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図 1．サケミトコンドリア DNA ハプロタイプのネットワーク図．（Yoon et al. 2008 を改変）．ス

ラッシュは 1塩基の変異を，数字はハプロタイプ番号を示す．円の大きさは当該ハプロタイ

プの出現頻度に比例する． 
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DNA から見た日本系サケの遺伝的集団構造とその多様性 
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はじめに  

 サケ（シロザケ）Oncorhynchus keta は北太平

洋一帯に広く分布しており，日本をはじめ韓国・

ロシア・カナダ・米国において重要な水産資源の

一つとなっています．その資源量は太平洋サケ属

ではカラフトマス O. gorbuscha についで多く，ま

たその商業漁獲量も 2010 年では沿岸 5 カ国で約

31 万 3000 トンとなっています（NPAFC Statistical 
Yearbook, http://www.npafc.org/）．サケはその水産

資源としての重要性から，古くよりふ化放流事業

による資源造成が行われてきました．2010 年の

北太平洋におけるサケの総放流数は約31億尾で，

そのうち日本からの放流数は約 18 億尾と総放流

数の約 58％を占めています（NPAFC Statistical 
Yearbook）． 
 一方，ふ化放流事業により放流された種苗が生

態系に負の影響を与えるのではないかという指摘

が以前よりされています（例えば Hilborn 1992）．
また近年では，「遺伝的多様性の保全」が強く叫

ばれるようになってきました．遺伝的多様性とは

種多様性・生態系多様性と共に生物多様性の構成

要素の一つとされるもので，個体や集団内で見ら

れる遺伝的な変異の大きさのことであり，生物多

様性の根幹をなすものと考えられていますが，ふ

化放流事業が遺伝的多様性に与える影響も懸念

されています．日本では，2012 年 9 月に「生物

多様性国家戦略 2012-2020」が閣議決定されてお

り，その中でさけます増殖事業は「北太平洋の生

態系との調和を図り，生物として持つ種の特性と

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

開発の高度化を図り，河川及びその周辺の生態系

にも配慮した，さけます増殖事業を推進する」と

明記されています．つまり，さけます類の生物多

様性や遺伝的多様性を持続的に守るような増殖

（ふ化放流）と資源管理を実行することが求めら

れているといえます．そのためには，まず日本系

サケがどのような遺伝的集団構造や遺伝的特徴を

持ち，また遺伝的多様性は現在どのような状況で

あるのかを正確に把握することが重要となります． 
 ここでは，これまで行われてきた日本系サケお

よび北太平洋サケの遺伝的集団構造や遺伝的多様

性に関する研究を紹介するとともに，今後の課題

について考えてみたいと思います． 
 

DNAを用いて日本系サケと北太平洋サケの遺

伝的集団構造を明らかにする 

 2000 年以降，日本系サケおよび北太平洋サケ

の遺伝的集団構造解析は，ミトコンドリア DNA
やマイクロサテライト，一塩基多型（SNP）とい
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図 3．マイクロサテライト 14 遺伝子座のデータを元にした，

日本系サケ 26 集団および外国系サケ 4 集団の近隣結合

法による系統樹．Beacham et al. (2008)を改変．数値

は 1000 回繰り返しによるブートストラップ値を示す． 

 

 

 
 

