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はじめに 

個体群間になんらかの隔離が働き、遺伝

子型頻度が違ってくるというシナリオには

ある程度の時間が必要である。個体群サイ

ズが極端に小さくなった場合にはかなり短

い期間でも遺伝子型頻度に大きな変化が起

こりうるが、多くの場合数百とか数千年の

オーダーあるいはそれ以上かも知れない。

突然変異による新規対立遺伝子の導入はあ

るかもしれないが、非常に近い過去に隔離

が起こり、我々が目の当たりにしている種

という集団がゆっくりと分集団に分化する

過程のまっただ中にいる場合や、系群間に

少しでも遺伝子の”漏れ”がある場合にはそ

れが一時的あるいは断続的であったとして

も、ある研究者が生きているうちに異なる

系群を識別しうる遺伝子マーカーを発見で

きるチャンスは少ないであろう。生態や形

態等の情報から明らかに異なる個体群と考

えられる場合でもそれら個体群間に何ら有

意義な遺伝的差異が見出せないケースはよ 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

くある（Kornfield et al., 1982）。これらが、

技術的に遺伝的差異を検出できないためな

のか、生態や形態の変異がかなり可塑性の

あるものであるからなのかはよくわからな

い。このようなことから、現時点での個体

の移動がわかるという点で、標識放流はす

ぐれている。また、魚の水中での挙動を把

握していなければ、資源評価に大きな誤り

をおかしてしまうこともある。すなわち、

ある魚種は深いところに生息しているにも

かかわらず、浅いところに餌をたらしても

その魚は釣れないわけであるから、そのデ

ータを用いて解析すればある海域にはその

魚が生息しないあるいは非常に分布密度が

低いという結果になってしまうこともある。

電子機器をこのような魚の分布挙動を知る

ために応用できるようになってきた。ここ

では、近年発展してきたハイテクタグにつ

いて解説する。 

 

１）ピンガー（超音波発信機） 

 超音波発信機はかなり昔からいろんな動

物の追跡に応用されており水中の魚（イカ

も含めて）の短期間の追跡にも使われてい

る（図１）。かつては発信源と受信者という

２次元的関係しかわからなかったが、水中

という３次元空間での位置を知る必要があ

るため近年では水深や水温も超音波の波長

を工夫することによって得られるようにな

った。また、１本ごとの波長に異なるコー
図１.ピンガー 



ドを与えることによって数１０本のピンガ

ーから同時に発信される信号を区別できる

システムも開発された。これにより、大き

な魚群の中の特定個体を同時に追跡するこ

とが可能となった。 

２）アーカイバルタグ 

 プラスチック製のスパゲティタグに代表

される通常標識は安価で手軽であり、かな

り昔から使われてきた。しかし、放流と再

捕地点しかわからずその途中は一体どこで

どのような行動をとっていたのかはわから

ない。これを解決するために、マイクロプ

ロセッサーを基盤にしたデータ蓄積機能を

持つアーカイバルタグが近年開発され利用

されている（図２）。これは、温度、圧力、

照度に対するセンサーを持ち、水温、水深、

照度を一定時間間隔で記録してゆく。日出

—日没間隔から緯度、日出と日没の時刻か

ら経度が推定できる。緯度については誤差

が比較的大きいので表面水温データを用い

てチューニングする。長所は、設定した時

間間隔での魚が遊泳していた水深、水温情

報が得られること、約２メガ程度の情報が

蓄積できること、電池寿命が７年程度と比

較的長いことである。このタグは再捕され

ないと回収されないことが欠点である。ま

ぐろ類では、豪州南西沿岸で標識放流され

たミナミマグロ１個体が１年後にほぼ同じ

海域で再捕されたが、蓄積されたデータに

よってケープ沖近くまで回遊していたこと

が明らかにされた（Gunn et al., 1996）。また、

太平洋クロマグロでは、1995、1996年に放

流したクロマグロ幼魚105個体のうち放流

後1年以上を太平洋で過ごしたと思われる5

個体の標識からデータが回収され、渡洋回

遊の実態や回遊生態が明らかにされている

（Inagake et al., 2001）。このタグの需要は

年々増加傾向にあり1本あたり10万円程度

と価格も安くなってきつつある。 

 

