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Abstract 

A carcharhinid shark was caught in a set-net fishery off Wajima City in Ishikawa Prefecture, Japan. The 

individual was identified as a copper shark Carcharhinus brachyurus based on morphological characteristics 

and DNA barcoding using the 12S ribosomal RNA and cytochrome c oxidase subunit l gene (cox1) regions 

of the mitochondrial DNA. In Japan, the copper shark has been recorded from the Sea of Japan, including 

the coasts of Hokkaido, Niigata and Yamaguchi prefectures; and from the Pacific coast, including the 

Kashima-nada Sea, the east coast of the Boso Peninsula, Sagami Bay, the Ariake Sea and the south coast of 

Kyushu. This report represents the first reliable record of the copper shark from Ishikawa Prefecture. 
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緒言 

クロヘリメジロザメ Carcharhinus brachyurus 

(Günther, 1870) は全世界の温帯地域に生息する

メジロザメ科の軟骨魚類である（青沼ら 2013）。

本種は生息個体数が減少傾向にあり、高い絶滅の

リスクに直面していると考えられていることか

ら、国際自然保護連合（International Union for 

Conservation of Nature: IUCN）が作成しているレ

ッドリストにおいて絶滅危惧種・危急

（Vulnerable: VU）に指定されている（Huveneers 

et al. 2020）。一方、国内において環境省が作成し

ているレッドリストでは、情報不足（Data 

Deficient: DD）となっている（環境省 2017）。 

筆者らは石川県輪島市曽々木沖にて行われた

定置網漁の水揚げを見学した際、漁獲物中にメジ

ロザメ類を発見した。このメジロザメ類は選別に

よって廃棄されたものであったが、筆者らが譲り

受け形態的特徴と遺伝子配列に基づき同定を行

ったところ、クロヘリメジロザメと同定された。

石川県におけるクロヘリメジロザメの確かな記

録はなかったため、ここに石川県初記録として報

告する。 

 

材料および方法 

メジロザメ類 1 個体は 2023 年 9 月 10 日に石

川県輪島市曽々木沖の定置網漁で混獲された。得

られたメジロザメ類の写真撮影と全長の計測の

後、形態学的特徴に基づき種同定を試みた。その



 
Fig. 1. Lateral view of fresh cooper shark Carcharhinus brachyurus. Scale bar: 10 cm. 
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後、筋肉組織の一部を冷凍保存および 99 %エタ

