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《特別研究報告》

陸封型イワナSalνelinusleucomaenisの遺伝学的保全対策に関する研究

山岳光太郎女

Conservation genetic studies of the landlocked J apanese char S，αlvelinus leucomaenis 

Kohtar・ohY AMAGUCHI 

要約 陸封型イワナの効果的な増殖を目指して，遺伝学的保全対策について荒川水系を

例として検討した.そして，遺伝学的保全対策を行うために，遺伝的に良質な集団が生息

する河)11について水産資糠の保全方策として知られる禁漁区の設定を検討した.

荒川水系のイワナは，歴史的に遺伝的変異性が低く，独立した Managementunitsとして

認識する必要があると考えられた.そして近年になっての小集団化が観察されず，放流魚

の遺括的影響が認められなかった大若沢を禁漁区とすることがよいと考えられた.

イワナ Salvelinusleucomaenisは，サケ科イワナ属

の魚類で，ロシアのカムチャッカから本州の中国地

方にかけて生息する.現在， 日本国内に生息するイ

ワナの分類は，色彩と瑳点の分布状況から本種を 4

車種に分類し，オショロコマS.malmαを別種とす

る(綿谷， 1993)という見方が一般的である.なお，

本論文におけるイワナの分類は，この細谷(1993)

にf追って千子った.

これらのイワナのうち，本州のイワナは，内水面

漁業における遊漁の対象種として重要で、ある(中

村， 1998).特に陸封型のイワナは，各河川の最上流

域に生息しており，希少価値もあることから遊漁者

からの人気が高い. しかし，河川環境悪化や漁獲庄

の増大等によりイワナの生患、数は減少傾向にあると

考えられており(中村， 1997) ，効果的な増殖が望

まれている.

こうした中，遺伝的変異性は，繁殖力などの適応

度や，環境変動への対応力などと密接な関係にある

とされる (Taniguchi，2003). このため，遺伝的変異

*水産研究所

性の保全は，天然集団を保全して持続的な漁業生産

をあげるために不可欠で、あると考えられる.さらに，

天然集団を保全するためには，保全単位の的確な把

握が必要で、ある (Fer引 son，2004).なぜなら，特に，

淡水魚や回遊魚は，保全単位ごとに異なった環境に

おかれている場合があり，それぞれが独自の local

adaptationを有する可能性があると考えられるため

である (Carvalho，1993). このように，効果的な増

殖のためには，遺伝学的保全対策が重要であること

がうかがえる.

本研究では，埼玉県の荒川水系上流域に生息する

イワナを例として，陸封型イワナの遺伝学的保全対

策について検討した.具体的な保全方策は遺伝

的に良質な集団が生息する水域を特定して，水産資

j原における増殖方法の 1っとして知られている禁漁

区(久保・吉原， 1957)を設定する」ことである.

1荒JlI水系を含めた本州中央部におけるイワナ標

本群の遺伝的変異性
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より分布中央イクロサテライトDNAを用いて，

部に近く降海型個体が含まれる北海道や東北北部

の標本群と比較した.分析に使用した標本群は，

図 lに示したうち，本州中央部 4標本群(那珂川

荒川支流大若沢，支流，手u根)11水系大芦川支流，

富士川支流)と北日本4標本群(伊茶仁川，茶路川i

支流，支第湖，奥入瀬)11支流)で、あった.
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関1.集団分析に使用した目標本群

各様ヌド群の略称は，間 3を参照.北上)11および新

潟県付近は，降海型イワナの南隈とされる(稲村・

. S. 1. pluvius， 女 S.l. leucomaenis ， 1962)， 中村

。。関 s.mαImamαlma。S.1. japoniclIs， 

CH NJ CH NJ 

FSTAT2.9.3.2 (Goudet 1995; 2001)を用いて比関 2
多くの個体で構成されていた集屈が近年になっ

較した本州中央部 (CH)と北日本(Nηの標本群にお
て小集団イとを起こした場合，遺伝的浮動や近交弱

の平均けるヘテロ接合体率(めと Allelicrichness (b) 
勢のために集団の存続に対する悪影響が懸念され

*Pく 0.05値比較
一方で，遺伝的変2002) . る (Kellerand Waller， 

必ずしも現在の集盟の大きさを反映して異性は，

この結果，本州中央部4標本群と北日本4標本
むしろ歴史的な要因によって決いるとは限らず，

alle1ic richness は，群聞におけるヘテロ接合体率，
1988) .現存してい定される場合もある (Coates，

いずれについても本州中央部が有意に低いことが
近年になっる集団の遺伝的変異性が低い原因が，

ま示された(図 2). 遺伝的変異性が低い原因は，
あるいは壁史的要因にての小集団化で、あるのか，

こう近年になっての小集団化が考えられる.ず，
である非常によるのかを識別することは，

ノ、ーディー・ワした近年になっての小集団化は，
なぜなら，遺伝的変2004). (Hoffman and B1ouin， 

インベノレグの法則 (HWめからの逸脱や連鎖不平
異性が低い原閣がどちらであるかによって，異な

衡をヲiき起こす一回であることが知られている
(Yamaguchi った保全対策を採用するためである

今回の謂査に用しカミし，(Frankham et al.， 2002). 
Yamaguchi et al. (2008)は，本州、!中2008). et al.， 