３）ポップアップタグ 

 アーカイバルタグの短所は、装着個体が

再捕されないかぎり情報が得られないこと

である。そこで、ポップアップタグ（正確

には pop-up satellite tag）が考案された（図

３）。これは魚体外に装着する情報記録発信

装置で、設定した時間になると自動的に魚

体から切り離されて浮上し衛星にデータを

送信する。装着個体を再捕する必要がない

ことが最大の長所である。1997年に Block et 

al. (1998)は離脱期間をいくつか設定したタ

グをノースカロライナ沖（北緯約 35 度）で

漁獲した大型のクロマグロ 37 個体に試験

的に装着し放流した。また、Lutcavage et al. 

(1999)は Gulf of Maine で 20 個体のクロマグ

ロ成魚（体長 1.9 から 2.6m）にタグをつけ

9-10 月に放流した。切り離されたタグから

送信されてきたデータによると、メキシコ

湾及び地中海での産卵期であったものの、

予想に反して多くの個体が中部大西洋（西

経40-60度、北緯32-42度）に滞留しており、

魚の体長から考えてこのような海域でも産

卵している可能性があることを指摘してい

る。このように、ポップアップタグは再捕

する必要が無い点で優れているが、タグの

浮上位置と限られた期間の水温データのみ



記録発信することと電池寿命が１年程度と

短いことそして高価なこと（1 本 40 万円程

度）が短所である。 

 

５）ポップアップアーカイバルタグ 

アーカイバルとポップアップ両方の長所

を併せたポップアップアーカイバルタグが

開発されている。これは、アーカイバルタ

グのように水温、水深、照度をメモリーに

記録し、設定された時間が経過した時点で

魚体から切り離され浮上後、アルゴス衛星

にこれらのデータを送信するものであり今

後主流になってゆくであろう。さらに、送

信データサイズを小さくするために、タグ

内のマイクロコンピューターで位置を計算

させて照度記録は送信せず位置情報のみを

送信するもの、また水深と温度についても

時系列データそのものを送信するのではな

く、時間を横軸にとった水温と水深につい

ての１日当たりのヒストグラムを送信する

というものが考案され、実際に販売されて

いる。かなり高価ではあるが、確実に大量

のデータが得られるのであれば費用対効果

を充足させるものかもしれない。 

 

６）タグの今後 

これらのハイテク IC標識は装置自体が大

きく、比較的大きな魚種でしか使えないこ

とや、電池寿命やメモリー容量に限界があ

ること、位置の推定は照度に依存している

ため、昼間は太陽光が届かない深度まで潜

り、夜間に浅いところに浮上するような魚

種や砂泥中に潜るような種では位置がわか

らないこと等、改良すべき点は多くある。

しかし、これらは遅かれ早かれ確実に克服

されよう。これらのタグの使用目的は、系

群識別の問題というよりは行動、回遊生態

の解明がメインテーマである。大西洋クロ

マグロのように東西系群の存在とその境界

についての問題にチャレンジする目的で利

用されたケースもあるが、それとて過去の

通常標識の域を大きく凌駕しているわけで

はない。しかし、今後、さらに需要が増す

とともに単価が下がれば、放流個体数も飛

躍的に増加するであろうし、そうなれば、

系群の問題にも十分対処できるようになる

であろう。 

 