らに日本集団は北海道 5地域（日本海・根室海峡・

オホーツク海・太平洋東部・太平洋西部），本州

太平洋，本州日本海の合計 7つの地域集団に分か

れることが示されました（Beacham et al. 2008）．

またマイクロサテライト 14 遺伝子座の対立遺伝

子の平均値と合計数はロシア・北米集団よりも日

本集団で高く，遺伝的多様性が日本系サケで大き

いことが示されました．同様に，北太平洋全体の

サケ 381 集団（日本 26 集団，韓国 1 集団，ロシ

ア 34 集団，カナダ 185 集団，米国 135 集団）を

対象に，同じマイクロサテライト 14 遺伝子座を

使って分析した結果でも，やはり日本系サケ集団

はロシア・北米集団と比較して対立遺伝子の平均

値と合計数が高く，その遺伝的多様性は北太平洋

サケ集団全体の中でも大きいことが示唆されまし

た．また近隣結合法による系統樹でも，日本集団

はその他の集団と明確に分かれていることが示さ

れました（Beacham et al. 2009a）． 

 一方，一塩基多型（SNP）による研究では，ミ

トコンドリア DNAやマイクロサテライトとは若

干違った結果が示されています．SNPとは，塩基

配列上の一塩基に見られる変異のうち，一定以上

の頻度（概ね 1%以上）で観察されるものを指し，

近年遺伝マーカーとして利用されるようになって

きました．北太平洋のサケ 114 集団（日本 16 集

団，韓国 1 集団，ロシア 10 集団，カナダ・北米

87 集団）について，SNP53 遺伝子座を遺伝マー

カーに用いて主成分分析を行ったところ，これま

での二つの遺伝マーカーによる結果同様，日本系

サケ集団は外国集団と大きく異なっていました

（図 4）．しかし，遺伝的多様性の指標の一つで

ある平均ヘテロ接合度やアリルリッチネスは，こ

れまでと異なり外国集団よりも若干低い値を示し

ました（Seeb et al. 2011）．日本系サケ集団の遺伝

的多様性について，SNP 分析の結果が他の二つの

遺伝マーカーによる結果と異なる理由は現在のと

ころ不明です．現在サケで使用されている SNP

マーカーは，北米系サケ集団間で比較的変異性の

高いものが優先して選択されているので，日本系

集団と北米系集団間で遺伝的多様性を比較する

のには不向きなのかもしれません． SNP を用い

たサケの遺伝的集団構造に関する研究はまだ始ま

ったばかりですので，今後の進展に期待するとこ

ろです． 

図 4．SNP53 遺伝子座の解析デー

タを元にした，北太平洋サケ

114 集団の主成分分析結果．

Seeb et al. (2011)を改変．

図は分析したサケ集団間の

遺伝的距離を視覚化したも

の． 
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 以上 3つの研究結果は，アジア側，特に日本系

サケの遺伝的集団構造が，北太平洋全体を見渡し

ても特徴的であることを基本的に示しています．

過去に行われた研究においても，アジア側（特に

日本系）のサケ集団は北米側の集団と比較して遺

伝的にかなり異なることが示されています（例え

ばTaylor et al. 1994; Seeb and Crane 1999）．そして，

アジア側のサケ集団がこのような遺伝的集団構造

や遺伝的多様性を持つ背景として，更新世の時代

に氷河の後退などでアジア側にできたレフュジア

（refuge，退避場所）の存在が影響していると推

察されています（Taylor et al. 1994; Beacham et al. 

2009a）．日本系サケ集団はアジアの中でもその分

布域の南限に位置していることから，その遺伝的

集団構造や遺伝的多様性には，過去に起こった地

質学的な環境変動が大きく影響しているのかもし

れません． 

 

遺伝マーカーによる遺伝的集団構造解析結

果の応用と今後の課題 

 遺伝マーカーを用いた研究により，日本系サケ

の遺伝的集団構造や遺伝的多様性が明らかになっ

てきました．これらのデータは，日本系サケの保

全単位の設定など，今後遺伝的多様性に配慮した

ふ化放流事業を展開していく上で基礎的な情報に

なると考えられます．また，日本系サケを含めた

北太平洋サケの遺伝的集団構造の解析データは，

沿岸域あるいは沖合域におけるサケ混合集団の地

理的起源を推定する際に，基準データとして利用

可能です（例えば Beacham et al. 2009b；Sato et al. 

2007；Seeb et al. 2011）．現在，日本では夏のベー

リング海でさけます類の資源生態調査を行ってい

ますが，その調査内容の一つに，ベーリング海で

採集されたサケの地理的起源について遺伝的手法

による推定があります．ミトコンドリア DNAを

基準データに用いてサケの地理的起源の推定を行

った研究では，日本系サケはベーリング海全体に

広く分布すること，その分布様式には偏りがある

ことなどが明らかになってきました（例えば Sato 

et al. 2009）．この結果は，沖合海域における日本

系サケの資源動態の把握や詳細な回遊経路の推定

などに役立つものと考えられます． 

 一方，いくつかの課題もあります．例えば，サ

ケの遡上時期は一つの河川で数ヶ月にわたり続き

ますが，そのため同じ河川や地域であっても，遡

上時期により遺伝的特性や遺伝的集団構造が違

っている可能性があり，これは保全単位を設定す

る上で重要な要素となります．実際に，北米のユ

ーコン川では遡上時期が異なる夏ザケと秋ザケで

遺伝的集団構造が異なり，その一つの要因として

遡上のタイミングが影響しているという報告があ

ります（Olsen et al. 2008）．また北海道南部の遊

楽部川では，サケの前期遡上群と後期遡上群で遺

伝的分化が生じていることが示唆されています（中

原 2004；Yokotani et al. 2009）．太平洋さけます類

（サケ・ギンザケ  O. kisutch・マスノスケ  O. 

tshawytscha・カラフトマス）の遡上時期や産卵行

動には「時計遺伝子」と呼ばれる遺伝子が関与し

ていることが示唆されていますが，時計遺伝子に

は種間および種内で変異（多様性）が存在するこ

と，その多様性はサケおよびマスノスケで強い緯

度クライン＊を示すこと，そしてその多様性が適

応的に働き遡上時期や産卵行動を調節している可

能性があることを示した研究結果もあります

（O’Malley et al. 2010）．日本においても，増殖河

川に帰ってきたサケ親魚の遡上時期と採卵時期の

関係を調べたところ，サケ親魚はそれらが採卵さ

れた時期とほぼ同じタイミングで遡上し，この傾

向は年齢にかかわらず同じであることが示されま

した（高橋 2013）．この結果は，日本系サケの遡

上時期も上記で示した「時計遺伝子」などの働き

により，遺伝的に決定されている可能性があるこ

とを示唆しています．このようなサケの遡上時期

と遺伝構造・遺伝的多様性に関する研究は，これ

から実施すべき重要な課題の一つと考えており，

北海道区水産研究所でも現在進行中の第三期中

期計画の中で取り組みを開始したところです． 

 

おわりに 

 はじめに述べたように，サケは日本の水産業に

とって重要な魚種であり，その安定供給のために

は，ふ化放流事業を実施することは不可欠です．

一方，北太平洋の中でも特徴的な遺伝的集団構造

を示す日本系サケの遺伝的多様性を高く保つこと

は，地球温暖化やそれに伴う水温上昇といった海

洋環境の変化に対し，日本系サケが上手く適応し

生き残るために重要な要素であり，ひいては将来

にわたり日本系サケを水産資源として利用してい

くための基盤となります．そのため，日本系サケ

について適切な保全単位を設定し，その遺伝的集

団構造や遺伝的多様性に変化がないか常にモニタ

ーしていくことは大切です．同時に，日本系サケ

の遺伝的集団構造について未解明の部分を明らか

にし，遺伝的多様性を保全するための新たな知見

を蓄積していくことも重要です．今後も日本系サ

ケ資源を持続的に利用していくために，その遺伝

的多様性を守りながらふ化放流事業を実施してい

くことが強く求められています． 

 

 

* 緯度クライン：低緯度から高緯度にかけて生じる，ある形

質の連続的な変化． 
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