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はじめに  

野生生物集団の遺伝的構造は，種や集団の持つ

生態的特性やその集団が経験してきた歴史的背景

を反映するため，各集団が独自の遺伝的構造をも

つ場合があり，こうした集団では生物多様性創出

の母体となることから，それぞれを「進化的に重

要な単位」(Evolutionarily Significant Unit: ESU)と

して扱う必要性が指摘されています．とくに河川

性魚類は，歴史的・地勢的要因により，局所個体

群，複数集団からなるメタ個体群，種内の系統群

など様々な階層構造をもつことが知られています．

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，水

産資源の保全や管理の上でも極めて重要であると

考えます． 

日本や北米・ヨーロッパをはじめとする世界各

地の河川では，過去長期間にわたって大規模な産

業魚種の種苗放流がおこなわれてきました．北米

では，ふ化場由来魚の天然水域への移殖が，在来

淡水魚類の遺伝的固有性を喪失させ，さらに交雑

を通して野生生物集団の適応度にマイナスの影響

を及ぼしている事例が報告されています(例えば，

Araki et al. 2007)．この移殖がもたらす悪影響は

日本各地の水系についても十分に予想され，非在

来集団の混入が及ぼす遺伝的組成の変化およびそ

の長期的影響を予見する観点からも，野生生物集

団の遺伝的特性を科学的なデータに基づき識別し，

急ぎ適切な「進化的に重要な単位」を設定する必

要があります．一方，サケ科魚類を含む多くの淡

水魚類では遺伝的集団構造の実態はほとんどわか

っていないのが現状です．たとえば，任意交配集

団の単位が水系内の支流レベルにあるのか，流域

レベルなのか，あるいは地域集団間で遺伝的交流

が存在するのか等の知見は，遺伝的集団単位を設

定する上で極めて重要なのですが，評価の基礎と

なる研究データが絶対的に不足しています． 

水産基本法に基づく水産基本計画では，「遺伝

的多様性の保全に配慮した増殖手法の開発，環

境・生態系に配慮した資源増殖の推進」が掲げら

れています．放流魚と天然魚が混在するサケ科魚

類の資源管理においては，双方を効率良く利用す

る包括的資源管理の実践が求められており，この

ためには自然集団の遺伝的特性や天然魚と放流魚

の生態的関係などを科学的な知見に基づき把握し

ておく必要があります．本稿では，水産総合研究

センターがおこなっているプロジェクト研究の成

果を中心に（交付金一般研究 サケ科魚類の放流

魚と天然魚の包括的資源管理・増殖手法の開発），

全国のイワナ（Salvelinus leucomaenis)集団を対象

とした遺伝子解析の結果や天然魚と放流魚の競争

関係を調べる野外操作実験の成果を紹介したいと

思います． 

 

イワナの DNA を調べる 

イワナは，ロシアのカムチャッカ半島を北限に，

本州紀伊半島の熊野川を南限として分布するサケ

科魚類の一種です(図 1）．日本に生息するイワナ

には，形態や模様，分布域の異なるアメマス，ニ

ッコウイワナ，ヤマトイワナ，ゴギの 4 亜種がい

ます．本州では釣りの対象として人気が高く，山

間部の温泉旅館などでは食材として利用されるこ

ともあります．しかし近年，天然魚が生息する河

川環境は悪化の一途をたどっており，ダム等に代

表される河川工作物の設置や漁業・遊漁による乱

獲により各地で個体数が減少し，局所的絶滅に至

った集団も少なくありません．また，極端に個体

数が少なくなってしまった集団では近親交配がす

すみ，奇形率が高まることが報告されています

(Morita and Yamamoto 2000）． 

図1. 遺伝的固有性の高いことが知られている木曽川産
イワナ（森田健太郎氏撮影）． 
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ハプロタイプ・グループ(2-2)

ハプロタイプ・グループ(2-1)

ハプロタイプ・グループ(2-3)

ハプロタイプ・グループ(2-5)

ハプロタイプ・グループ(2-4)

