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研究成果の概要（和文）：日本、韓国、ベーリング海、チャクチ海、北米西岸、チリ沿岸から単離した有毒渦鞭
毛藻Alexandrium catenellaの複数の培養株（250株）を対象に、ゲノムワイドな解析手法として知られている
MIG-seqを用いた集団遺伝学解析を実施し、大きく分けて、日本・韓国・ベーリング海・チャクチ海の集団で一
つのグループ、北米西岸・チリでもう一つのグループに区分され、これら2つのグループの間に大きな遺伝障壁
の有ることが示唆された。北海道の厚岸の集団が、ベーリング海・チャクチ海の集団と遺伝的に近く、日本国内
の集団の起源が北方起源である可能性が示されるなど、新たな知見を得ることができた。

研究成果の概要（英文）：In this study, MIG ISSR (multiplexed Genotyping inter simple sequence 
repeats )-seq was employed to reveal the genetic relatedness among Pacific Rim populations. We 
obtained 349 SNPs in 165 samples isolated from Atsukeshi, Sendai, Osaka, Hiroshima Bays, Jinhae Bay 
(Korea), Bering Sea, Chukchi Sea, Puget Sound (USA) and Chile. Pairwise FST values showed 
significant differences among most of the pairwise samples except between Osaka & Jinhae Bay and 
Osaka & Hiroshima Bay. Also, results of the bar plot by STRUCTURE analysis suggested that when K = 
3, each cluster was grouped as 1) Japan and Korean except for Akkeshi Bay, 2) Akkeshi Bay and the 
Bering/Chukchi Sea, 3) Puget Sound and Chilean samples. These data suggested the presence of large 
genetic breaks between the Bering Sea and Puget Sound populations and genetic connectivity between 
Akkeshi Bay and the Bering/Chukchi Sea populations.

研究分野： 集団遺伝学、環境DNA
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研究成果の学術的意義や社会的意義
日本、韓国、北極海、北米西岸、チリ沿岸から単離した有毒渦鞭毛藻Alexandrium catenellaの集団を対象に、
ゲノムワイドな解析手法であるMIG-seqを用いた集団遺伝学解析を実施し、大きく分けて、日本・韓国・北極海
の集団で一つのグループ、北米西岸・チリでもう一つのグループに区分され、これら2つのグループの間に大き
な遺伝障壁の有ることが示唆された。北海道の厚岸の集団が、北極海の集団と遺伝的に近く、日本国内の集団の
起源が北方起源である可能性が示されるなど、新たな知見を得ることができた。世界的に大きな関心のあるA. 
catenellaの集団分化の歴史の一端が明らかに出来た意義は大きい。

※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。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９（共通） 
 
１．研究開始当初の背景 

(1) 近年、日本沿岸のみならず世界各地で新奇の有害・有毒赤潮藻（Harmful Algal bloom: 

HAB）が新たに台頭し、養殖漁場の魚介類のみならず、海産ほ乳類の大量斃死や食用貝類

の毒化現象を引き起こしており、海洋生態系の崩壊の一大要因と指摘されている。HAB種は、

分布拡大の一途を辿っており、被害金額の大きさから、その原因究明が緊急を要する研究課

題である。しかし、HAB種の全地球規模での移送・拡散過程等の伝播ルートや歴史的な背景

を明らかにした集団遺伝学解析事例はほとんどない。チリ中南部沿岸において、2016～2018

年の3年連続、夏季を中心に有害赤潮、有毒渦鞭毛藻による赤潮が発生し、サケ養殖だけを

見ても1,000億円を超える未曽有の漁業被害が生じた。 

2016年には、養殖サケ（ギンザケ、トラウトサーモン、アトランティクサーモン）（4万トン）の

みならず、天然イワシ(8000トン)等、天然魚介類（不明）、クジラ（300頭以上）、イルカ（700頭）、

海鳥（>2,000羽）の大量斃死が見られ、これにより、チリの海は「死の海」として、大きな社会

問題としてマスコミ等で取り上げられた。とりわけ、海産哺乳類や鳥類の大量斃死は、有毒渦

鞭毛藻のAlexandrium catenellaによる赤潮が原因とされており、Alexandriumを捕食し、毒を

蓄積した魚介類を大量に捕食したことが原因と考えられている。 

  チリ南部沿岸域においては、以前よりAlexandrium catenellaの出現は確認されていたが、

近年、A. catenella の分布の北上が見られ、中南部域の、とりわけチロエ島周辺域の貝毒養

殖漁場で麻痺性貝毒の発生頻度が高くなっており、養殖業者、漁業者の間では、大きな問題

として取り上げられてきた。そのような折に、本研究のチリ側の共同研究者であるDr. 