いた 8標本群では，HWEからの逸脱は，危険率 5%
央部のイワナ標本群における遺伝的変異性が低

連鎖不平衡は，の段階で観察されなかった.
その原因が陸封型であることや分布南限に近く，

危険率 5~もの段階で存意なものが 2 例みられた.し
いといった歴史的要因である可能性を指摘してい

1989)によりカミし， sequentia1 Bonfenoni 1:去 (Rice，
Yamaguchi et al. (2008)よりも分析標る.そこで，

多重比較検定を行ったところ，有意なものは観察

これらの結果から，荒川水系を合されなかった.
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めた本州中央部のイワナ標本群は，遺伝的変異性

は北日本の標本群よりも低いが，近年になって小

集団化が起こった形跡は認められなかったという

ことになる.この結果は，本州中央部のイワナ標

本群において遺伝的変異性が低かった原因が，陸

封型の淡水魚で、あることや分布南限に近いといっ

た歴史的要因が関係している可能性があるとする

Yamaguchi et al. (2008)を支持していた.

一方では，堰堤などの構築物によって生怠域の

分断化を原因とする遺伝的変異性の低下が知られ

ている (Moritaand Yamamoto， 2002). このため，

本州中央部のイワナ集団は，歴史的に遺伝的変異

性が低いのか，あるいは近年になっての小集団化

によって低いのかということを各集団について的

確に識別する必要がある.

また，種の長期的な保全を居指す場合は，遺伝

的固有性の高い集匝を保全することが重要である

と考えられる (Antuneset al.， 2006; Lesica and 

Allendorf， 1995).これら8標本群開には，遺伝的異

質性が観察されているが (Yamaguchiet al.， 2010)， 

，FSTAT 2.9.3ユにより分析したFST値は，北日本が

0.237，本州中央部が0.665と本州中央部が有意に高

かった (P=0.045). また，本州中央部のイワナ集

団関では，形態や生態の変異に富むといわれてい

る (Kawal1abe，1989). これらのことから，本州中

央部に生息するイワナ各集閣は，保全上の価値が

高いと考えられた.

2荒川水系と調辺水系の遺伝的系統関係

マイクロサテライト DNA分析の結果，本州中央

部のイワナ標本群間における遺伝的具震性は，北

日本のイワナ標本群間よりも高いことが知られて

いる.一方， mtDNAの調節領域を用いた分析の結

果，これらの標本群間の sequel1cedivergenceは低

Q
U
 

ヴ

i

い上に，明確な地理的傾向が見られなかった.ま

た， mtDNAの調節領域は，北海道から本州中央部

にかけての各標本群内において，塩基多様度など

の遺伝的変異性が低かった (Yamaguchiet al.， 

2010). このように mtDNAについては，明確な遺

伝的系統関係を把握できず，各標本群の遺伝的変

異性が低かったため，分析標本群数を 15に増やし

ての調査を行った(図 1). 

(1)イワナにおけるmtDNAチトクロームb領域の種内

変異と地理的傾向

分析の結果，種内の sequel1cedivergel1ce 平均

0.49%，最大1.09%)，塩基多様度 (0.0030)などが

非常に低かった.さらに Yamamotoet al. (2004)は，

sequel1ce divergel1ceの最大値が 2.l%，種内の塩基

多様度が 0.0049と，やはりこれらの数値が低いこ

とを報告している.一方， 日本各地に生息する淡

水魚で、あるメダカ Olyziaslatipesのチトクローム

b領域における sequencedivergenceの最大値は，

10%を越えることが知られている (Matsudaet al.， 

1997). イワナにおける種内の sequencedivergenc 

や塩基多様度は，北方の淡水魚や回遊魚の値

(Bematchez al1d Wi1sol1， 1998)と間程度であった.

多くの北方に生息、する魚種において mtDNAの変

異性が低い原因は，氷床の発達により{困体数が減

少したことと関係があると考えられている

(Bematchez and Wilsol1， 1998). 

