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Abstract 

The blackfin seabass Lateolabrax latus is distributed in the warm-temperate region of East Asia. On the 

coasts of Japanese Archipelago, the distribution of this species is mainly south of the Noto Peninsula on 

the Sea of Japan side and south of Ibaraki Prefecture on the Pacific Ocean side, whereas there have been 

no collection records from the Pacific Ocean side of the Tohoku region. This paper presents the first record 

of L. latus from the Pacific side of the Tohoku region. Two juvenile specimens were collected at the 

seagrass bed in Koyadori Fishing Port, Onagawa Town, Miyagi Prefecture (38.4075°N, 141.5020°E) on 

27 March 2023. Based on the morphological characteristics and results of molecular phylogenetic analysis 

of mitochondrial DNA, the specimens were identified as L. latus. Furthermore, we examined the possibility 

that the distribution of this species has expanded north of the Tohoku region utilizing the ANEMONE 

Database. The eDNA of this species was detected, even though in extremely small amounts, at four sites 

on the Pacific Ocean side of Tohoku and Hokkaido regions, implying expansion of distribution of this 

species to more northern areas. 
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緒言 

スズキ科スズキ属のヒラスズキ Lateolabrax 

latus の日本での分布は、日本海側では能登半島

以南、太平洋側では茨城県から大隈諸島までの沿

岸域である（村瀬ら 2012; 波戸岡 2013; 本村

2020）。日本に分布するスズキ属魚類は、ヒラス

ズキの他に、スズキ L. japonicus と移入種のタイ

リクスズキ L. maculatus が知られている（波戸岡

2013; 本村 2020）。ヒラスズキの成魚は、体高が

高いこと、尾柄が太く短いこと、背鰭軟条数が 15

以上であること、側線下方鱗数が 16 以下である

ことによって他の 2 種とは区別されている

（Katayama 1957; 横川 2002; 波戸岡 2013）。また、

稚魚期においては、本種の体側正中線に形成され

る破線状の黒色素胞列、眼窩上の小棘の欠如、頭

部棘の形成により他の 2 種とは区別されている

（指田・木下 2014）。 

ヒラスズキの分布は、同属のスズキの分布が北

海道南部から九州までの日本列島沿岸であるの

に対して南方寄りで、最近では喜界島や徳之島と

いった中琉球の沿岸でも本種が釣獲されている

（中村ら 2021; 2022）。また、より北方からの記録

としては、2013 年に東北地方日本海側の秋田県男

鹿市沿岸で 1 個体が釣獲された例がある（舟木 

2014）。これらの知見を踏まえると本種の地理的

分布はこれまでに考えられていたよりも広く、よ 
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Fig. 1. Geographical location of Koyadori Fishing Port, Onagawa Town, Miyagi Prefecture, Japan, where the 

specimens of the genus Lateolabrax were collected in this study. 
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り北方へ分布を拡大させている可能性がある。

しかし、現在まで茨城県以北の太平洋側からの

採集記録はなかった。著者らは、2022 年 12 月

から 2023 年 4 月にかけて宮城県牡鹿郡女川町

小屋取漁港内のアマモ場からスズキ属魚類の

稚魚 4 個体を採集し、そのうちの 2 個体が形態

的特徴とミトコンドリア（mt）DNA の塩基配列

情報によってヒラスズキであることが示され

た。これらの標本は、東北地方太平洋側におけ

る本種の初記録であるため、ここに報告する。

また、最近、環境 DNA（eDNA）分析による日

本沿岸の魚類の多様性観測網から得られたデ

ータベース（ All Nippon eDNA Monitoring 

Network Database: ANEMONE DB）が公開され、

各地の魚種組成を把握できるようになってい

る。本種の地理的分布もこのデータベースによ

って把握することが可能と考えられる。そこで、

ANEMONE DB を利用して東北地方や北海道の

太平洋側沿岸でも本種の eDNAが検出されてい

るのかどうかを調べ、当該海域における本種の

分布について検討した。 

 

材料と方法 

採集と同定 

スズキ属魚類の稚魚標本を採集した宮城県牡

鹿郡女川町小屋取漁港の地理的位置（38.4075°N， 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