Mardones から、「本種の出現は、チリ南部のマガリャネスから始まり、近年、その発生域がど

んどん北上してきた（図1）。チリ中南部海域において、年々、貝毒による被害が大きくなり、対

策を考えたい。分布拡大メカニズムの解明および貝毒対策のた 

めに、チリ中部～南部にかけての広い範囲で、海底泥の鉛直コ

アを採集し、本種の耐久性シスト（種）の分布域と出現の歴史を

明らかにしたい。本種の集団遺伝学解析をお願い出来ないだろ

うか」と相談を受けた。これにより、本研究では、本種の分布拡

大要因の解明、チリ国外の集団との遺伝的類縁性の解明を目

指すことにした。 

 

（2） 国内外の養殖場において、魚病対策のため、抗生物質等

の薬剤が使われているが、それら薬剤が環境中に排出され、自

然界の微生物が薬剤耐性を獲得し、生態系に重大な影響を与

えていることが危惧されている。さらに、環境中に出現したそれ

ら薬剤耐性菌が、海産物の生食や海水浴など何らかの経路を

通じてヒトに感染し、健康に影響を与える可能性も危惧される。

従って、どのような薬剤に対する耐性機構が自然界に伝播しや

すいかを知ることは、養殖場における環境負荷の少ない薬剤の

選択と薬剤耐性菌の蔓延を防止するために重要である。チリに

おいて、サケ養殖は30年くらい前から開始され、ここ20年の間に

爆発的な拡大を見せ、今や1兆円産業となっている。養殖サケに 

、抗生物質入りの餌が日常的に与えられており、相当数の薬剤耐性菌が出現し、さらにその



分布拡大が進行していると指摘されている。一部のマスコミは、非買運動を扇動するような記

事 を 公 開 し て い る （ 例 え ば 、 https://www.huffingtonpost.jp/konomi-kikuchi/salmon-from-

chile_b_10162068.html）。これらの指摘を検証するべく、薬剤耐性菌の鉛直プロファイルやそ

の多様性を解明することで、これらの細菌群が、どの海域にいつ頃出現し始めたのか、その

出現時期および多様性とサケ養殖の歴史との関連を究明する絶好の機会になりうる。 
 
２．研究の目的 

（1） 研究代表者の長井は、これまで複数の国と共同研究を行い、Alexandrium 属の集団遺

伝学解析をリードしてきた。A. catenella に関しては、北海、グリーンランド、北極海、北米東岸

および西岸、日本、オーストラリアのサンプルについて解析を行ってきた (1)。ただし、チリにお

ける A. catenella の集団遺伝学解析は本研究が初めての試みである。チリ国内の集団につい

て、MS マーカーやゲノムワイドな SNPs 検出法である RAD-seq や MIG-seq 法を用いて遺伝

子流動・集団分化を解析することで、分布拡大要因を明らかにできる可能性が高い。加えて、

他海域の集団との比較も初めての試みであり、コアレッセント理論を用いた解析等により、分

岐年代推定などが可能とされ(2, 3)、興味深い新知見が得られるものと期待する。 

 

（2） これまで、魚病対策の一環として、特定の病原細菌に対する薬剤耐性に関する研究や

約 200 種類の薬剤耐性遺伝子を搭載した DNA チップによる魚病細菌の薬剤耐性遺伝子の

型別は行われてきたが、海洋環境中の薬剤耐性菌を包括的に調べた研究は見当たらない。

一方、これまでに薬剤耐性データベース（ARDB）には、23,137 個もの薬剤耐性遺伝子が登

録されている (4)。そこで、本研究において、ショットガンメタゲノム解析を行い、得られた配列

を薬剤耐性データーベースと照合することで、薬剤耐性遺伝子の網羅的な検出と同定が可

能となり、新しい知見が得られると予想される。チリ沿岸域において、サケ養殖以前に大規模

な魚類養殖の歴史はない。サケ海面養殖は比較的新しく、ここ 20 年間に爆発的な拡大を続

け、かつ日常的に様々な抗生物質入りの餌を日常的に与えてきた歴史があり、海底泥の鉛

直プロファイルを得ることで、サケ養殖の歴史と薬剤耐性遺伝子の多様性の時系列変化を明

らかにする絶好のモデルケースになりうる。 
 

３．研究の方法 

（1） Alexandrium catenella の集団遺伝学解析 

1) チリ沿岸の 9 地点（マガリャネスからサンチアゴまでの間）の海底泥の鉛直コアを採集し、

3 cm ごとの画分を作成し、シスト（種）の水平分布及び鉛直プロファイルを明らかにする。 

2) 5 地点各 3 層（最深部、中央部、表層）の泥から A. catenella の発芽を誘導し、20-25 株ず

つクローン培養株を確立する。 

3) 各地方集団の培養株の毒組成を分析機器にて解析する。 

4) MS マーカーや NGS を用いた MIG-seq 法により、単離株の集団遺伝学解析を行う。 

5) 採集された泥の年代測定を行う。 

6) ネガティブコントロール海域としてメキシコ沿岸や北極海の鉛直コアを採集してチリの泥サ

ンプルと比較。 

 