また，茶路)11標本群のように， mtDNAの変異

性が低い一方，マイクロサテライト DNAの変異性

が高いといった場合が見られた.これと伺諜の現

象は，アルフ。スイワナSalvelinusalpinusで知られ

ている (Bmnl1eret al.， 1998; Bml1ner et al.， 2001) . 

アルプスイワナにおいて.mtDNAの変異性が低か

ったのは， refugiaにおける創始者効果の後，最近
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になって現在の分布域に定着したことが原因であ

ると考えられている (Brunneret al.， 2001) .一

方で，マイクロサテライト DNAの突然変異率は

mtDNAよりも高く，高い遺伝的変異性となること

が予想される (Bnmneret al.， 1998) . 
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コヘチャナイJIIKBC 

nr，，"JJlll、IK
十日綴JIISG

利後JII(大J'，!II)TN

荒川I(大ぷ沢)WK

国 3.mtDNAチトクロームb領域の純塩基置

換率を基に作成したデンドログラム

標本群名の後のアルファベットは，各襟本群の略称

を示している.

日本では，し、くつかの淡水魚において mtDNAに

地理的傾向が観察されている(Matsudaet al.， 1997 ; 

Yokoyama and Goto， 2002; Watanabe et al.， 2003). 

図 3には，純塩基置換率に基づいたイワナ標本群

の遺括的系統関係を示した.この結果，イワナ各

標本群間には，明確な車種関係や地理的傾向が認

められなかった.また， Yamamoto et al. (2004)同

様に， Hap-3は，広範聞に観察された.このように，

mtDNAにおけるハプロタイプの分布に地理的傾

向が認められない原因は，その種が現在の分布域

に定着したのが比較的最近で、あって， mtDNAが地

理的分化を遂げるまで、の時間が不十分で、あったた

めであると考えられている (Aviseet aし1987;Zink 

and Dittmann， 1993 ;Brunner et aし 2001).岡本にお

ける最終氷河期の氷持発達は，最も発達したとき

Q
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司

i

で、あっても 800km2程度で、あったと考えられている

(米倉ら，2001). しかし，以上に示した結果は，イ

ワナがアルプスイワナと同様に，更新世後期に強

い創始者効果を受けた後，最近になってから現在

の分布域に定着するようになった可能性があるこ

とを示唆している.今後，さらに広範閣からサン

ブ。ノレを収集し，詳細な分析を行う必要がある.

(2)荒川水系と属辺水系の遺伝的系統関係

以上のように，イワナが最近(更新i:It後期以降)

になって現在の分布域に定着した可能性が示唆さ

れた.このように吏新世後期以降に現在の分布域

に定着したような集団では， mtDNAの突然変異率

の関係から，完全に臨離された集団関で、あっても，

その差を検出することがほとんどできない場合が

ある(Billingtonand Hebert， 1991).本研究における

純塩基置換率に基づいた各標本群間の遺伝的系統

関係は，図 3に示したようにとても近かった.こ

うした中で，大若沢襟本群は，大芦)11標本群，相

模川標本群との間における純塩基置換率が 0.0000

で、あった.これらの結果は， Billingtoll and Hebert 

(1991)の考え方を反映しているものと思われた.

イワナは，現在陸封されているような水域で、あっ

ても，今から 10，000年前ごろまでの寒冷期には海

を通じて南方に分布域を広げていたと考えられて

いる (Fauschet al.， 1994). その後，間氷期の温度

上昇とともに分布南限域の水系に生息しているも

のが陸封されたと考えられている (Yamamotoet 

al.， 2004). これらの仮説に基づくと，陸封型であ

ると考えられる荒川水系と相模)11水系のイワナ標

本群間には，かつて遺信子流動があった可能性が

ある.もし，これらの標本群が陸封された時期が

間氷期になってからであるとすれば，大若沢標本

群と相模)11標本群が臨封されたのは，数千年前で
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分集団構造の把握を行った.なお，荒川水系と手Ij異なった環境下に置かれた生あると考えられる.

根)11水系は，約400年前まで同一水系であった.物集団では，数年~数千年で形質の分化が生じる

そして，洪水防止を目的に 1594年から始まったと場合があることが知られている (Reznicket al.. 

人為的に別水系される利根川東遷事業によって，このため，本州中央部1997; Sonya et al.， 2008) . 