141.5020°E）を Fig. 1 に示す。この漁港内には、

漁港最奥部の護岸堤防から約 25 m 離れた砂質の

海底に主にアマモ Zostera marina から構成される

小規模なアマモ場（約 440 m2）が形成されている。

著者らはこのアマモ場における仔稚魚の種組成

を把握することを目的として 2022 年 5 月より定

期的に採集調査を行っている。本研究に関わる採

集は 2022 年 12 月 20 日と 2023 年 3 月 27 日およ

び 2023 年 4 月 7 日に実施した。採集には、水研

型海岸魚類採集用地曳網［袖部：長さ 2 m × 高さ

1 m；袋部：幅 1 m × 高さ 1 m × 側長 2 m；網地

（ナイロンメッシュ）：目合い 1.4 mm］（イリサ

ワ）を用いた。採集した稚魚標本は現地で氷冷し

て研究室に運搬し、0–6 °C で冷蔵保存した。その

後、標本を写真撮影し、デジタルノギスによって

全長を計測した後、99.5 %エタノールで固定した。

固定後、標本をアリザニンレッドで染色し、実体

顕微鏡を用いて観察した。外部形態による種同定

は木下（2014）および指田・木下（2014）に従っ

た。 

 

DNA 分析 

各標本の尾鰭および尾部筋肉の一部を試料と

し、QuickGene DNA tissue kit S と QuickGene 

Mini80（いずれも KURABO）を用いて DNA を抽

出した。抽出はキットに添付されているマニュア 



 

Table 1. List of primers used in this study. Underlined parts in the primer sequences represent M13 tails. 
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ルに従った。抽出された DNA をテンプレートと

し、ミトコンドリア（mt）DNA の 16S rDNA お

よび COI のそれぞれの部分領域について、

Ivanova et al.（2007）を改変した荒見ら（2011）に

従って PCR 法により増幅した。PCR 反応液の組

成は、鋳型DNA溶液 1.0 µL、10 × Buffer（TOYOBO）

1.25 µL、dNTP Mixture 1.25 µL、プライマー（50 

µM）各 0.25 µL、Blend Taq-Plus（TOYOBO）0.125 

µL とし、全量が 13 µL となるように超純水を加

えた。用いた全てのプライマーの 5’末端にはM13

配列を付加した（Table 1）。4 種類のプライマーを

用いた COIの場合も各プライマーを 0.25 µLずつ

PCR 反応液に加えた。PCR の温度サイクル条件

は、最初の熱変性を 94 °C で 2 分間行った後、

94 °C 30 秒間・52 °C 40 秒間・72 °C 60 秒間のサ

イクルを 35 回行い、最終伸長反応は 72 °C 7 分

間とした。1 %アガロースゲル電気泳動により増

幅断片の有無を確認した後、  AMPURE XP 

（Beckman Coulter）を用いて精製した。サイクル

シーケンスには BigDye Terminator Sequencing 

Standard Kit ver. 3.1（Life Technology）を用い、M13F 

（-21）（TGTAAAACGACGGCCAGT）と M13R （-

27）（CAGGAAACAGCTATGAC）（Messing 1983）

をそれぞれシーケンスプライマーとして両鎖か

らの反応を行った。反応液の組成と温度サイクル

条件ならびに反応後の精製はキットに添付のマ

ニュアルに従った。精製後、3500 XL Genetic 

Analyzer（Life Technology）aによるキャピラリー

電気泳動を行い、塩基配列を決定した（16S rDNA: 

559–587 bp；COI: 665 bp）。a得られた塩基配列デ

ータは、DNA データバンクに登録されているヒ

ラスズキ （16S rDNA: KR780681,  AF247439；

COI: KR780681）、スズキ（16S rDNA: AF247483, 

 

 

 

 

 

 

 

 

KR780682；COI: HM180644, KR780682）、タイリ

クスズキ（両領域ともに KP408212, KR780683, 

KT852999）、アウトグループとしてのニシウミス

ズキ Dicentrarchus labrax（両領域ともに KJ168064）

の塩基配列を併せて CLUSTAL W（Thompson et al. 

1994）によるマルチプルアラインメントを行った。

木村の 2 パラメーターモデル（K2P）（Kimura 1980）

を採用した配列間の塩基置換率を算出し、採集標

本を含めたスズキ属における種内と種間の塩基

置換率の平均値と標準偏差（% ± SD）を求めた。

また、配列間の塩基置換率を進化距離として近隣

結合法（NJ 法）（Saitou and Nei 1987）により分子

系統樹を構築した。出現したクレードの統計的信

頼性は 1000 回のブートストラップによって評価

した。以上の解析は MEGA 11（Tamura et al. 2021）

を用いて行なった。 

 