II. 遺伝子マーカーを応用した系群解析 

II-1) 遺伝的多型の検出 

別系群と想定した個体群からの標本間に

遺伝的差異があるかどうかを知るためには

まず遺伝的多型の検出が必要である。1970

年代にはアイソザイムが主流であり、1980

年代後半からは DNA 多型の応用が主流と

なってきている。現在の DNA 多型検出のほ

とんどは PCR 法に基礎をおくものであり、

制限酵素による RFLP (restriction fragment 

length polymorphism)解析、塩基配列の直接

決定、あるいはゲノム中の多くの多型マー

カーを同時に検出できる AFLP (amplified 

fragment length polymorphism) や RAPD 

(random amplified polymorphic DNA) 法、特

定塩基配列間に差異があるかどうかを知る

方 法 と し て の SSCP (single strand 

conformation polymorphism)法等、様々な多



型検出技術が開発されている。分析手法と

しては簡便化と多型検出感度の高さに重き

が置かれ、分析対象としてはより高いレベ

ルの多型が検出できる領域の探索という傾

向が見られる。しかし、実用という面から

考えると出来る限り単純なマーカーのほう

が扱いやすい。系群識別という分野に関す

る限り新しい手法、より高度な多型を検出

できる方法や領域が常に良いとは限らない。

すなわち、系群間の差異が検出できるか否

かは基本的には手法によるのではなく、 

population dynamics の歴史そのものに依存

している。 

 

II-2) 標本 

この分野の研究はほぼ標本依存であると

いってよく、異系群と想定される個体群か

らの基準標本があることが重要な基礎とな

る。例えば産卵場が地理的あるいは季節的

に異なっているとか地理的障壁があるとい

う情報があるならば、そこからの個体群が

良い基準となり、いかにその場所あるいは

季節出身の標本を得ることができるかが重

要である。標本数とそれを構成する個体数

は多ければ多い程良いのは当然であるが、

無駄な努力を省くためには最低限どれぐら

いの標本サイズがあればよいのであろうか。

多くの研究者達は経験的に１標本あたり 50

個体程度を最低ラインと考えているようで

あるが、これは遺伝子や遺伝子型の数や頻

度に大きく左右されるため結構難しい問題

である。マイクロサテライトのような高度

に多型的なマーカーではさらに多くの標本

を必要とするであろう。世代や年級で分け

られるならそれでスライスしても比較検討

に耐えうる個体数が確保できなくてはなら

ない。また、基準標本は、任意交配してい

る個体群からのサブサンプルであるべきだ

が、それをどうやって裏付ければよいので

あろうか。ミトコンドリア DNA 分析からは

それを知るすべはない。遺伝子型頻度分布

が Hardy-Weinberg 平衡（H-W 平衡)にある、

というのがひとつあるいは唯一の目安であ

るが、この平衡からはずれなければ任意交

配集団からのサブサンプルとみなして良い

わけではない。例えば、遺伝子頻度もしく

は遺伝子型頻度が有意に異なる２標本を混

合しても H-W 平衡からははずれないこと

がよくある。すなわち H-W 平衡に合うか合

わないかの検定は結構ラフなものであり、

標本サイズや対立遺伝子の数、異なる系群

が混ざっているのならその混合の割合と遺

伝子頻度の差異の程度、に大きく左右され

る。この点に関しては常に留意しておくべ

きであるが今のところ標本サイズを大きく

するしか手立てはない。 

 