（2） 薬剤耐性菌の検出と定量 

1) 1-1)で採集した鉛直コアのうち、古くからサケ養殖を行ってきた漁場で採集したコア 3 本を

用いて 2 cm 毎に DNA 抽出を行う。4) の qPCR による薬剤耐性遺伝子の定量のため、9



地点のコアサンプルの各層の DNA 抽出を行う。 

2) 薬剤耐性菌検出用のショットガン DNA ライブラリ－を作製する。 

3) 1 サンプルあたり illumina 社の Next-seq で 10G 程度、読むことで網羅解析を行い、多様性

の変化等を明らかにする。 

4) ショットガンシーケンスにより、優占する薬剤耐性遺伝子を明らかにし、優占種の出現密度

を把握するために、9 地点の鉛直コアサンプル、各層ごとに定量 qPCR 解析を行い、出現

密度の変化を解析する。 

 

４．研究成果 

（1） Alexandrium catenella の集団遺伝学解析 

A. catenella のマイクロサテライト（MS）マーカーの開発を行い、多型性を示す 23 個のマー

カー開発に成功した。チリ沿岸域から単離した 31 株を用いて MS マーカーの特徴を調べたと

ころ、開発した全ての MS マーカーにおいて良好な PCR 増幅が認められた。対立遺伝子数は

21 マーカーで 2 個、残りの 2 マーカーで 3 個であり、予想に反して小さな値を示した。今回、

開発した MS マーカーを用いて、全地球規模における本種の集団遺伝学解析を実施するた

め、日本の広島県呉湾から単離したクローン株 20 株を用いて、23 個の MS マーカーのジェノ

タイピングを行い、チリ産の株との比較を行った。その結果、呉湾の株では、13 個の MS マー

カーでのみ 60－100％（91.7±12.7％，平均±標準偏差）の個体から PCR 増幅が認められ、そ

の対立遺伝子数は 2-11 個の範囲（6.0±2.6）であり、チリ産の個体に比べて高い値を示した。 

また、日本（厚岸湾、仙台湾、大阪湾、広島湾呉港）、韓国（Jinhae 湾）、ベーリング海、チャ

クチ海、北米西岸（Puget Sound 湾）、チリ沿岸から単離した有毒渦鞭毛藻 A. catenella の複数

の培養株（250 株）を対象に、ゲノムワイドな解析手法として知られている MIG-seq を用いた

集団遺伝学解析を実施した。その結果、日本国内、韓国、ベーリング海、チャクチ海、北米西

岸、チリの集団間で、統計学的に有意な集団分化が見られた（呉港と大阪湾を除く）。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

図 2．主成分分析結果（GeneAIEx を用いた） 

ATG，厚岸湾；CHU，チャクチ海；BER，ベーリング海；CHI，チリ；JIN，韓国；KRE，呉港；

OSK，大阪湾；SND，仙台湾；PUG，Puget Sound 湾（左側にチリと Puget Sound 湾集団） 

一方で大きく分けて、日本・韓国・ベーリング海・チャクチ海の集団で一つのグループ、北米

西岸・チリでもう一つのグループに区分され、これら 2 つのグループの間に大きな遺伝障壁の

有ることが示唆された（図 2、3）。北海道の厚岸の集団が、ベーリング海・チャクチ海の集団と



遺伝的に近く、日本国内の集団の起源が北方起源である可能性を示唆する結果を得た（図

3）。日本集団の北方起源説は、長井ほか（2017）が MS マーカーで解析した結果からも支持

される (5)。これまでの MS マーカーによる全地球規模の集団遺伝学解析の結果から、A. 

catenella は、北極海付近で種分化が起こり、そこを起点として大西洋、西太平洋、東太平洋

へと分布を拡大させたと推測されている(1)。基本的には、本仮説は正しいと考えているが、一

方で、北極海の集団との大きな遺伝学的分断が見られ、加えて、北米西岸およびチリに分布

する個体の形態学的特徴が日本に出現する個体とで亜種レベルでの差異が見られており、

今後、別種として報告される可能性も否定できない。今後の研究の進捗が期待される。 

一方、チリ国内における地方集団間の遺伝構造の解析については、コロナ禍にあり、チリ

国内でもロックダウンが長期化し、研究所への立ち入り制限等があるなど、十分なサンプリン

グができず、また、A. catenella の耐久性胞子（シスト）を豊富に含む底泥が採取できなかった。

このため、解析に十分な培養株の確立ができず、解析を実施することができなかった。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

図 3．MIG-seq による Alexandrium catenella の集団遺伝学解析結果 

右図は、STRUCTURE (6)による Barplot 解析の結果を示す。 

 

（2） 薬剤耐性菌の検出と定量 

チリ沿岸から採集した泥からの薬剤耐性遺伝子の検出に関しては、コロナウイルス感染拡

大の影響により、研究の進展に大幅な遅れが生じた。2021 年 11 月に、ようやくチリから泥が

送付されてきた。2022 年 1 月に配列取得を外部委託し、2 月末に配列を取得したところであ

る。2022 年度中に薬剤耐性遺伝子の検出に関する解析を進めることができる状況にある。 
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