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研究成果の概要（和文）：本研究は、サケ科魚類のうちイワナ、オショロコマ、サクラマス、サケ、カラフトマ
スを対象として、これまでに蓄積しているミトコンドリアDNA塩基配列データに核DNAによる分析を新規に加え、
日本産サケ科魚類の集団構造の解明に迫ることを目的とした。サケ科魚類5種を対象とした大規模なサンプリン
グと複数遺伝子座による遺伝分析を通して、それぞれの種がもつ集団構造の詳細な把握と分布域形成プロセスに
ついての理解を深めることができ、さらにそれらの種間比較により日本産サケ科魚類の集団遺伝構造における多
様性と共通性を示した。

研究成果の概要（英文）：Genetic characteristics of five salmonid fishes (white-spotted charr, Dolly 
Varden species-complex, masu salmon, chum salmon, pink salmon) were examined using mitochondrial DNA
 and nuclear DNA (microsatellite DNA or SNP) markers. Phylogeographic and phylogenetic analyses 
using the large DNA data set revealed the population genetic structure, hybrid zone structure, 
genetic diversity, and the evolutionary and demographic history of each species. Our study also have
 important implications for the genetic management and long-term conservation of Japanese salmonid 
fishes.

研究分野：生態遺伝学
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研究成果の学術的意義や社会的意義
本研究課題では、分布域を網羅する大規模な遺伝子データセットを通して、各種がもつ集団構造の特徴、系統群
の地理的分布や交雑帯の特定、遺伝的多様性などを明らかにし、それらを基にサケ科魚類各種の系統地理パター
ン、分布域形成プロセスに新しい考察を加えた。本研究で得られた成果は、淡水魚類の進化史の理解に役立つだ
けでなく、例えば在来・非在来個体の判別や保全上重要な集団・地域の特定など、サケ科魚類集団の遺伝保全や
増殖を図る上で重要な貢献をもたらすものと期待される。

※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。



 
１．研究開始当初の背景 
河川性魚類の集団構造は、歴史的・地勢的要因や移動分散の程度により、局所個体群・メ
タ個体群・系統群など様々な階層構造をもつことが知られている。この階層構造の実態を明
らかにし、その形成要因や存続メカニズムを科学的に把握することは、集団遺伝学において
本質的な課題であるとともに、魚類集団の保全や管理施策の構築の上でも極めて重要であ
る。サケ科魚類については、これまで申請者らによってミトコンドリア DNA 塩基配列分析を
指標とした集団遺伝学・系統地理学研究が行われ、更新世の氷期―間氷期のサイクルに対応
した「隔離（陸封）」と、その後の「海を通した分散」が彼らの集団構造を形作る主要因で
あることを明らかにしている。また、サケ科魚類のある種では種内に「固有の DNA タイプを
保つ集団」が数多く見出されており、保全対象として優先すべき集団（進化的に重要な単位）
がいくつか特定されつつある。一方、これまでのミトコンドリア DNA データによる集団解析
は、単一遺伝子座の挙動を示したに過ぎず、ゲノム全体におよぼす個体群動態の影響を完全
にとらえることができていなかった。サケ科魚類集団の形成要因や動態についてのさらな
る理解、そして意味のある集団単位の特定のためには、従来のミトコンドリア DNA 分析に加
えて複数の遺伝子座を用いた新規の遺伝子解析が必要である。 
 
２．研究の目的 
本研究では、サケ、カラフトマス、サクラマス、イワナ、オショロコマを対象として、こ
れまでに蓄積しているミトコンドリア DNA 塩基配列データに核 DNA による分析を新規に加
え、日本産サケ科魚類各種のよりリアルな集団構造の解明に迫ることを目的とする。 
 
３．研究の方法 
調査期間を通して、サケ科魚類複数種を対象とした標本採集調査、ミトコンドリア DNA 塩
基配列データを蓄積するとともに、イワナ、サケ、カラフトマスでは一塩基多型分析(SNP)、
サクラマスとオショロコマではマイクロサテライト DNA マーカーを指標とした遺伝子分析
を実施する。複数遺伝子座のデータをもとに、距離による隔離構造の有無、種内系統の地理
的分布や系統間の関係などを調べるとともに、サケ科魚類 5種の比較系統地理を考察する。 
 
