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研究成果の概要（和文）：マダイ養殖は沿岸域に海面網生け簀を設置して行われているため、自然災害による生
け簀網の損壊や生け簀内での産卵等により、養殖マダイが自然界に加入していることが、懸念される。本研究で
は、マダイ養殖が天然集団に及ぼす遺伝的影響を機能性DNAマーカーおよび中立性DNAマーカーにより養殖由来の
個体の混入率を推定し、明らかにすることを目的とした。機能性DNAマーカーでは、天然集団におけるマダイ養
殖の遺伝的影響について調べる研究には適さなかったが、中立性DNAマーカーでは、養殖が盛んな宇和島海域に
おいて多くの養殖マダイの存在が明らかになり、遺伝的攪乱の可能性が示された。

研究成果の概要（英文）：Because the red sea bream aquaculture installs a netcage in the coastal zone
 and is performed, it is concerned about escapee from netcage to the natural environment. In this 
study, I estimated a mixture rate of the individual escaped from netcage that red sea bream culture 
gave to the wild population using a functionality DNA marker and a neutrality DNA marker and was 
intended that I clarified it. With the functional DNA marker, it was not suitable for a study to 
check genetic influence of the red sea bream culture in the wild population, but the existence of 
the much cultured red sea bream became clear in the Uwajima sea area where netcage culture using 
prosperous with the neutrality DNA marker, and possibility of the genetic disturbance was shown.

研究分野： 水産一般
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１．研究開始当初の背景 
（１）マダイ養殖は、半世紀以上にわたり有
用形質の遺伝的改良を目標に選抜育種など
の人為的選択が行われてきた。その結果、天
然集団と比べて成長が早い、病気に強い
（Murata et al., 1996）などの優れた経済形
質を持っている。その一方で、天然集団と比
べて遺伝的多様性が低下しており、遺伝的均
質化が進んでいる（Takagi et al., 1996, 穴道
ら 2008, Taniguchi, 2010）。このように遺伝
的に改良された個体が大量に生産され実用
化するなかで、事故や災害による養殖魚の逃
亡および養殖魚や種苗生産用親魚のいけす
内での産卵（Blanco-Gonzalez et al., 2011）
による養殖魚の天然集団への加入が懸念さ
れている。人工種苗が天然集団に与える影響
を評価するにあたって、天然集団における人
工種苗個体の混入率を正確に把握すること
が重要な課題となる（穴道ら 2008）。 
 
（２）これまでマダイの天然集団における人
工種苗個体の判別には、鼻孔隔壁（後藤ら 
1986）の有無、胸鰭軟条数（丸山 1986）お
よび体高の高さ、眼径の大きさ（横川ら 1988, 
Taniguchi et al, 1997）などの天然個体と人
工種苗の形態形質の違いを利用し行われて
きた（穴道ら 2008）。しかし、これらの方法
では形態異常個体の出現率が種苗生産施設
や生産年度によって大きく変動し、こうした
形態的特徴をもたない人工種苗は天然個体
と判別されてしまうため、正確なデータを得
ることは困難である（穴道ら 2008）。また、
天然集団から人工種苗個体を判別できた場
合でも、それが放流由来なのか養殖由来なの
か判別することはこれまで不可能であった。 
 
２．研究の目的 
（１）近年の高感度 DNA マーカーの開発と
数理モデルの発展によって、個体の複数遺伝
子座の遺伝子型の情報に基づくアサイメン
トテストを用いることで、遺伝情報に基づき
天然集団から放流魚および養殖魚を判別す
ることが可能となった（Pritchard et al., 
2000）。しかし、保全遺伝学の分野では、天
然集団について、中立的な DNA マーカーだ
けではなく、成長や形質形成に関する機能的
な DNA マーカーについても調べることが推
奨されている(Edward & Potts  1996)が、機
能的な DNA マーカーを用いてマダイ養殖が
天然集団に与える遺伝的影響の研究例はな
く、実態は不明である。 
 
（２）本研究では、マダイ用に開発された中
立性 DNA マーカー、成長形質関連遺伝子マ
ーカーを用いて、養殖が盛んな海域の天然マ
ダイ集団における養殖由来個体の混入率を
推測し、マダイ養殖が天然マダイ集団に及ぼ
す遺伝的影響を明らかにすることを目的と
した。 
 

３．研究の方法 
（１）供試魚のマダイは、マダイ養殖が盛ん
な愛媛県宇和島海域でまき網を用いて漁獲
した個体（以下 まき網）、カゴ網を用いて漁
獲した個体（以下 カゴ網）、釣獲した個体（以
下 釣獲）、養殖は盛んではない愛媛県北部の
瀬戸内海域で刺網または底引き網を用いて
漁獲した個体（以下 岩城）および愛媛県西
条市沿岸でまき網を用いて漁獲した個体（以
下 西条）を用いた。また、由来判別の基準
には 3系統の養殖マダイを用いた。 
 