II-3) 遺伝子マーカーと分析手法 

小さい標本サイズでも系群間の差異が歴

然とわかるマーカーや手法が当然ながら実

用面では優れたものということになる。し

かし、最近の傾向として、高度な多型を示

す領域や多型検出手法のほうに研究者は興

味をいだくようである。次に述べるいくつ

かの単純な例はこのような傾向が間違いで

あることを示すものである。 



Kotoulas et al. (1995)は mtDNA-RFLP 分析

という初期のオーソドックスなアプローチ

によって、地中海と大西洋のメカジキ

(Xiphias gladius)標本間で遺伝子型頻度分布

が顕著に異なることを発見し、遺伝的交流

がほとんど無いものと結論している。この

研究が発端となって、米国の研究者達が

mtDNA のコントロール領域 (D-loop)の高

度多型部位約 300bp から 500bp について、

地中海、大西洋、太平洋から採集した多く

の個体について塩基配列分析を始めた

(Albarado-Bremer et al., 1995, 1996; Rosel and 

Block, 1995; Reeb et al., 2000)。分析個体数は

すでに 500 を超えるが、検出される遺伝子

型数が非常に多く、標本間の遺伝子型頻度

の有為差検定にかなり無理が生じている。

また、標本特異的な塩基置換などは検出で

きなかった。これなどは、変異性が高すぎ

てすでに飽和しているとともに、存在して

いた差異がすでに消滅している疑いすらあ

るように思える。一方、この高度多型部位

を含む長い断片（約 2,000bp）の PCR-RFLP

分析では検出される多型レベルはかなり落

ちるものの地中海個体群がかなり孤立した

系群であり外部からのメカジキ個体の侵入

がないことが明瞭に示されている (Chow et 

al., 1997; Chow and Takeyama, 2000)（図 4）。

また、南北大西洋のメカジキ標本間の

mtDNA 遺伝子型頻度にも有意差があるこ

とが報告されているが（Albarado-Bremer et 

al., 1996; Chow et al., 1997; Chow and 

Takeyama, 2000)、カルモデュリン遺伝子

(CaM)のイントロンにおける単純な一塩基

多型（SNP）を用いた分析のほうが南北大

西洋のメカジキ標本間の差異をよりいっそ

う明瞭に浮き彫りにしている (Chow and 

Takeyama, 2000)（表 1）。クロマグロ(Thunnus 

thynnus)でも似たような結果が得られてい

る。大西洋と太平洋クロマグロ間の差異に

ついては mtDNA のコーディング領域

（ cytochrome b と ATPase ） の 簡 便 な

PCR-RFLP 分析によって１個体でもどちら

産なのか判別できるくらいの分化が報告さ

れている (Chow and Inoue, 1993; Chow and 

Kishino, 1995)。一方、クロマグロでは 9 つ

のマイクロサテライト遺伝子座が単離され

ているが、大西洋と太平洋クロマグロ標本

は遺伝子頻度に有意差はみられるものの多

くの対立遺伝子を共有しているだけでなく

頻度分布もよく似ている (Broughton and 

Gold, 1997；Takagi et al., 1999)。また、メバ

チの大西洋とインドー太平洋標本間には大

きな遺伝的差異が見られ、明らかに別系群

であると考えられている（Alvarado-Bremer 

et al., 1998; Chow et al., 2000）。しかし、

mtDNA 高度多型領域（D-loop）の塩基配列

解析を用いた前者よりも、コーディング領

域（ATPase 遺伝子）の単純な 2 遺伝子型の

みが検出される後者のほうでより明瞭に大

西洋とインドー太平洋間の差異が示されて

いる（図 5）。これらの例は、高度に多型的

な領域の塩基配列まで調べても分からない

ものはわからないという好例である。分析

戦略としては、基準群と考えられる標本か

らの個体をいくらか分析した時点で、分析

対象とした遺伝子領域や用いた分析手法が



良いかどうかの判断を下すべきであろう。 

 ところで、mtDNA はハプロイドであるた

め核遺伝子に比べ集団サイズの変動の影響

を受けやすく集団分化の良い指標になるも

のと考えられている。例えば、極端に考え

ると雄と雌が 1 個体づつしか残らなかった

場合ではmtDNAは最大2種類のタイプしか

保持できずしかも子孫にはそのうち雌の１

タイプしか残せない。一方、2 倍体核遺伝

子の遺伝子座は最大４種類の遺伝子が保持

できしかも全て子孫に残せる可能性がある、

ということである。しかしながら、メカジ

キでの研究で示されたように、単純な多型

を示す核遺伝子座のほうが mtDNA 分析よ

りも標本間で明瞭な差異を検出している例

も多いことも事実である。このことは、集

団が分化した後にゲノム中のどの部位で遺

伝子型の偏った再配列すなわち遺伝的浮動

が起こるかは予測できない、ということを

示している。また、集団が分化した後に遺

伝子流動が一時的にでも起こった場合には、

mtDNA でのほうが早く遺伝子型頻度のホ

モジナイズがおこる可能性もある。 

核ゲノムに対しては今の段階で手軽に使

えそうな手法は AFLP や RAPD であるが、

これらの手法は、最終的には SNP のような

比較的単純なマーカーを検出するうえでの

中間的手法とみなすべきであろう。すなわ

ち、もし標本間で AFLP や RAPD で明らか

な差異が見出されても、その時点で系群識

別が終わったわけではなく、その差異の根

源を明らかにしなくてはならないし、その

ような差異は必ず存在するはずである。標

本間に差異が見出され、異なる系群がタイ

ピングでき、その結果を資源管理なり実用

面で応用する必要性あるいは何らかのメリ

ットがあれば、その後の分析システムの簡

便迅速化はなんとでもできよう。そして、

マーカーが単純であればあるほど、簡便迅

速化はより容易となる。 

 