ミトコンドリア DNA は，細胞内のミトコンド

リアに含まれる DNA 分子のことをさし，変異性

が高いため種内の遺伝的関係を調べる研究によく

利用されています．図 2 は，全国のイワナ集団か

ら得られたミトコンドリア DNA のタイプ（ハプ

ロタイプ）を塩基置換の数をもとに連結したDNA

のネットワーク図です．これまでのところ，日本

のイワナから 32 種類のハプロタイプが確認され

ています（今後，さまざまな河川でイワナの調査

が進むことによって，より多くのハプロタイプの

存在が明らかになると思われます）．見出された

ハプロタイプのうち，最も出現頻度の高かったタ

イプは No.3 で，このタイプを含むグループ（2-2

グループ）はロシアから北海道，本州の中国地方

までイワナの分布域をほぼ網羅する出現パターン

を示していました（図 3）．同様に，ハプロタイ

プ No. 1 を含むグループ(2-1 グループ)もロシア

から本州の中国地方まで広く分布するグループで

した．一方，局所的な分布パターンを示すハプロ

タイプも見出されています．例えば，ハプロタイ

プNo. 28やNo. 29を含むグループ（2-3グループ）

は，木曽川や熊野川といったイワナの分布最南限

にあたる集団からのみ確認され，またハプロタイ

プ No. 17, 18, 19, 34 は琵琶湖の流入河川と琵琶湖

周辺河川にのみ分布するハプロタイプであること

がわかっています．その他，多くのイワナ集団が

固有のハプロタイプをもつことが明らかになりつ

つあります(図 3)．このように，イワナの遺伝的

構造は「広域に出現するハプロタイプ」と「局所

的に分布するハプロタイプ」が混在する複雑なパ

ターンをもつことがわかってきました．この成り

立ちには更新世の氷期―間氷期といった気象サイ

クルが密接に関連していると考えられています

(Yamamoto et al. 2004)． 

天然魚の遺伝的固有性は，その集団がそれぞれ

 図 2. イワナ・ミトコンドリア DNAハプロタイプ 32種類のネッワーク図．白丸  はこれまでに見つかっていないハプロタイプ
を示す（Yamamoto et al. 2004; Kubota et al. 2007; Kikko et al. 2008; 山本ら 2008 を改変）．各ハプロタイプは，
統計学的手法により 5 つのグループに分けられる． 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

図 3. 各ミトコンドリア DNAグループの地理的分布． 
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の環境で独自の進化を経て形成されたものです．

また天然魚は，今後私たちが新しい種苗を作って

いく際の遺伝資源としても貴重な存在といえます．

このような渓流魚がもつ遺伝的特性は，一度失わ

れると再生がほぼ不可能であることに注意を払う

必要があります．現時点で自然集団と考えられる

集団への移殖は，原則として避けるべきでしょう．

すでに移殖放流が行われている水域であっても，

異なる水系由来の種苗放流はなるべく控え，可能

な限り地元の系統を種苗放流用に使用することが

望まれます． 

 

天然魚と放流魚の生態的関係 

山間部の河川や湖沼に生息する陸封性サケ科魚

類は，遊漁や漁業資源として，さらには中山間地

域の観光や自然教育素材としても重要な内水面魚

種と位置づけられています．漁業や遊漁の対象と

なる区域では，資源の維持を目的とする種苗放流

がおこなわれていますが，放流魚とそこに元々生

息する天然魚との関係についてはこれまでほとん

ど明らかにされておらず，漁業関係者からは放流

効果を検証する実証研究が求められていました．

そこで，中央水産研究所内水面研究部では栃木県

中禅寺湖水系をモデル水面として，イワナを対象

に野外での生態操作実験をおこない，天然魚と放

流魚の関係を調べる研究を実施しました

(Yamamoto et al. 2008)． 

中央水産研究所日光庁舎内を流れる小河川に 1 

ｍ×1 ｍ×高さ 80 cm のエンクロ－ジャ－(囲い

網)を 24 個設置し，その中にイワナの天然魚と養

殖魚を混生させることで両者の競争関係を調べま

した（図 4）．エンクロージャー本体は，イワナ

当歳魚が餌とする小型の水生昆虫が出入り可能な

網目で作られており，実験に使用した魚は実験終

了時までにすべて良好な成長を示しました．実験

デザインとして，3 つの実験区（天然魚のみを投

入する単独区，養殖魚の単独区，天然魚と養殖魚

の混生区）を設け，体サイズや密度をコントロー

ルした実験を 3 回おこない，それぞれの実験につ

いて実験開始から 30 日後の両者の成長速度を調

べました(図 5)．結果の概略は次のとおりとなり

ます． 

①密度や魚のサイズを同じにしたところ，天然

魚の成長率は単独区よりも混生区の方が有意に高

かった（実験 1）， 

②しかし，混生させる養殖魚を天然魚より大型

にすると，天然魚の成長率は単独区と混生区でほ

ぼ同じとなった（実験 2）， 

③混生区の密度を単独区の2倍に高めた実験で

は，密度の高い混生区で成長率が低下した（実験

3）． 

（実験1） 実験区の密度と魚のサイズは同じ．

（実験2） 実験区の密度は同じ．ただし，養殖魚は
天然魚と比べてサイズが10%大きい．

（実験3） 実験区の密度は、混生区が単独区の2倍．
魚のサイズは同じ．
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図 4. 天然魚と養殖魚との競争関係を調べる目的に用いた
エンクロージャー． 

図 5. エンクロージャー実験の結果（Yamamoto et al. 
2008 を改変）． 
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以上の結果から，体の大きさが同じ場合，天然魚

は養殖魚よりも競争関係において優位となるが，

優劣関係は両者の相対的な体サイズ差によって変

化すること，また過剰に放流が行われた場合，天

然魚，養殖魚ともに成長率の低下をもたらすこと，

などが示唆されました．したがって，養殖魚など

の種苗放流は，環境の悪化や乱獲など資源量(生

息密度)が低下したときに，そこに生息する天然

魚と同じか，または小型の個体を用いると，天然

魚への負の影響を軽減でき，かつ増殖効果を高め

られると考えられました． 

 

おわりに 

エンクロージャー内に魚の隠れ場所となる障害

物（礫）を投入した別の実験では，隠れ場所の存

在が個体間の競争を緩和させることが示されてお

り（Hasegawa and Yamamoto 2009)，環境収容力を

高める効果が期待されています．今後は，各河川

の環境特性に応じた放流数の検討が重要になって

くると思われます．これからも渓流魚の遺伝的特

性を守りながら，資源を適切に維持・管理する技

術開発を行っていきたいと考えています． 
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