（２）DNA は胸鰭から抽出した。抽出 DNA は、
1.5 ml マイクロチューブに回収、以降の実験
に用いるまで 4℃で保存した。マイクロサテ
ライト DNA 解析には、マダイ用に開発されて
いる中立性 DNA マーカー7 遺伝子座と新たに
開発した成長形質関連遺伝子マーカー8 遺伝
子座を増幅してアリルを検出して使用した。 
 
（３）各遺伝子座の機能性の判定は、
BayeScan 2.01 (Foll ＆Gaggiotti , 2008)
ソフトウェアを用いて行った。また、個体の
アリル型に基づく養殖マダイと天然マダイ
の判定は、STRUCTURE ver.2.3.4 （Prichard 
et al. 2000 ソフトウェアを用いて行なった。
解析には機能性マイクロサテライト3遺伝子
座と中立性12遺伝子座の遺伝子型を用いた。 
 
４．研究成果 
（１）遺伝子座の機能性解析結果を図１に示
した。False discovery rate(FDR)=0.05 で右
側に位置した PmaSL（Somatolactin）、Pma4-32 
（Hatanaka et al., 2006）、Pma4（Takagi et 
al., 1997）の 3 種が機能的な遺伝子座と判
定され、残りの 12 種は中立的な遺伝子座と
判定した。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

図1 BayeScanを用いた遺伝子座機能性解析 

 
（２）STRUCTURE を用いて、機能的 3遺伝子
座で各個体の遺伝子型に基き分集団数を推
定した結果、K = 2 で最も高い⊿ K が得ら
れたため、最適な分集団数は 2集団であった
（図２）。岩城で 91 個体が分集団 1、9 個体
が分集団 2 に、西条で 38 個体が分集団 1、8
個体が分集団 2に帰属した。また、放流種苗
は全て分集団 2に、養殖種苗 Aで 1個体が分
集団 1、28 個体が分集団 2に、養殖種苗 Bで



1 個体が分集団 1、39 個体が分集団 2 に、養
殖種苗 Cで 3個体が分集団 1、26 個体が分集
団 2に帰属した。宇和島海域で漁獲した個体
群は 84 個体が分集団 1、51 個体が分集団 2
に帰属した。漁獲方法別にみると、まき網で
20 個体が分集団 1、8 個体が分集団 2 に、カ
ゴで 51 個体が分集団 1、28 個体が分集団 2
に、釣獲で 13 個体が分集団 1、15 個体が分
集団 2にそれぞれ帰属し、漁獲方法によって
結果が異なった。 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
図 2 機能的遺伝子座によるアサインメント 
 
（３）中立的 12 遺伝子座についても最適な
分集団数は 2 集団であった（図３）。岩城と
西条の各個体は全個体が分集団1に帰属した。
また、養殖種苗 Cの 1個体が分集団 1に帰属
したが、それ以外の個体は分集団 2に帰属し
た。これらの結果から、分集団 1を天然集団
から構成される天然クラスター、分集団 2を
放流および養殖種苗から構成される人工種
苗クラスターと定義した。宇和島海域で漁獲
した個体群は 94 個体が天然集団、41 個体が
人工種苗に帰属し、2 集団が混在しているこ
とがわかった。漁獲方法別にみると、まき網
で 27 個体が天然集団、1 個体が人工種苗に、
カゴで 54 個体が天然集団、25 個体が人工種
苗に、釣獲で 13 個体が天然集団、15 個体が
人工種苗にそれぞれ帰属し、漁獲方法によっ
て結果が異なった。 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
図 3 中立的遺伝子座によるアサインメント 
 
（４）機能的 3 遺伝子座と中立的 12 遺伝子
座の結果が異なる理由として、天然集団にお
いて機能的アリルを持つ個体が高頻度に存
在するためと考えられ、天然集団におけるマ
ダイ養殖の遺伝的攪乱等を調べる研究には
中立的遺伝子座が適しているということが
判明した。 
 
（５）中立的遺伝子座による STRUCTURE 解析
の結果（図３）、宇和島海域において養殖マ
ダイの逃亡、破棄および生け簀内産卵による

とみられる個体が検出され、天然集団への遺
伝的攪乱が示された。また、天然と人工種苗
の割合がおよそ半分ずつの個体が数個体確
認されたことから、養殖マダイ由来の個体が
再生産に関与していることが示唆された。 
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