III．最後に 

 今回の資源管理談話会では、系群という

定義付けあるいは概念についての論議にか

なり時間がさかれた。私としては系群とい

うのは漠然と「遺伝的交流が全く無いかあ

るいはかなり少ない同種内分集団」と理解

している。この「かなり少ない」というの

がファジーであるが、要するに異なる資源

として区別しなければならない程度に交流

が少ない、というのでいいのかな、とも思

う。これもまたよく考えればかなりファジ

ーではあるが。とにかく、資源評価、管理、

あるいは生物学的興味から、分けて考えな

ければならない可能性があるからその根拠

が必要だ、という要望がある（特に遠洋水

産研究所でのまぐろ・かじき類）ためにこ

のような解析を行ってきたわけであり、特

に系群という意味や実態に定義付けする必

要性は今のところあまり感じていない。 

アイソザイムからミトコンドリア DNA

そしてマイクロサテライト等の歴史をみて

みると、前にも述べたように高度多型マー

カーの応用に多くの方々が興味を持ってお

られるようだし、中には高度に多型的でな

いと駄目であると考えている人も少なくな



いようである。しかしながら例えば、種間

差を見る場合には種内変異がなるべく少な

く、種間差が安定している形質が重要であ

るように、系群を識別するマーカーもそう

であるべきだと私は思う。経験的に種の判

別と系群の判別は異なる次元の事象ととら

えている人が多い。これはとりもなおさず、

たいていの場合、種間には明らかなギャッ

プが存在するが、種内系群間にはある程度

の繋がりがあって、不連続な形質など存在

しないという先入観があるからであろう。

しかし、基本的にはこれらは程度の違いに

すぎない。種（系群）を識別するためには、

用いるマーカーの分散は種（系群）内では

限り無くゼロに近い方が良く、種（系群）

間では大きい方が良いという基本を忘れて

はならない。 
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図２. アーカイバルタグ（全長約 25cm） 

 

 

 

 

 
図３. ポップアップタグ（全長約 25cm） 

 

 

75 71

28

49

114

Rsa I
A

BC

others

 
図４. メカジキ mtDNA Dloop 領域増幅断片を制限酵素 Rsa I で消化した場合

に見られる遺伝子型の分布。地中海標本では C タイプしか見られないが大西

洋標本では他のタイプが比較的高頻度で出現する。このことは大西洋起源の

メカジキ個体は地中海に侵入してこないことを明瞭に示している。 
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図５. メバチの mtDNA ATPase 遺伝子断片を制限酵素 Rsa I 処理した場合

検出される 2 遺伝子型（αタイプとβタイプ）頻度。大西洋では高頻度

で出現するαタイプはインドー太平洋ではほとんど出現せず、明らかに

異なる系群であると考えられる。ケープ周辺海域では、これら 2 系群か

らの個体が混合しているものと考えられる。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

表１．メカジキのカルモデュリン(CaM）遺伝子座における遺伝子型と対立遺伝子頻度 
 北西大西洋 中南部大西洋 インド洋 太平洋 
 1997 1993 1990 1997 1997 1994-96 1992-97 1991-95

遺伝子 
型 

37-41N
48-67W 

20-30N 
57-90W 

38-40N
59-72W

5-8N 
8-21W

5-11S 
2E-8W

20-33S
28-50W

16-17S 
118-119E 

北半球

南半球

AA 5 8 5 25 34 101 83 95 
AB 6 14 16 5 11 25 1 0 
BB 5 7 7 0 2 2 0 0 

n 16 29 28 30 47 128 84 95 
A 0.50 0.517 0.464 0.917 0.840 0.887 1.00 1.00 
B 0.50 0.483 0.536 0.083 0.160 0.113 0.00 0.00 

FIS 0.250 0.033 -0.149 -0.091 0.127 0.028 -0.006   

 