ANEMONE DB による分布状況の把握 

日本沿岸におけるヒラスズキの eDNA レベル

での分布状況を把握するため、2022 年 5 月まで

に ANEMONE デ ー タ ベ ー ス

（https://db.anemone.bio）に登録されていた 141 地

点 994 件の eDNA データを参照した。なお、デー

タベース中に塩基配列が登録されていたスズキ

属魚類は、スズキ L. japonicus とスズキ属の未同

定種（unidentified Lateolabrax）であり、ヒラスズ

キ L. latus としての登録はなかった。そのため、

未同定種の中にヒラスズキの塩基配列が含まれ

ていると考えられた。そこで、R version 4.3.1（R 

Core Team 2023）の tidyverse パッケージ（Wickham 

et al. 2019）を使用してデータベース中に登録され

ているスズキおよび同属の未同定種の塩基配列

を全て収集した。その後、これらの塩基配列と、



 

 
Fig. 2. Specimens of the genus Lateolabrax collected 

at Koyadori Fishing Port, Onagawa Town, Miyagi 

Prefecture. A: L. latus (KOY-0439); B: L. japonicus 

(KOY-0427). 

 

Fig. 3. Comparison of the 

heads of two Lateolabrax 

species collected in this study. 

A: L. latus (KOY-0440); B: L. 

japonicus (KOY-0427). The 

arrows indicate the supra-

orbital spines. 
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DNA データバンクに登録されているスズキ

（ MW166212 と KR780682 ）、ヒラ スズキ

（AB938173 と KR780681）、タイリクスズキ

（KR780683 と KT85299）、アウトグループとし

てのニシウミスズキ（KJ168064）の 12S rDNA の

塩基配列を含め、MEGA11 を用いて K2P を採用

した塩基置換率と NJ 法による分子系統樹を構築

した。系統樹内に各種に対応するクレードが形成

されたことを確認し、ヒラスズキの参照配列

（AB938173 と KR780681）と同じクレードに含

まれる配列をヒラスズキのものとみなした。ヒラ

スズキの配列が検出された地点のデータから調

査日、緯度と経度、リード数、配列コピー数を抽

出し、各地点の地理的位置を ArcGIS Pro 3.0.3 を

用いて地図上にプロットした。なお、配列コピー

数は 1 L あたりのコピー数に変換し、同一地点で

採水時期や深度の異なる複数のデータがあった

場合には最も高いコピー数を示すデータを採用

した。 

 

結果 

形態による種同定 

採捕されたスズキ属魚類は、2022 年 12 月 20

日に 1 個体（標本番号：KOY-0427、全長 11.28 

mm）、2023 年 3 月 27 日に 2 個体（KOY-0439 と

KOY-0440、全長はそれぞれ 12.95 mm と 13.56 

mm）、2023 年 4 月 7 日に 1 個体（KOY-0452、 

17.44 mm）の計 4 個体で、いずれも稚魚期であっ

た。4 個体のうち KOY-0427 と KOY-0439 につい

て Fig. 2 に示す。いずれの標本も肛門が体中央よ 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

りもやや後方にあって、尾部の背縁および腹縁部

を色素が縁取るといった日本産スズキ科スズキ

属における稚魚の特徴（木下 2014）を有してお

り、スズキとヒラスズキに特有な体側正中線上の

破線状の黒色素胞列（指田・木下 2014）が認めら

れた。稚魚期のヒラスズキとスズキは眼窩上の小

棘の有無によって区別することができる（指田・

木下 2014）。得られた標本のうち 2 個体（KOY-

0427 と KOY-0452）は眼窩上に小棘を有しており、

残りの 2 個体（KOY-0439 と KOY-0440）は小棘

を有していなかったため、前者がスズキで後者が

ヒラスズキと同定された（Fig. 3）。 

 

DNA 分析 

ヒラスズキと同定できた 2 標本（KOY-0439 と

KOY-0440）およびスズキと同定できた 2 標本

（KOY-0427 と KOY-0452）について決定した 16S 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

Table 2. Average nucleotide substitution rates (% ± SD) 

in the 16S rDNA and COI sequences within/between 

three Lateolabrax species examined in this study. 

The underlined and ununderlined values correspond to 

16S rDNA and COI, respectively. 