このため，1995) . に分けられた(利根川研究会，の各水系に生怠するイワナは，標本群間の純境基

同現在別水系である両水系に生息するイワナは，置換率が低い場合でも形質の変化が生じている可

こうしたこーの分集団に含まれる可能性もある.能性がある.例えば，荒川支流広河原沢と奥入瀬

とから，本研究では，利根川水系の標本群を含め高温耐'生の差) 11支流との純塩基置換率は低いが，

て分析を行い，荒川水系と利根川水系におけるイ異が示唆されている(山口 2011).こうしたことか

ワナの遺イ云学的系統関係、についても検討を行っら，本州、|中央部における各水系のイワナは，標本

マイクロサテライトた.遺伝子プールの推定は，ある一定期群間の純塩基置換率が低い場合でも，

STRUCτURE DNA分析の結果をもとにして，それぞえられる場合は，間違イ云子流動がないと

(version 2.0) (Pritchard et al.， 2000)を用いて行なっ

-1000 

(
ぬ
)
色
白
川

輔2000

れを独立したmanagementunits (MUs， Moritz， 1994) 

700 
Yamaguchi et al. として認識されるべきである.

600 (2010)は，今回用いた目標本群のうちの一部を用

500 いてマイクロサテライト DNAによる分析を行つ

400 凶
4司この結果， mtDNAでは遺伝的異質性が認めらた.
300 

200 
れなかった，現在遺信子流動がないと考えられる

100 標本群間において，遺括的異質性を検出している.

輔3000。
上記の考え方を支持しているものとこの結果は，

7 6 5 4 3 2 1 

K 
考えられた.

かつて間一水系で、あった荒川水系と利根なお，

STRUCTURE 2.0 (Pritchard et al.. 2000)によ

る遺伝子プール数の推定結果

図4今後さらにハi水系の遺伝的系統関係、については，

調査を行う必要がある.

た.また， STRUCTUREの結果からムK(Evanno et 3荒川水系と手IJ根川水系の分集閥横造

を算出し，遺伝子ブール数を推定した.al.， 2005) 以上のように，荒川水系は独立した MUと認識

STRUCTUREにより 7標本群(荒川水系 6標本間ーの水系内で、あってしカミし，する必要がある.

群，手Ij披川水系 1標本群)の遺伝子プーノレ数を推その全域で同じ環境であるとは眠らない.も

、値を示K=2で最もムK1:;1::， 定したところ，これらの分集団が異なる環境下におかれのため，

STRUCTUREによって算出された尤また，した.じてい同一水系内で、形質の分化がていた場合，

度 (LnP (D))は，K=2においでほぼプラトーに達これらのことから，水系内におる可能性もある.

この結果も，遺伝子プール数が 2であ

ることを支持していた(図 4). 片方の遺信子プー

しており，

-80 

重要であ

る.そこで，荒川水系に生息するイワナにおける

ける分集団構造を把握しておくことは，
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続滋奥秩父建設伝子プーノレ

仁コ
懇護問遺伝子ブ-;レの炎後

関 5 STRUCTURE (Pritchard et al.， 2000)によって

検出した荒川|・利根川水系の分集団構造

それぞれの選結子プールに由来する嗣体および両

遺信子プールの交雑偲体の割合を円グラフにして地

図上に表示した.

ルは，奥秩父方面である中津川の4支流と入川で

構成されていた.もう片方の遺伝子プールは大持

沢と大芦)11で構成されていた.このため，本研究

では，前者を奥秩父遺信子プーノレ，後者を大持沢

一大芦)11遺伝子プ。ールと呼ぶこととした(図 5).

これらのうち，大持沢一大芦川遺伝子プールは，

荒川・手Jj担川両水系にまたがって構成されていた.

利根)11東遷事業の前までは，荒)11 ，利根川，渡良

瀬)11などは，東京湾に流れ込んで、いた.利根川東

遷事業では，利根川を常陸川とつないで銚子方面

に流し，太平洋に流れ込むように瀬の付け替えが

行われた(利根川研究会， 1995).本研究の結果は，

この利根川東遷事業が行われる前の影響が，現子生

も残っていることを示唆しているものと考えられ

た.こうしたことから，荒川水系におけるイワナ

の保全対策を検討するにあたっては，利根川水系

を含めて検討する必要があると考えられた.今後，

さらに雨水系のサンプルを収集し，的確な分集団

構造の把握を行う必要があるだろう.また，大若

ーioo 

沢や広前原沢，入川において，奥秩父遺信子プー

ノレと大持沢一大芦)11遺伝子プーノレの交雑個体で、あ

ると考えられた個体が観察された(閣の.現在，

両遺伝子プーノレの関には，二瀬ダムや滝沢ダムな

どの河川構築物が存在しており，下流である大持

沢一大芦川遺伝子プールから上流の奥秩父遺伝子

フ。ーノレへの遺伝子流動はない. しかし、この結果

は，過去に大持沢一大芦川遺伝子プールから奥秩

父遺信子プーノレへの遺伝子流動があった可能性を

示唆している.