４．研究成果 
[イワナ・サクラマス] 
イワナについては、日本からロシアにかけての 139 河川から 5500 個体以上の遺伝標本を
収集し、それらの標本についてミトコンドリア DNAcytochrome-b 部分塩基配列を分析した。
その結果、イワナから合計 83種類のハプロタイプを確認し（図 1）、それらの塩基配列デー
タを蓄積した。ハプロタイプネットワーク、最尤法による系統解析の結果、本州西部太平洋
側河川に特異的に見られるハプロタイプグループの存在が確認された。また、現在認識され
ているイワナ 4亜種（アメマス、ゴギ、ヤマトイワナ、ニッコウイワナ）の地理的分布とミ
トコンドリア DNA が示す集団構造との間に明瞭な対応関係は認められなかった。これらの
サンプルから 50 集団 380 個体を抽出し、Mig-seq による遺伝分析を行った。SNP704 遺伝子
座を用いた Admixture 解析の結果、イワナはさらに北海道以北（ロシアを含む）集団、本州
太平洋側河川集団、本州日本海側河川集団など地理的にまとまったいくつかの集団構造を
もつことが明らかとされた。 
サクラマスでは、ロシア、日本、台湾からの 55集団 1520 個体の遺伝標本についてミトコ
ンドリアDNA塩基配列データ(cytochrome-b部分塩基配列およびND-5部分塩基配列)を分析
し、合計 78 種類のハプロタイプを確認した。最尤法による系統解析の結果、琵琶湖集団（ビ
ワマス：サクラマスの一亜種）に見出されたハプロタイプに高い特異性を認めたが、他の亜
種間（サクラマス、アマゴ、サラマオマス）ではミトコンドリア DNA が示す集団構造に明瞭
な関係性は認められなかった(図 2;Yamamoto et al., 2020)。これらのサンプルのうち 38
集団についてマイクロサテライト 13 遺伝子座を用いた遺伝分析を加えた。STRUCTURE 解析
および近隣結合法による解析の結果、太平洋側河川に生息するアマゴ(亜種)と分布の北方
に生息するサクラマス(亜種)において、それぞれ異なるクラスターを形成することが示さ
れた(図 3)。また、サクラマス（亜種）では距離による隔離(isolation by distance)の集
団構造が確認されたが、アマゴ（亜種）ではそれが認められなかった。台湾に生息するサラ
マオマス（亜種）では、ミトコンドリア DNA、マイクロサテライト DNA ともに日本に生息す
るサクラマス亜種群との間に明瞭な遺伝的分化は確認されなかった。ベイジアン・スカイラ
インプロット解析の結果、サクラマス亜種群は約 10 万年前以降に分布域を拡大させたこと
が示された。 
分布域が大きく重複するイワナとサクラマスの集団構造は、「日本海に流入する河川集団」
と「太平洋に流入する河川集団」の大きく２つのグループに分けられた。また両種ともに、
降海型が生じる集団では距離による隔離の集団構造が確認され、海を通した他河川への移
出入(迷い込み)が両種の集団構造や多様性の維持に大きな役割を果たしていることが示さ
れた。 



 
 
 

 
 
 
 
 
 

 

 
 