 
Fig. 4. Neighbor-joining trees constructed from 16S rDNA and COI sequences of three species of the genus 

Lateolabrax including the specimens collected in this study. Numbers on branch nodes show probabilities of the 

result of 1000 bootstrap replications test. Scale bars represent 0.02 nucleotide substitutions per sequence 

position. Accession numbers for 16S rDNA and COI sequences for each specimen are as follows. 16S rDNA: 

LC802689 (KOY-0427), LC802690 (KOY-0439), LC802691 (KOY-0440), LC802688 (KOY-0452); COI: 

LC802686 (KOY-0427), LC802684 (KOY-0439), LC802687 (KOY-0440), LC802685 (KOY-0452). 
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rDNA および COI の塩基配列を含めたスズキ属 3

種の種内および種間における塩基置換率の平均

値と標準偏差（% ± SD）を Table 2 に示す。16S 

rDNA および COI のどちらの塩基配列において

も種間の値は種内の値を大きく上回った。16S 

rDNA と COI の分子系統樹を Fig. 4 に示す。どち

らの系統樹においてもヒラスズキ、スズキおよび

タイリクスズキに相当する 3 クレードが形成さ

れ、高いブートストラップ値（94–100 %）によっ

て各クレードの単系統性が支持された。形態の特

徴からスズキと同定された 2 標本（KOY-0427 と 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 
Fig. 5. Locations in the Japanese Archipelago where Lateolabrax latus’s eDNA was detected in the ANEMONE 

database and the number of copies. According to past references, the distribution range of L. latus in the past 

literatures is west of the Noto Peninsula on the Sea of Japan side and west of the Ibaraki Prefecture coast on the 

Pacific side, extending to the Osumi Islands. Recently, this species has been recorded from the Oga Peninsula on 

the Sea of Japan side and from Kikai and Tokunoshima Islands in the Ryukyu Archipelago. The data codes for 

each location in the ANEMONE database are as follows; 1: 20210723T0600-HUF-Erimomisaki-Boat; 2: 

20200623T0530-TMK-Horonaigawa; 3: 20201019T0430-HUF-MutsuSekine; 4: 20200109T0155-SZW-

Takihama; 5: 20201025T0030-EWJ-2020-Hiraisokaigan; 6: 20201018T0130-EWJ-2020-Akashikaigan; 7: 

20201007T0500-EWJ-2020-Futtsumisaki; 8: 20201017T2330-EWJ-2020-Kannonzaki; 9: 20210811T0300-EWJ-

2021-KataseEnoshima; 10: 20200528T0555-SMD-Shimoda; 11: 20201024T0445-EWJ-2020-Toikaigan 12: 

20201024T0250-EWJ-2020-Mihonomatsubara; 13:  20201116T0300-UTF-Hamamatsu; 14: 20210807T0900-

EWJ-2021-IrakoPort; 15: 20201020T0407-EWJ-2020-TerabeBeach; 16: 20201003T0638-EWJ-2020-

Okudakaigan; 17: 20200825T0100-SMB-SugashimaRinkai; 18: 20171218T0103-KUM-Otomi-Surface; 19: 

20191015T0110-KUM-Nagahama; 20: 20200813T2100-SMB-Shirahama; 21: 20210731T0400-EWJ-2021-

Oishimisaki; 22: 20200731T0155-SMU-Mihonoseki; 23: 20200627T0435-SMU-EtomoPort; 24: 

20201024T0032-EWJ-2020-Tanezaki; 25: 20201024T0230-EWJ-2020-Motoyamamisaki; 26: 20210731T0150-

EWJ-2021-Oshindenkaigan; 27: 20201125T0500-KRF-Kasuya; 28: 20200911T0015-KUE-IP-E; 29: 

20200917T0525-KUE-Kamitsushima5; 30: 20200917T0430-KUE-Kamitsushima4; 31: 20200917T0850-KUE-

Shimotsushima3; 32: 20200612T0420-KUE-Gotoh1; 33: 20200603T0800-AKU-Hiai. 
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KOY-0452）とヒラスズキと同定された 2 標本

（KOY-0439 と KOY-0440）は各種のクレードに

含まれ、 形態による同定結果と一致した。 

 

ANEMONE DB による分布状況の把握 

ヒラスズキの配列が含まれていたのは 33 地点 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

であった。地点ごとの配列コピー数（No. of 

copies/L）を示した結果を Fig. 5 に示す。ヒラス

ズキの分布域とされる日本海側の能登半島以南

および太平洋側の茨城県から九州に至る 29 地点

（No. 5–33）では、4 地点（No. 26,a 27, a29, a 30）

でコピー数が a0.08–0.20 （リード数は1または2） 
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と低い値を示したが、他の 24 地点のコピー数は

11.8–1518.1（リード数は 24–12,241）と比較的高

い値を示した。分布域外の北海道および東北地方

の太平洋側の 4 地点（No. 1–4）中には本研究の

調査地に近い志津川湾も含まれていたが、どの地

点においてもコピー数は 0.03–0.10（リード数は 1

または 2）と低い値であった。 

  