4荒Jlli.I<系のイワナにおける違法的変異性，放流

魚の遺伝的影響

集団の Localadaptationを低下させるものとして

は，放流魚の遺伝的影響や近年になっての小集団

化が考えられる.放流は，有効な増殖手法の一つ

であると考えられる(久保・吉原， 1957). しかし，

放流魚は，遺伝的変異性の低下，他地域からの遺

伝子浸透，人為的選択などをうけるといわれてい

る (Campton，1995). こうした放流魚が放流され

て，放流魚と天然集団の個体とが交配した場合，

捕食者に対する反応や再生産について，後の世代

にまで遺伝的な悪影響が及ぶことが指摘されてい

る (Arakiet al.， 2007; Araki et al.， 2009; Houde et al.， 

2010) .ひとたび放流魚の遺伍的影響を受けた集

団を復元することは， 1罷めて閤難であることが予

想される (Learyet al.， 1995) .このため，既に放

流魚の遺信的影響を受けた集団の復元をはかる

方で，放流魚の遺伝的影響を受けていない集団を

特定して保全することが必要である.

ついては，荒川水系上流域に生息するイワナを

適切に保全するための基礎的知見を得るために，

この水域に生患、するイワナにおける放流魚の遺伝
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的影響，近年になっての小集団化の有無などにつ

いて検討を行った.分析に使用した標本群は，荒

川水系の 6標本群(金蔵沢，大山沢，大若沢，広

持原沢，入)11，大持沢)であった(図 5).

(1)荒川水系のイワナにおける放流魚の影響

現存するイワナ集団に放流魚が存在するかどう

か判断する際の一手法としては，漁協などへの開

き取り調査を行うことがあげられる(中村， 2001).

このため，地元の秩父漁業協同組合や荒川水系に

生怠するイワナの保全活動を行ってイワナの放流

も行っている荒川水系渓流保存会に，放流履歴の

間取り調査を行った.次に，マイクロサテライト

DNAとmtDNAチトクロームb領域による分析を

実施した.

放流魚の影響については，聞き取り調査や

mtDNAチトクローム b領域の分析結果に加えて

GeneClass 2 (Piry et al.， 2004)を使用して，アサイ

ンメントテストを行って検言せした.Geneclassによ

津AH
a
 

園田魚道付き壊堤

、z乞

l'忍
隅噛静サンプル採取地点

水流の方向

国6大若沢の概略図(釣り入社(1994)を改変)

る分析では， 遺伝的定義を行った 2つの分集団

(奥秩父遺伝子プール，大持沢 大芦)11遺伝子プー

ノレ)の情報を事前情報として用いた.各個体の出
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現確率が最も高い遺伝子プーノレをその個体の起源

と判定したが，出現確率が 5%未満の遺信子プー

ルについては，その個体の起源候補から除外した

(Cornuet et al.， 1999). このため，両遺伝子プール

で出現確率が 5%以下であった個体は，サンプリ

ングを行なった地域以外から移入した可能性のあ

る{国体，つまり他水系からの放流魚であるか，荒

川水系内に由来する個体で、はあるが今回検出した

遺伝子プーノレ以外からの移入僧体と判断した.

今回使用した標本群のうち，開き取り調査の結

果で放流履歴があったのは，入)11であった.入川

には，遊漁を目的としたアメマスの放流があった.

しかし，複数の業者から購入したことなどから，

その由来は不明であった.入)11では， HWEからの

逸脱や連鎖不平衡が認められた(表1).さらに，

入川では， mtDNAチトクロームb領域の分析を行

ったところ，荒川水系で、報告されている Hap-22

以外のハプロタイプ (Yamamotoet al.， 2004;山本

ら， 2008)が観察されている.これらのうち， Ht幽102

を示した個体(表2における IRの 10)は，

GeneClassの分析でも，どちらの遺信子プールにも

属していなかった.これらの結果から，この{間体

は，アメマスである可能性が考えられた.また，

Hap-7を示した個体(表2における IRの26)が見

られた.Hap-7は，ニッコウイワナでも確認されて

いるが，特に東北地方のアメマスに多く見られて

いる (Yamamotoet al.， 2004). このイ国体も，

GeneC1assの分析ではどちらの遺伝子プールにも

属していなかったことから，放流魚のアメマスで

ある可能性が考えられた.なお， Ht-105を示した

個体(表2における IRの 17)は， GeneClassで奥

秩父遺伝子プールに属していた.この{国体は，ア

メマスとニツコウイワナの交雑個体である可能性
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大|ね沢

一一堰堤

，屯

田今砂サンプル採取地点

水流の方向

図7 金蔚沢と大山沢の概略国(釣り入社

(1994)を改変)

が考えられる.こうした餌体については，今後さ

らにマイクロサテライト DNAのマーカー数を増

やして詳細な調査を行う必要があると考えられ

た.また，金蒋沢，広河原沢，大持沢，入)11 など

でも， GeneClassの結果からどちらの遺伝子プール

にも属さないという個体が見られた.これらの個

体は，放流魚であるか，または荒川水系内に存在

している今回認識できなかった遺信子プールに由

来する個体である可能性が考えられる.このため，

今後さらに調査を行う必要がある.