ノール中で固定、保存した。エタノール固定標本

は、のと海洋ふれあいセンター（NMCI, 石川県鳳

珠郡能登町）に登録、収蔵された。なお、形態に

基づく種同定は青沼ら（2013）と Garrick（1982）

に基づき検討し、学名は本村（2020）に従った。 

本個体の DNA は冷凍された筋肉組織から

DNeasy Blood & Tissue Kit（ QIAGEN, Hilden, 

Germany）を用いて抽出し、ミトコンドリア DNA

の 12S リボソーム RNA（12S）遺伝子領域と

cytochrome c oxidase subunit l（cox1）遺伝子領域

の部分配列を PCR にて増幅した。プライマーは

それぞれ MiFish-E-F（5'-GTT GGT AAA TCT CGT 

GCC AGC-3'）と MiFish-E-R（5'-CAT AGT GGG 

GTA TCT AAT CCT AGT TTG-3'）（Miya et al. 2015）、

および FishF1（5'-TCA ACC AAC CAC AAA GAC 

ATT GGC AC-3'）と FishR1（5'-TAG ACT TCT GGG 

TGG CCA AAG AAT CA-3'）（Ward et al. 2005）の

ペアを用いた。PCR 反応液の組成は、鋳型 DNA

溶液 0.6 µL、蒸留水 6.0 µL、KOD One PCR Master 

Mix（Toyobo, Osaka, Japan）7.5 µL、プライマー（10 

µM）各 0.45 µL の計 15 µL とした。PCR 増幅反

応は、初期熱変性（98 ̊ C, 10 秒）の後、熱変性（98 

˚C、10 秒）、アニーリング（56 ̊ C, 5 秒）、伸長反

応（68 ˚C, 10 秒）の 3 ステップを 35 サイクル行

い、最終伸長（68 ̊ C, 60 秒）を行った。PCR産物

の精製には ExoSAP-IT（USB, Cleveland, USA）を

用いた。シーケンス反応に BigDye Terminator 

Cycle Sequence Kit v3.l（Applied Biosystems, Foster 

City, USA）を用い、ABI 3130xl（Applied Biosystems）

を用いてシーケンスを行った。得られた波形デー 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

タと配列は MEGA11（Tamura et al. 2021）を用い

てアライメントと目視確認を行い、塩基配列を決

定した。新規に決定した両配列の相同性検索は

BLAST（http://www.ncbi.nlm.nih.gov/）を用いて行

った（2023 年 10 月 1 日）。 

 

結果および考察 

検討個体 

クロヘリメジロザメ Carcharhinus brachyurus 

(Günther, 1870)（Fig. 1）、全長 795 mm、石川県輪

島市曽々木沖、2023 年 9 月 10 日、角田啓斗・豊

田賢治採集。標本：NMCI-P. 3947（筋肉組織：99 %

エタノール保存）。 

 

形態的特徴からの種同定 

本個体は、尾納部に隆起線がない；第 2 背鰭は

第 1 背鰭よりかなり小さい；眼の後縁に欠刻がな

い；第 1 背鰭後端は腹鰭起部より前；第 2 背鰭起

部は骨鰭基底中央部より前方の上にある；各鰭の

先端は白くない；第 2 背鰭の先端は黒くない；第

1 と第 2 背鰭の間に背中線隆起がない；尾鰭後縁

は黒くない；吻端は尖る；第 1 背鰭起部は胸鰭後

端のやや後ろ；第 1 背鰭と第 2 背鰭間の長さは第

1 背鰭の高さの 2.2 倍以上、といった特徴から、

青沼ら（2013）に従いクロヘリメジロザメもしく

はハナザメと考えられた。検索表内の識別形質で

ある歯形や鰭の黒斑の有無については、検討個体

が幼魚であり両種の識別が困難であった（青沼ら

2013）。一方、吻が著しく長くない点はハナザメ

でなくクロヘリメジロザメの特徴と一致した

（Garrick 1982）。 
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遺伝子配列からの種同定 

新規に決定したミトコンドリア DNAの 12S遺

伝子領域（215 bp）および cox1 遺伝子領域（628 

bp）の部分配列はそれぞれ DDBJ/EMBL/GenBank

国際塩基配列データベースに登録した（登録番

号：LC781637 および LC781636）。BLAST 検索で

は、新規に得られた 12S 遺伝子部分配列はクロヘ

リメジロザメの 12Sの塩基配列と 100 %の相同性

を示した（Kim et al 2021）。同様に、cox1 遺伝子

領域の部分配列はクロヘリメジロザメの cox1 塩

基配列と 99.19–100 %の相同性を示した（Wong et 

al. 2009 Velez-Zuazo et al. 2015; Steinke et al. 2016; 

Almeron-Souza et al. 2018; da Silva Ferrette et al. 

2019; Kim et al. 2021）。よって、形態的特徴と本分

子解析の結果に基づき、検討個体をクロヘリメジ

ロザメと同定した。 

 

分布 

本種は国内において北海道、鹿島灘、房総半島

東岸、相模湾、新潟県柏崎沖、山口県日本海側、

有明海、九州南岸から記録がある（河野ら 2011, 

2014, 2020; 青沼ら 2013; 小枝 2018, 2020; 園山

2020）。石川県からの記録はないため、本報告が

石川県初記録となる。また、日本海側において北

海道、新潟県、山口県と 3 県でしか本種の記録が

なかったことから（河野ら 2011, 2014, 2020; 青沼

ら 2013; 園山 2020）、本報告が日本海側 4 県目の

記録となる。 
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