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登川におけるイワナ（ ）の遺伝的集団構造Salvelinus leucomaenis
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イワナ( )の生息域およびSalvelinus leucomaenis
、 、 。 、個体数は 近年 急速に減少している そのため

各地で資源の維持・増殖活動が行われている。

一方、遺伝学的な研究の進展により、日本には

遺伝的な分化を遂げた集団が各地に存在すること

が明らかになっている 。しかし、種苗放流や１）-４）

移植に伴う遺伝的な攪乱によって、地域固有の遺

伝的特徴の喪失が危惧されている。これらのこと

から、イワナにおいても遺伝的多様性に配慮した

資源の維持・増殖が求められている。新潟県にお

いてもイワナが生息しているが、県内のイワナに

関する遺伝学的な研究はごく一部に過ぎず 、在１）

来イワナの生息に配慮した資源管理方策は十分行

われていない。

これらの状況に対し、中村 は、過去の放流履５）

DNA歴や生息地 の状況、ミトコンドリ ア

（ ）分析によって、人為的な攪乱が起こmtDNA
されていない在来イワナの生息地を判別し、イワ

ナの自然分布地の保全を提唱している。

信濃川水系魚野川の支流の登川の上流には、種

苗放流や移植が行われていないイワナの生息地が

存在するとされている。しかし、遺伝学的な調査

は行われていない。そこで、本研究では、登川に

おけるイワナの資源管理方策の構築に資するため

の知見の収集を目的として、 分析による遺DNA
伝的集団構造を把握した。

材 料 と 方 法

分析には、信濃川水系魚野川の支流、登DNA

川の上流域と下流域の２地点、信濃川水系破間川

および笠堀川の上流域から採集された野生イワ

ナ、そして、新潟県内に放流されるイワナを生産

している養殖場の個体を用いた（図１、表１ 。）

登川におけるイワナの放流状況を魚沼漁業協同組

合から聞き取った結果、登川上流域の採集地点

（ 5）では、イワナの放流は行われていないとS
の情報が得られた。それに対し、下流の採集地点

（ 4）の上流側ではイワナの放流が行われていS
た。

図１ 登川における標本の採集地点
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表１ 標本の採集地、採集時期および全長

集団名 採集地 採集年月 全長(cm)

5 登 川 2004年6～9月 7.5～35.5S
4 登 川 2004年6～9月 10.2～25.0S
2 破間川 1999年6月 -S
1 笠堀川 1999年9月 -S
1 養殖場 1998年5～11月 -C

野生イワナの採集は、電気ショッカーおよび釣

りによって行われ、採集後は、鰭もしくは個体全

てを100％エタノールで固定・保存し、試験場に

持ち帰った。

粗 の抽出は、フェノール・クロロホルムDNA
法 もしくは （ 社製）を用いて６） Puregene QIAGEN
行った。 分析は、チトクローム 領域のmtDNA b
557 の塩基配列を指標として行った。分析は、bp

に準拠し、直接塩基配列決定法Yamamoto et al.１）

により 産物の塩基配列を決定した。観察さPCR
れた配列は、 に報告されているYamamoto et al.１）

配列と照合し、ハプロタイプを判別した。集団内

の塩基多様度は 4.1 を使用して算出し、MEGA ７）

ハプロタイプ間の塩基置換数の推定には木村の２

。 、 、変数法 を用いた また 集団間の 値の算出８） FST

の方法によるハプロタイプRaymond and Rousset10）

頻度の異質性の検定、および遺伝的分散分析

（ ） 。AMOVA Arlequin verは .3.5 を用いて行った９）

Sfoマイクロサテライト 分析はDNA msDNA（ ） 、

、 、 の３つの領域を指標に行-12 -18 -3＊ * *Sfo FGT
った。マイクロサテライト領域の増幅には、

（ ） 、AmpliTaq Gold Applied Biosystems 社製 を用い

AngersSfo Sfo-12 -18＊ *および 領域の増幅には、
*et al FGT. -311）に報告されているプライマーを、

、 。では のプライマーを使用したSakamoto et al.12）

、 、増幅反応は 95℃10分を１サイクルを行ったあと

94℃40秒、60℃１分、72℃１分の反応を40サイク

ル行う設定にした。増幅された 産物は、PCR
社製の377 シーケンサーApplied Biosystems DNA

を用いて電気泳動を行い、 断片の長さを決DNA
定した。得られた 断片長データから各個体DNA
のアリル型を決定し、集団ごとにアリル頻度を算

出した。

集団間の遺伝的組成の類似度は(δμ) 値 を２ 13)