(2)荒川水系におけるイワナの遺伝的変異性

淡水魚のマイクロサテライト DNA分析におけ

る平均的なヘテロ接合体率およびアリノレ数は， 0.46

および9.1であるとされるのeWoodyand Avise， 

2000). しかし，今回示された荒川水系のイワナに

おけるヘテロ接合体率とアリル数は，これらより

も低い傾向にあった(表 1).イワナでは，堰堤や

ダムによって分断された集閉において，近年にな

っての小集団化による遺伝的変異性の低下が生じ

ている事例が知られている (Morita and 

Yamamoto， 2002).荒川水系の上流部でも多くの堰

堤が築かれており，これらによって分断化された

集団で遺伝的変異性の低下が生じている可能性も
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考えられる.しかし，例えば，今田使用した大若

沢のサンプルは，高さ約数m程度の滝の上流で、採

取したものである(図 6，釣り入社， 1994). これ

らの滝から下流のイワナは，古来より滝の上流に

遡上することが困難で、あったと考えられる.そし

て，これらの滝から掠流部までは，約 3kmの距離

があり，この間に前)11構築物は存在しない.こう

したことから，今回使用した大若沢の標本群が河

川構築物の影響を強く受けている可能性は，低い

と考えられる.大若沢標本群は， HWEからの逸脱

も連鎖不平衡も見られていない.従って，遺伝的

変異性は低いが，近年になって小集団化が起こっ

たという形跡はない.本外|中央部のイワナは，分

布南摂付近に位置することや陸封型であることか

ら，歴史的に遺伝的変異性が低いと考えられてい

る (Yamaguchiet al.， 2008; Yamaguchi et al.， 

2010) .とくに，本州中央部などのイワナが生患、

する水域は滝が多く，滝の上流に生息するイワナ

は，下流からの遺伝子流動がほとんどないと考え

られるため，少ない個体数で長期間維持されてい

る可能性がある.大若沢標本群は，こうした影響

を受けて遺話的変異性が低いものと考えられた.

一方，金蔵沢では，連鎖不平衡が観察され，放

流履歴がないことなどから小集団化が示唆され

た.金蔵沢には，堰堤などの向)11構築物はない.

しかし，金蔵沢は，中津川に合流する.中津)11に

おける金蔵沢との合流点の上下流には，多数の堰

境が存症する(国 7). こうしたがJ)11構築物の影響

によって小集閤化が生じた可能性が考えられた.

以上のように，金蔵沢など一部の標本群では，近

年になっての小集団化の影響が疑われた.しかし，

荒川水系のイワナは，分布域の南限に近く，陸封

型である.このため，基本的には歴史的に遺括的
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表 1荒)11水系 6標本群におけるマイクロサテライト DNAの分析結果

KZ:金蔵沢， Y羽:大山沢， WK:大若沢， HRG:広河原沢， IR:入)11，OMC:大持沢，

HO:ヘテロ接合体系観察儀， HE:ヘテロ接合体率期待値，P values: HWE exact test. 

Locus Mean 

Sle-l No.ofalleles 

AlIelic ric泊聡ss

AlIele size range 

Ho 

HE 

P value 

Sle・4 N o. of alleles 

AlIeIic richness 

Allele size rang'己

Ho 

HE 

P value 

Sle剛5No.ofalleles 
Allelic richlless 

AlIele size range 

Hobs 

凡

P value 

Sle-6 No.ofalleles 

Allelic richlless 

Allele size rallge 

針。

HE 
P value 

Sfo-12 No.ofalleles 

Allelic richr記ss

Allele size range 

Ho 

HE 

P value 

Mean No.ofalleles 

Allelic richness 

Ho 

KZ YM WK  HRG IR OMC 

(n = 44) (ll = 52) (ll = 50) (ll = 36) (ll = 32) (ll = 40) 