考察 

小屋取漁港から得られたスズキ属魚類の 4 標

本のうち 2 標本（KOY-0439 と KOY-0440）は、

形態的特徴と mtDNA の塩基配列分析により、ヒ

ラスズキと同定された。これまでに東北地方の太

平洋側では成魚や稚魚も含めた本種の採集記録

はなく、東北地方太平洋側における初記録ならび

に日本列島太平洋側における北限記録である。 

小屋取漁港の位置する宮城県の周辺海域では、

暖流の黒潮と寒流の親潮、さらに日本海からの津

軽暖流が接している。これらの海流のうち、南方

から北上する黒潮は房総半島付近で東方沖合へ

と流れ出て黒潮続流となるが、黒潮続流が房総半

島を北上することで黒潮系暖水が東北地方南部

に達することが知られている（今脇・市川 1991;  

楊ほか 2001; 水野 2006）。そのため、南方性の魚

種が黒潮によって輸送され、宮城県を含む東北地

方南部に出現することも珍しくない（酒井 1986; 

井口ほか 2005）。宮城県沿岸の魚類相について網

羅的に報告した座間（2001）によれば、ヒラスズ

キは含まれていないが、黒潮の影響により出現し

たと考えられる暖水性魚類 11 目 52 科 89 種が示

されている。最近の宮城県沿岸では、例年春季に

宮城県海域まで南下していた親潮第一分枝が北

偏する年が多く、黒潮系の暖水が三陸沖まで北上

するようになり、漁獲対象種では、サケ

Oncorhynchus ketaやイカナゴAmmodytes japonicus

を含む一部の冷水性魚類が減少し、タチウオ

Trichiurus japonicus、チダイ Evynnis tumifrons やマ

ダイ Pagrus major などの暖水性魚類が増加して

いる（高橋 2022; 宮城県水産技術総合センター

2022）。さらに、テングヨウジMicrophis (Oostethus) 

brachyurus brachyurus、オオクチユゴイ Kuhlia 

rupestris、クロホシマンジュウダイ Scatophagus 

argus、ボウズハゼ Sicyopterus japonicus、コバンア

ジ Trachinotus baillonii、テンジクダイ Jaydia 

lineata といった漁獲対象ではない暖水性魚類も

宮城県初記録として報告されるようになった（旗 

2020; 赤池・旗 2022; 石川・長岡 2023）。これら

の魚種が宮城県沿岸に出現するようになった要

因としては、黒潮の他に津軽暖流の影響も考慮す

る必要があるが、2022 年 12 月から 2023 年 5 月

下旬にかけては黒潮続流の北限位置が極端に北

偏で推移しており（国立研究開発法人水産研究･

教育機構 2023）、東北地方の太平洋側では例年よ

りも暖水性魚類が北上しやすい海況が形成され

たと考えられる。2023 年 5 月に宮城県からテン

ジクダイを初記録した石川・長岡（2023）は、北

偏した黒潮続流の影響により高水温で高塩分の

黒潮系水が例年以上の勢力で宮城県沿岸に波及

していたことをテンジクダイが出現した要因と

して挙げている。本研究におけるヒラスズキ稚魚

の採集時期も黒潮続流が北偏した時期と一致し

ており、テンジクダイと同様の要因によって太平

洋側の南方から小屋取漁港に輸送されてきた可

能性が高いと考えられる。 

ヒラスズキの eDNA の地理的分布を調べた結

果、本種の配列が検出された 33 地点中 29 地点

は従来の分布域内であったが、残りの 4 地点は

東北地方と北海道の太平洋側であった。従来の

分布域よりも北に位置する複数の地点で本種の

eDNA が検出されたことは太平洋側での本種の

分布がより北方へ拡大していることを示唆して

いるのかもしれない。しかし、検出された eDNA

が本種の生活史中のどのステージで放出された

のかは不明であり、eDNA の結果のみでは本種

が定着しているのかあるいは無効分散なのかを

判断することはできない。また、これら 4 地点

でのコピー数やリード数は、分布域内での値と

比較すると極めて低く、リードの検出に至るま

での様々な段階でのコンタミネーションを疑う

必要もある。今後、本種のより北方への分布の拡

大を検証するためには、本研究のような稚魚の

採集情報や成魚の漁獲・釣獲情報、そして eDNA
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のデータを収集し、統合化した解析を行うこと

が必要と考えられる。 
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