指標に 法 によってデンドログラムを作UPGMA 14)

成することにより推定した。また、それぞれのア

リル座における 平衡からの逸脱Hardy-Weinberg
の検定、集団間の 値の算出、アリル頻度の異FST

質性の検定、および遺伝的分散分析（ ）AMOVA
は、 .3.5 を用いて行った。Arlequin ver ９）

結 果

分析の結果、本調査で観察された全てmtDNA
のハプロタイプは、 で報告されYamamoto et al.１）

ているものであった。分析した地点のうち、登川

の個体からは４つのハプロタイプが観察された

（ ）。 （ ） 、表２ 登川の２つの集団 4および 5 ではS S
5の頻度が共に卓越し、同じハプロタイプがHap

観察された。集団内の遺伝的変異の程度を表すハ

プロタイプ多様度（ ）および塩基多様度（ ）h π

では、下流の 4集団より上流の 5集団の値が大S S
きい傾向が認められた（表２ 。）

2集団のハプロタイプ頻度、 および は、 4S Sh π

および 5集団と類似していた。一方、 1集団でS C
は、 19や 22など、他の３集団では観察さHap Hap
れないハプロタイプが観察され、 の値が高かっh
た（表２ 。）

集団間の遺伝的分化の程度を表すF 値を算出しST

た結果、 2、 4および 5集団間の値は-0.023～S S S
0.010となり（表３ 、マイナスもしくはゼロに）

ST近い値であった 1集団と他の３つの集団間の。C F
値は、0.095～0.177と算出され、中程度の遺伝的

分化を遂げていることが示された。また、ハプロ

タイプ組成が集団間で異なるか否かを検定した結

果、 2、 4および 5集団では異質性は認められS S S
なかった（表３ 。それに対し、 1集団と他の３） C
つの集団間では、ハプロタイプ組成が有意に異な

ることが示された。

野生の４集団全体の 値は、0.403と高い値FST

を示し、 により、検出された遺伝的の変AMOVA
異のうちの41.44％が河川間での変異であった 表（

ST４ 一方 登川と破間川の３つの集団における）。 、 F
値は0.001となり、河川間の遺伝的分化の程度は

極めて小さいと推定された（表４ 。）
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表２ チトクロームb領域におけるハプロタイプ頻度および集団内の遺伝的変異性mtDNA
Clade Clade Clade

π2-1 2-2 2-4

（ ）Population N Hap Hap Hap Hap Hap Hap Hap Hap Hap1 3 5 7 ％10 11 14 22 19 h
5 17 0.059 - 0.647 0.235 0.059 - - - - 0.55 0.23S
4 20 0.050 - 0.750 0.100 0.100 - - - - 0.44 0.24S
2 14 - - 0.643 0.071 0.286 - - - - 0.54 0.26S
1 14 - - 0.071 0.929 - - - - - 0.14 0.05S
1 12 - 0.167 0.250 0.167 0.083 0.083 0.083 0.167 0.91 0.36C

：ハプロタイプ多様度、 ：塩基多様度、h π

番号は、 に従ったClade Yamamoto et al.１）

表３ 分析における集団間の異質性検定の 値（左下段）および 値（右上段）mtDNA FP ST

5 4 2 1 1Population S S S S C
5 - -0.024 0.010 0.511 0.095S
4 0.718±0.009 - -0.009 0.638 0.177S
2 0.198±0.010 0.518±0.012 - 0.616 0.130S
1 0.000±0.000 0.000±0.000 0.000±0.000 - 0.383S
1 0.013±0.003 0.001±0.001 0.007±0.003 0.000±0.000 -C

step異質性検定におけるマルコフ連鎖長：10,000

表４ を指標とした野生集団における遺伝的分散分析（ ）の結果mtDNA AMOVA
Percentage of variation

Among Among populations Within
STrivers within rivers populations F

3 2.50 -2.39 99.88 0.001 =0.506populations ＊ p
4 41.44 -0.10 59.66 0.403 <0.001populations p
: 登川および破間川集団＊