4 3.5 3 2 3 8 

3.80 2.5 2.0 2.7 7.4 1.0 3.2 

257-293 257-265 261-265 257-265 253-345 237 

0.628 0.346 0.440 0.528 0.781 0.000 0.454 

0.541 0.470 0.407 0.486 0.730 0.000 0.439 

0.020. 0.047. 0.728 0.871 0.000 * 

2 

1.5 

2 

1.5 

4 

3.8 

5 

4.2 1.0 

2.5 

2.2 A
U
 
l
 170-184 170 170-174 166-206 170-200 174 

0.023 0.000 0.020 0.194 0.125 0.000 0.060 

0.023 0.000 0.020 0.254 0.151 0.000 0.075 

1.000 1.000 0.107 0.000会

3 2 2 3 4 2.5 

3.0 2.0 2.0 3.0 3.5 1.0 2.4 

193嶋203 197ゅ203 197-203 197-203 197-207 203 

0.488 0.442 0.520 0.583 0.531 0.000 0.428 

0.535 0.423 0.504 0.598 0.507 0.000 0.428 

0.038 '争 1.000 1.000 0.053 ハ
unu 
ハU• 1
 

3 

2.9 

2 

2.0 

2 

2.0 

4

U

 

2 

2.0 

2.3 

2.3 1.0 

298-302 300-302 302 300-302 296-302 300四302

0.140 0.346 0.000 0.250 0.188 0.200 0.187 

0.175 0.289 0.000 0.300 0.205 0.222 0.198 

0.167 0.324 0.340 0.065 0.476 

2 2 3 2 6 2.7 

1.5 2.0 2.9 2.0 5.3 1.0 2.4 

225-255 253-255 251“255 253-255 225-257 253 

0.023 0.365 0.480 0.417 0.625 0.000 0.318 

0.023 0.451 0.512 0.460 0.657 0.000 0.350 

1.000 0.216 0.915 0.721 0.000 * 
28 2~ 2.0 2.8 5.4 1.2 2~ 

2.6 1.9 1.9 2.7 4.8 1.2 2.5 

0.260 0.300 0.292 0.394 0.450 0.040 0.3 

0.259 0.326 0.289 0.419 0.450 0.044 0.3 

L肱 aged臨eql世ibrillm 。.... @令。
参4争省参毛争

場参φφ

@危険芸名5%で、は有意で、あったが， sequential Bonferroni法を行った結果有意で、なかったもの

* seqむentialBonferroni法 (Rice，1989)を行った結果有意で、あったもの

変異性が低いと考えられる.したがって，荒川水

系のイワナにおける遺括的変異性については，仮

に低い場合であっても，近年になっての小集団化

が起こったという証拠が得られるまでは特別な対

策を行うべきではない.しかし，遺伝的変異性が

低い場合は，環境の変動への対応力が低いことが

予想される (Ayala，1965; Nei et al.， 1975; Frankham 

et al.， 2002;谷口， 1999). このため，荒川水系に
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表 2 アサインメントテストと mtDNAチトクロームb領域による放流魚の推定

GP:遺信子プール，標本群名の略称は，表 1を参照

GeneC1ass 
チトクロームb領域

標本群名 個体番号

奥秩父GP 大持沢 大芦)IIGP
のハプロタイプ

KZ 5 0.044 0.000 Hap-22 

KZ 8 0.000 0.000 Hap-22 

HRG 8 0.035 0.000 Hap-22 

HRG 27 0.017 0.000 Hap-22 

HRG 36 0.038 0.000 Hap-22 

IR 2 0.024 0.000 Hap-22 

IR 4 0.042 0.000 Hap-22 

IR 6 0.042 0.000 Hap-22 

IR 10 0.000 0.000 Hト102

IR 17 0.137 0.000 Hト105

IR 18 0.017 0.000 Hap-22 

民 20 0.032 0.000 Hap“22 

R 23 0.045 0.000 Hap-22 

IR 26 0.018 0.000 Hap-7 

IR 28 0.037 0.000 Hap-22 

OMC 3 0.002 0.007 Hap-22 

Hap輔7・22は， Yamamoto et al. (2004)により報告されている.Ht-l02~105 の DDBJ，EMBL， and GenBank accession 

number は，ぞれぞれ AB612333~AB612336 である.

おけるイワナの保全は，河川工事など人為的な環

境改変に十分な配慮が必要であると考えられた.

6荒川水系におけるイワナ集団の傑全方策

次に，遺伝的に良質な集団が生患、する支流を選

定して禁漁区にすることを検討した.本州、!のイワ

ナは，内水面持、業上の重要魚種で、あって，漁獲圧

は，イワナ資源量減少の一因であると考えられる

(中村， 1997). したがって，漁獲圧を除くことによ

って，資源、量;の回復が望める可能性がある.実際

に，石川県手取)11水系尾添川支流蛇谷では，禁漁

を行ったところ，資源量の増大がみられたことが

報告されている(中村ら，2001). また，大若沢で

は，禁漁後に資源量調査を行ったところ，イワナ

の資源最が増加した可能性を示唆する結果が得
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られている(埼玉県農林総合研究センター水産

研究所，未発表).しかし，イワナは内水面漁業

上の重要魚種であることから，全域を禁漁にす

ることはできない.このような場合，し、くつか

の候補地の中から，何らかの方法によって優先

順位をつける必要がある(鷲谷・矢原， 1996). 

