺伝子解析に供した。 
豊平川サケ系群については千歳川前期群

からの再導入からわずか 10 世代ほどしか経
っていないため、創始者効果や遺伝的多様性
の減少が懸念されている。しかし、本研究の
結果、中立マーカーを見る限り遺伝的多様性
は移入元の千歳川前期群と同程度で、集団間
の遺伝的分化も全く見られなかった（Fst= 
-0.001）。千歳川後期群とは有意な遺伝的分
化が検出されたことから、豊平川の再導入系
群は基本的に千歳川前期群由来の遺伝子プ
ールを基に再構築されていることが確認さ
れた。現在の豊平川サケ系群の大多数は自然
産卵により維持されていることから、これは
大都市河川の人間活動による野生サケの絶
滅後、種苗放流によって自律的な野生集団が
再構築された希少な成功例の一つと言える
かもしれない。 
 

 
（３）野生個体群の遡上期分布 
 
 2014,2015 年における千歳川サケ調査の一
環として、種苗放流魚の耳石温度標識を確認
した。その結果、2 月下旬以降の自然産卵魚
の野生魚率（遡上親魚が河川でふ化し、耳石
温度標識をされていない割合）は、ウライ設
置による人工種苗用親魚捕獲の行われる9月
から 12 月中旬にかけて遡上したサケの野生
魚率と比較すると著しく高いことが示され
た（図３）。 

 
図３．2014 年（上）2015 年（下）の千歳川におけ
る遡上時期別の放流魚と野生魚の割合。放流魚か
野生魚かは耳石温度標識の有無で判別される。8
月下旬～12 月中旬はウライで捕獲された個体、12
月下旬～翌２月上旬は上流域で収集された繁殖後
の個体。括弧内の数値は標本数。 
 
 このことから、後期群のサケに野生魚が多
いことが改めて確認された。遊楽部川などの
他河川においても、後期群の遡上時期になる
とふ化事業のためのウライが撤去され、河川
での捕獲圧がほとんどなくなることから、一
般的に後期群には野生魚が多いことが推察
されている。そこで、斜里川と遊楽部川の２
河川において、ふ化場支流およびふ化場から
離れた自然産卵場の２地点において、それぞ
れ時期別にサケ親魚を収集し、耳石温度標識
の有無を判別することで、繁殖時期別の野生
魚割合を調べた。その結果、地点間では野生
魚割合は有意に異なったが、繁殖時期間では
野生魚割合に変化は見られず、千歳川のよう
に後期になると野生魚割合が高まるという
傾向は認められなかった（表１，２）。 
 
（４）野生・放流個体間の性差 
 
 多くの動物では体サイズに雌雄差がある。
この性的サイズ二型は、自然界においては繁
殖時の雄間闘争などの性選択によって形
成・維持されると考えられている。一方、人
工種苗放流においては一般に、遺伝的多様性
に配慮するため体サイズに関係なく、無作為
に親魚が選ばれている。このような“無作為
という作為”が作用すれば、サケに本来備わ



る性的サイズ二型が失われる可能性がある。
そこで、本研究では人工繁殖によって生まれ
た放流魚と、自然産卵によって生まれた野生
魚について、成熟時の性的サイズ二型を比較
した。調査は 2014～2016 年に北海道の斜里
川と遊楽部川で行い、繁殖後の個体を収集し、
耳石温度標識の有無により野生魚と放流魚
を判別した。その結果、斜里川と遊楽部川の
両河川において、野生魚も放流魚も雄の方が
雌よりも大きく、性的サイズ二型が認められ
たが、野生魚と比べるとの放流魚の雌雄差は
小さく、放流魚の性的サイズ二型に減少傾向
が認められた（Morita et al. in prep. 図
４）。 
 

表１：斜里川水系の２地点における遡上時期別の

放流魚と野生魚の割合。表内の数値は標本数。 

 

表２：遊楽部川水系の２地点おける遡上時期別の

放流魚と野生魚の割合。表内の数値は標本数。 

 

 
図４．斜里川および遊楽部川におけるサケ野生魚
－放流魚間の性的体サイズ二型の比較（図のデー
タは４年魚） 

 
（５）Clock 遺伝子の種内変異 
 
 研究協力者でオレゴン州立大学助教授の
O’Malley らは、先行研究においてアメリカ
におけるサケ科魚類集団の多くがClock遺伝
子内に反復配列多型を有し、この反復数が親
魚遡上時期と相関していることを示した。こ
れらの種内多型は河川間の遡上時期の差異
を説明するものだが、千歳川や遊楽部川に見
られる河川内前期遡上群・後期遡上群の違い
にClock遺伝子の多型が関わっている可能性
もある。 
このため、本研究では千歳川の 2014 年前

期群・後期群の合計 287 個体に対する Clock
遺伝子の多型解析を行った。この結果、千歳
川においてもClock遺伝子に反復数の異なる
7つの対立遺伝子（a-g）が検出された。千歳
川においては前期群・後期群共、対立遺伝子
d と c が高頻度に見られたが、後期群の方が
反復数の多い対立遺伝子 cの割合が高く、遺
伝子型㏄の個体の割合は約 2 倍にのぼった
（cc 遺伝子型頻度：前期群 0.11, 後期群
0.21）（Araki et al. in prep. 図５，６）。 

 

 
図５．千歳川サケ系群の Clock 遺伝子頻度（N=287） 
 
 

 
図６．千歳川サケ系群の主要 Clock 遺伝子型頻度 
 
 
これはアメリカ個体群で検出された傾向

と一致しており、千歳川サケ系群の遡上期決
定にClock遺伝子が関与する可能性を示唆す
る結果と言える。 
 



 
（６）野生・人工飼育魚間の遺伝子交雑 
 
 上記野生サケに見られる遺伝的特異性は、
当初想定していた「野生サケの放流サケには
ない特徴」を如実に示すと共に、野生・人工
飼育魚間での自然交雑が起こった場合に、野
生集団における遺伝的攪乱のリスクが生じ
ることも示唆している。このリスクについて
の理論的評価をノルウェー・イギリス・オー
ストリアの研究者との国際共同研究の形で
行い、サケと同じく人工飼育の盛んな大西洋
サケについて、適応度の異なる一部の移入者
が野生サケ集団全体に長期的に与える影響
が示唆された（Castellani et al. 2015; 
Glover et al. 2017）。 
更に、サケの種苗放流に限らず、広く農林

水産業で多用される家畜化・栽培化が生態系
に与える長期的な影響について、スイス・カ
ナダ・アメリカなど研究者との国際共同研究
として取りまとめを行った（Turcotte et al. 
2016; Mimura et al. 2017）。 
 

（７）人工種苗放流魚への捕食圧 
 
 放流魚が自然界で真っ先に直面するのが
捕食者による捕食圧であるが、その実態を科
学的に精査した例は少ない。そこで、本研究
では人工飼育したサクラマス稚魚と捕食者
としてのアメマスを用いて捕食・被食実験を
行い、放流時のサクラマス稚魚のサイズが捕
食魚の 4割を下回った場合、放流後のわずか
な期間に 50％を超える著しく高い捕食圧が
かかっていることを示した（Miyamoto and 
Araki 2017） 
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