次に、 マーカーを指標に遺伝的組成のmsDNA
比較を行った。 についてみると、 4およSfo-12* S
び 5集団では、 のアリル頻度が最も高かっS *207

た（表５ 。それに対し、 2および 1集団では、） S C
の頻度が卓越していた。 では、最も頻* *208 -3FGT

度の高いアリルは集団によって異なり、 でSfo-18*

は、全ての集団で が卓越していた。*154

集団内の遺伝的変異の程度を把握するため、１

マーカー座あたりのアリル数（ 、１マーカーA）
座あたりの有効アリル数（ . . ）および平均E N A
ヘテロ接合体率（ 、 ）を算出し、表５に示Ho He
した。４つの野生集団間で比較した結果、 4集S
団の値が他の３つの集団より高い値を示した。ま

た 1集団の値は 4集団と同程度であった 表、 、 （C S
５ 。また、ヘテロ接合体率の観察値（ ）と期） Ho
待値（ ）の比を算出した結果、全ての集団でHe
マイナスの値を示し（表５ 、ホモ接合体数が）

平衡からの期待値より多く存在すHardy-Weinberg
ると推定された。そして、 平衡かHardy-Weinberg

Sfo FGTらの逸脱の検定を行った結果 および、 -12*

、 、-3 -18* *では３つの集団で では１つの集団でSfo
有意な逸脱が認められた（表５ 。）

各集団間の遺伝的組成の類似度を推定するため

S S(δμ) 値を算出した（表６ 。その結果、 2と２ ）

4集団間の値が最も小さく、遺伝的組成が類似し
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表５ 分析におけるアリル頻度および集団内の遺伝的変異性msDNA
5 4 2 1 1 5 4 2 1 1Locus S S S S C Locus S S S S C

-3N N N N N=14 =31 =17 =21 =35 FGT
- 0.016 - - -Sfo-12 172* *

0.036 0.048 0.029 - - - 0.032 - - 0.244* *201 173

- - 0.029 0.666 0.129 - 0.016 - - -* *202 175

- 0.016 - - - - - - - 0.014* *204 178

- 0.016 - - - 0.036 - - - -* *205 179

0.821 0.453 0.029 - 0.014 - - - - 0.071* *207 180

0.143 0.290 0.736 - 0.630 - - 0.147 - 0.014* *208 181

- 0.065 - - - - - - - 0.014* *209 185

- - 0.177 - 0.014 - 0.065 - - -* *210 188

- - - 0.024 0.071 0.071 0.016 - - -* *224 189

- - - - 0.014 - 0.016 - - 0.100* *226 194

- 0.032 - - - - 0.032 - - -* *229 195

- - - - 0.043 - - - - 0.014* *230 196

- 0.048 - - 0.014 - 0.032 - - 0.014* *232 198

- 0.032 - 0.310 0.071 - 0.032 - - -* *234 199

*** *** ** n.s. n.s. - 0.016 0.118 - -P 200† *

- - - - -*201

- - 0.323 - 0.029Sfo-18 203* *

- 0.194 0.294 0.048 0.186 - 0.032 - - 0.014* *152 205

1.000 0.806 0.706 0.952 0.814 0.321 0.533 - - -* *154 206

- n.s. n.s. n.s *** - 0.016 0.294 0.785 0.330P † *207

0.036 0.065 - 0.024 -*209

0.536 0.065 0.118 0.024 0.014*211

- 0.016 - 0.057*215

3.0 9.0 4.0 3.3 8.7 - - - 0.143 -A *216

1.4 2.3 2.1 1.4 2.3 - - - 0.024 -E.N.A. *234

0.190 0.387 0.333 0.238 0.505 - - - - 0.057Ho *242

0.302 0.570 0.533 0.303 0.562 - - - - 0.014He *247

/ n.s.Ho He P0.631 0.679 0.625 0.785 0.898 n.s. *** *** ***†

：１マーカー座あたりの有効アリル数E.N.A.
†： 平衡から逸脱に関する検定結果（ : 、**:0.001< <0.01Hardy-Weinberg n.s. not significant p
***: <0.001）p