 
[オショロコマ・サケ・カラフトマス]  
オショロコマでは、北海道からロシア・オホーツク海沿岸にかけての集団(western 
lineage)とそれ以北の集団(central lineage)とでミトコンドリア DNA が示す集団構造が大
きく異なることが知られている（図 4; Yamamoto et al., 2014,2021)。近年では、北海道
およびロシア・オホーツク海沿岸河川集団(western lineage)は、北米・ロシア極東部に広
く分布するオショロコマ（英名 Dolly Varden,学名 Salvelinus malma）とは別種 (英名
southern Asian Dolly Varden, 学名 Salvelinus curilus)として扱われることが多い。こ
こでは、ミトコンドリア DNA により識別できる２系統が同所的に見られる集団（サハリン）
において、マイクロサテライト DNA8 遺伝子座による遺伝分析を実施した。その結果、Western 
lineage と Central lineage の個体間で明瞭な遺伝的分化は認められず、両者は一つの繁殖
集団を形成していると考えられた（図 5）。このことは、両系統の間で過去に種間浸透交雑
が生じていたことを示す。 
 サケでは、日本から北米に至る環太平洋一帯の広い範囲においてミトコンドリア DNA に
よる分析が行われており、日本地域における高いハプロタイプ多様度と日本・ロシア・北米
地域における遺伝構造の存在が示されている（Sato et al. 2004）。ここではまず SNP52 遺
伝子座を用いて北米系サケ 8集団の遺伝分析を行い、SNP 分析データの蓄積を行った。さら
にこれまで蓄積してきた日本系およびロシア系サケ 32集団の SNP 分析データと公表済みの
環太平洋サケ 154 集団の SNP 分析データ（Seeb et al. 2011, Sato et al. 2014）を合わ
せ、合計 194 集団の SNP データセットを用いて近隣結合法による集団系統解析を行った。



その結果、環太平洋サケ集団は大きく日本、ロシアの沿海州・サハリン、ロシアのマガダン・
カムチャツカ、北米の 4 地域に分かれ（図 6）、ミトコンドリア DNA による分析結果と概ね
一致した。また日本地域と北米地域では、それぞれ複数の集団が地理的にまとまった遺伝構
造を持つことも示唆された。 
カラフトマスでは、連続する 2年間（偶数年と奇数年）に北海道東部の 9河川に回帰した
合計 1539 個体について、ミトコンドリア DNA 調節領域前半部分約 500bp の塩基配列を解析
した。その結果、合計 67種類のハプロタイプを確認し、このうち 25 種類が偶数年級群にの
み、30 種類が奇数年級群にのみそれぞれ出現し、12 種類が両年級群に共通するものであっ
た（図 7）。また、偶数年級群固有のハプロタイプ のうち 5タイプ、奇数年級群固有のハプ
ロタイプのうち 3タイプが、通常のハプロタイプとは塩基配列数が異なっていた。集団遺伝
学的解析から遺伝的変異性は奇数年級群よりも偶数年級群で高いことが示された。集団の
遺伝的分化は年級群間で明確であったが、同一年級内の集団間では確認されなかった。中立
性検定およびミスマッチ分析から、偶数年級群では全ての集団で過去に急激な集団サイズ
の拡大が生じたと推定されたが、奇数年級群では集団サイズの急拡大が生じた集団と生じ
なかった集団が混在しており、偶数年級群よりも複雑な集団成立過程を経験している可能
性が考えられた。さらにミトコンドリア DNA 分析を行った集団のうち 8河川 16集団につい
て、SNP12 遺伝子座を用いて遺伝分析を行ったところ、その遺伝的変異性は奇数年級群が偶
数年級群よりも大きく、ミトコンドリア DNA 分析の結果とは異なっていた。一方、集団の遺
伝的分化はミトコンドリア DNA による分析と同様に、年級群間で大きいが同一年級内の集
団間では見られなかった。 
北太平洋沿岸に広い分布をもつオショロコマとサケでは、地理的に共通して分布する大
きな系統群（北米系、ロシア系、日本系）の存在が認められ、氷河期におけるリフージア（隔
離場所）の存在とそこでの隔離にともなう分化が示唆された。また、それぞれの種において、
系統群の分布域拡大に伴う二次的交流の痕跡をいくつか見出すことができた。一方、カラフ
トマスの集団構造は、集団間の遺伝的分化よりも年級群間の遺伝的分化の方が大きいとい
う、極めて特徴的な構造を有するものであった。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 



 サケ科魚類 5 種を対象とした大規模なサンプリングと複数遺伝子座による遺伝分析を通
して、それぞれの種がもつ集団構造の詳細な把握と分布域形成プロセスについての理解を
深めることができ、さらにそれらの種間比較を通して日本産サケ科魚類の集団構造におけ
る多様性と共通性を明らかにした。今回得られた膨大なデータセットはサケ科魚類天然集
団の DNA データベースとしても活用可能であり、今後、サケ科魚類集団の遺伝保全や増殖を
図る上で極めて重要な貢献をもたらすものと期待される。 
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