そこで，ここでは，本研究で得た結果を基にし

て，禁漁E互に適した支流の優先)1頃位を検討した

い.まず，分集団構造について検討する.今回

調査した 6標本群は 2つの遺伝子プールから

構成されていた.これらのうちの 1つは，金蔵

沢，大山沢，大若沢，広河原沢，入)11から構成

されていた奥秩父遺伝子プールである.禁漁区

は，それぞれの遺信子プールを保全するために，
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各遺伝子プールに lつ以上選定することが望まし

い.このため，これらの 5標本群から禁漁底に適

切であると考えられる候補を選定してみる.検討

すべき項目は，集団の存続に悪影響を及ぼすと考

えられる放流魚の遺伝的影響L 近年になっての

小集団化の有無である.はじめに，これらの標本

群における放流魚の影響について検討してみた

い.漁協などへの開き取り調査の結果，放流履歴

があったのは入)11で、あった.次に，近年になって

の小集匝イヒの影響について検討してみたい.マイ

クロサテライト DNA分析の結果，放流履歴がない

河川でHWEからの逸脱や連鎖不平衡が観察され

たのは，金蔵沢で、あった.また，大山沢には， 10

もの堰堤が存在している(図 7). 大山沢は，多

重比較検定の結果ではHWEからの逸脱や連鎖不

平衡は見られなかったが，危険率 5%の段階では有

意なものも観察されており，小集団イヒが起こった

可能性が捨てきれない.以上のように，入)11に放

流魚、の，金蔵沢と大山沢に近年になっての小集団

化の影響が疑われた.天然集団に及んだ放流魚の

遺伝的影響を除くことは，極めて困難であると考

えられる (Learγetal.， 1995).一方，近年になって

の小集団化が起こった集団は，他集屈から{自体を

導入することなどによって復元可能であるといわ

れる (Madsenet. al.， 1999). このため，近年にな

っての小集団化を受けたと考えられる集毘は，放

流魚の遺伝的影響を受けたイワナが生息する前川

よりも，上位とすべきである. したがって，入川

が5位となり，大山沢よりも小集由化の影響が明

確であった金蔵沢が4位，そして大山沢が 3位と

することが適当であると考えられた.なお，金蔵

沢や大山沢は，魚道の設置などによって小集団化

の影響が解消できた場合，禁漁区の候補としてよ

り上位とすることができる可能性がある.この段
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階で、残った前川は、広河原沢と大若沢である.こ

れらのうち，広河原沢には，し、くつかの堰堤が築

かれている.広;可原沢は，堰堤による生息、水域の

分断化を原因とした，近年になっての小集団化な

どの影響は表面化していない. しかし，今後その

影響が徐々に顕在化する可能性もある.一方，大

若沢は，すでに 2006年3月に禁漁区を設定してい

る.大若沢は，広河原沢よりも堰堤が少なく，河

川構築物による分断化の影響が小さいと考えられ

る(関 6). そして，禁漁区の設定によって資源量

が増加していることを示唆する結果が得られてい

る(埼玉県農林総合研究センター水産研究所未

発表).これらの結果から，大若沢には，遺伝的に

良質なイワナ集団が生息し，禁漁区設定の効果も

あがっていると考えられた. したがって，大若沢

は，奥秩父遺伝子プールの禁漁区候補同)11として

最も適していると考えられた.以上のことから，

広河原沢を 2位，大若沢を l位とすることが適切

であると考えられた.もし可能であれば，上位と

なった大若沢と広河原沢の 2河川を禁漁にするこ

とがよいと考えられた.2河川を禁漁区とすること

が困難な場合，最上位の大若沢を禁漁河川にする

と良いであろう.次に，もう lつの遺信子プール

である大持沢 大芦川遺伝子プールの大持沢につ

いて検討してみたい.大持沢は， HWEからの逸脱

や連鎖不平衝が見られていない.しかし， 5マーカ

ー座中 4マーカ一座のアリルが閤定しており，今

回分析した荒川水系の標本群中で、最も遺伝的変異

性が低かった.また，漁協が把握できていない放

流の疑し、も残る.このため，今後，大持沢や大芦

) 11周辺のj可)11からさらにサンフつル収集を行い，よ

り多くの標本群の調査を行ったうえで，優先順位

を検討することがよいと考えられた.
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