ていると推定された。それに対し、 1集団と他S
の４集団の値は31.004～54.525となり、他の集団

間より大きな値を示す傾向が認められた。また、

、(δμ) 値を基にデンドログラムを作成した結果２

2と 4集団が最初にクラスターを形成し、このS S
クラスターに 5集団が結合した（図２ 。一方、S ）

1集団は、他の４集団とは最も遺伝的類縁関係S
が遠いと推定された。

値についてみると（表７ 、 2と 1集団間F S CST ）

の値が最も小さく（0.062 、マイナスもしくは）

ゼロに近い値であった。 1と 5集団間の値が最S S
も大きかった（0.525 。また、アリル組成が集）
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団間で異なるか否かを検定した結果、 4およびS
（ ）。S5集団でのみ異質性は認められなかった 表７

を指標に を行った結果、野生msDNA AMOVA
の４集団全体の 値は0.307と高い値を示し、FST

検出された遺伝的の変異のうちの19.32％が河川

間での変異であった（表８ 。また、登川と破間）

川の３集団の 値は0.265と算出され、２つのFST

河川間においても遺伝的な変異が存在すると推定

された（表８ 。）

表６ 分析における集団間の(δμ) 値msDNA ２

5 4 2 1Population S S S S
4 10.038 -S
2 8.633 1.254 -S
1 32.134 31.004 42.173 -S
1 38.160 9.236 11.923 54.525C

図２ (δμ) 値に基づくイワナ集団間の遺伝的類縁関係２

表７ 分析における集団間の異質性検定の 値（左下段）および 値（右上段）msDNA FP ST

5 4 2 1 1Population S S S S C
5 - 0.130 0.377 0.525 0.332S
4 0.050±0.009 - 0.205 0.323 0.178S
2 0.002±0.001 0.002±0.001 - 0.192 0.062S
1 0.000±0.000 0.000±0.000 0.000±0.000 - 0.116S
1 0.006±0.002 0.003±0.001 0.025±0.004 0.028±0.010 -C

step異質性検定におけるマルコフ連鎖長：100,000

表８ を指標とした野生集団における遺伝的分散分析（ ）の結果msDNA AMOVA
Percentage of variation

Among Among populations Within
STrivers within rivers populations F

3 15.84 10.67 73.50 0.265 <0.001populations ＊ p

4 19.32 11.41 69.27 0.307 <0.001populations p

: 登川および破間川集団＊
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考 察

イワナの在来個体群は、生息環境の消失や、種

苗放流や移植に伴う遺伝的な攪乱によって喪失し

つつある。遺伝的な攪乱の有無に関する調査は、

外部形態に基づくだけではなく、遺伝学的な調査

によっても行われている 。一方、登川の上流域15）

、 、には 種苗の放流が行われていない生息地があり

在来個体群の可能性がある。しかし、遺伝的な攪

乱の有無は明らかにされていない。

は、日本各地の天然イワナをYamamoto et al.１）

本研究と同じ 分析法で調査し、ハプロタmtDNA
イプによってその地理的な出現パタンが異なるこ

とを明らかにした。本調査で分析した４つの野生

集団では、 5,7および10のハプロタイプが比Hap
較的高い頻度で観察された（表２ 。これらのハ）

プロタイプは、新潟県以北の日本海側で観察され

ることから 、登川など本研究で調査した野生集１）

団は、新潟県以北の日本海側の集団と遺伝的に近

縁であると推定された。

一方、登川への放流イワナを生産している養殖

場集団（ 1）の遺伝的組成をみると、４つの野C
生集団では観察されなかったハプロタイプが検出

された（表２ 。養殖集団でのみ観察されたハプ）

ロタイプのうち、 19は琵琶湖周辺の地域の野Hap
生集団で観察されたハプロタイプである 。これ１）

らのことから、養殖集団の遺伝的組成は、他地域

からの個体の導入によって、新潟県の在来個体群

の遺伝的組成とは異なっていると考えられた。そ

S mtDNAれに対し、登川の上流集団（ 5）では、

分析の結果から、本県以外の他地域から持ち込ま

れたと考えられるハプロタイプは観察されなかっ

た。

また、地元漁協からの聞き取り調査の結果、登

川におけるイワナの放流地点は、 5集団の採集S
地点より下流側に位置していた（図１ 。漁協に）

よる放流地点と 5集団の採集地点の間には、魚S
道が設置されていない規模の大きな堰堤が複数存

在している。これらのことから、放流されたイワ

ナが、 5集団の採集地点にまで遡上することはS
困難であると考えられ、放流魚の遡上によって遺

伝的な攪乱が生じる可能性はほんどないと考えら

れた。

以上のことから、登川の上流域に生息するイワ

ナ集団は、遺伝的な攪乱を受けている可能性は極

めて小さく、在来個体群であると推測された。

次に登川の下流集団（ 4）における遺伝的なS
攪乱について考察してみた。

4集団の採集地点の近くでは、断続的に放流S
が行われ、放流個体が採集地点に移動する可能性

が考えられる。しかし、 のハプロタイプmtDNA
組成をみると、 5集団との間での異質性は認めS
られず（表３ 、 1集団で観察されたような他地） C
域からの持ち込まれたと考えられるハプロタイプ

は観察されなかった。また、 分析においmsDNA
ても、 4集団と 5集団の間では、アリル頻度にS S
異質性は認められず、 1集団とは異質性が認めC
られた（表７ 。デンドログラムにおいても、S4）

集団は、 1集団より、 2および 5集団に近いとC S S
推定された（図２ 。）

4集団は放流の影響を受け、上流集団と異なS
る遺伝的組成を有していると予想していたが、本

研究の結果から、登川下流のイワナ集団は、上流

集団と遺伝的に極めて近く、放流による遺伝的攪

乱の程度は小さいと推測された。

登川の上・下流集団の遺伝的組成が類似し、下

流集団で遺伝的攪乱の程度が小さかった要因を考

えてみる。先にも述べたように、登川では、数多

くの堰堤が存在し、下流から上流へのイワナの移

動は困難である。これらの状況から、放流イワナ

が 4地点から上流の 5地点へ移動したことよっS S
て２つの集団の遺伝的組成が類似した可能性は極

めて小さい。

これらのことから、登川の下流で起きている可

能性が考えられる現象を以下にあげる。１）放流

イワナは、放流後比較的短期間に釣獲され、再生

産にあまり寄与していない。２） 4集団の採集S
地点周辺でイワナを放流しても、生息環境や個体

間競争などの何らかの要因により登川下流域から

逸脱してしまう。３）上流から下流への移動個体

数が、放流個体数より多く、遺伝的攪乱の影響を

小さくしている。これらのような現象が推測され

るが、本調査で得られた結果が生じた要因を特定
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することはできなかった。

サケ科魚類では、野生魚と養殖魚の行動的およ

び生理的な特徴に差異が存在することが報告され

ている 。イワナにおいても、河川に設置され16-18）

たエンクロージャーに野生魚と養殖魚を同居させ

た試験が近年行われ、成長率、攻撃行動や摂餌回

数に差異が生じる場合があることが報告されてい

る 。これらのことから、登川で放流されてい19,20）

る養殖魚と野生魚の生態的特徴も異なり、放流が

、 、行われている下流域では 生態的特徴の違いから

養殖魚のを個体数が少なくなっている可能性も考

えられる。

以上のことから、イワナの漁場の効率的で適正

な漁場管理を行うには、今後、養殖イワナの放流

後の移動パタンや河川での養殖魚と野生魚の割合

を明らかにすることが重要であると考えられた。

要 約

イワナの資源管理方策の構築に資するための知

見を得るために、登川の上・下流の２集団につい

て 分析による遺伝的集団構造の把握を行っDNA
た。

のチトクロームb領域の塩基配列を指標mtDNA
に分析を行った結果、登川の個体からは４つのハ

プロタイプが観察された。登川の上流および下流

のいずれの集団においても、 5の頻度が共にHap
卓越していた。

分析の結果、放流が行われていないとmtDNA
される上流集団では、遺伝的に攪乱された可能性

は低く、在来個体群であると推測された。

放流が行われている下流集団は、放流個体を生

産している養殖場集団より、上流集団と遺伝的に

近い関係にあると推定された。

mtDNA登川における集団内の遺伝的変異性は、

および のいずれの指標においても、下流msDNA
集団より上流集団の値が小さかったが、遺伝的組

成に異質性は認められなかった。
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