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はじめに
体側の赤点（あるいは朱点）の有無によって

陸封型のアマゴとヤマメは分類学的に区別されて

きた（大島，1957）．これらを含むサクラマス類

似種群は最近では 4亜種（アマゴ Oncorhynchus 

masou ishikawae，ヤマメ O. m. masou，ビワマス O. 

masou subsp.，およびタイワンマス O. m. formo-

sanus）として分類されることが多い（Kottelat, 

1996；McKay, 1998；細谷，2013）．一方で，過去

には別種とする意見もあった（加藤，2002）．し

かしこれらを総合した遺伝学的解析と形態的解

析，及び動物命名規約に沿って十分学名を含めた

検討はされていない．琵琶湖のビワマスは陸封型

のアマゴの降湖タイプと長く考えられてきたが，

形態や生態も違うことからアマゴの降湖タイプか

ら格上げして別種ではないかと考える研究者もい

る（Fujioka and Fushiki, 1998；手賀ほか，1998；

加藤，2002；桑原・井口，2007；Kuwahara et al., 

2012）．Gwo (2008)は AFLP解析の結果からサク

ラマス類似種群はタイワンマスを含めて 4亜種と

した．Nakabo (2009)は計数・形態的特徴，過去

の遺伝学的解析結果による推定された分化年代

(Oohara and Okazaki, 1996)，大分県玖珠盆地から

得られたビワマス類似化石の地質年代（Uyeno et 

al., 2000）からタイワンマスは最も原始的である

と推定してタイワンマスを別種とした．これらの

経緯と研究経過を踏まえて，その後ビワマスはア

マゴとは異なり，Nakabo (2009)の意見を踏襲し

て亜種レベルとしている（細谷，2013）．従って

サクラマス類似種群は分類学的位置付けの合意は

まだ得られていない状況であり，正しい学名を含

めて動物命名規約に沿って十分な分類学的検討も

されていない．なお，アマゴとヤマメの降海型は

それぞれサツキマスとサクラマスと呼ばれる．

日本では朱点が無いヤマメは関東以北の太平

洋岸と日本海側全域，国外では朝鮮半島とロシア

のカムチャッカ半島南部，大分県の瀬戸内海の周

防灘と伊予灘に注ぐ河川を除く九州の河川に分布

するとされている．朱点が有るアマゴ は神奈川

県西部以西本州太平洋岸， 四国，瀬戸内海に注ぐ

中国地方南部，四国北部，及び九州の大分県の一

部（山国川，駅館川，大分川，大野川等）の河川

に分布する（大島，1957）．境界部分は大島ライ

ンとして知られる．ビワマスは琵琶湖のみで知ら

れ，タイワンマスは台湾の北部の大甲渓から知ら

れる（Iwatsuki et al., 2019；Gwo, 2008）．

サクラマス類似種群における北西太平洋全体

や日本全国を網羅した地理的遺伝系統は十分明ら

かになっていない．Yamamoto et al. (2019)は北海

道周辺を中心としたサクラマス（ヤマメ）と西南

サクラマス類似種群 4亜種における Cytochrome b全域（1141 bp）解析
による 6つの遺伝グループの生物学的特性と地理的遺伝系統

（Iwatsuki et al., 2019の解説）
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日本のサツキマス（アマゴ）分布域の代表的な地

点から得たアマゴ，更に琵琶湖のビワマスと台湾

のタイワンマスの 4亜種から 4亜種の遺伝学的解

析を行った（Yamamoto et al., 2019: fig. 4参照）．

しかし 4亜種は独立した明確なグループには分離

されておらず，ビワマスのみ他の亜種のハプロタ

イプとやや離れた位置にグループを形成してい

た．この理由は定かでないが，4亜種を示唆する

解析領域の探索が必要かもしれない．

従って未だにサクラマス類似種群である 4亜

種が，独立して 4つの亜種グループが本当に存在

するのかも把握出来ていない．つまり，北西太平

洋に普通にみられ，日本人との関わりが大きいサ

クラマス類似種群であるにも関わらず，形態や遺

伝学的な確かな証拠に基づく 4亜種の存在も分類

学的に適格なのかどうかも不明瞭のままであると

言わねばならない．

戦後 75年以上も経過したにも関わらず，サク

ラマス類似種群の地域的な在来判定の研究はなさ

れたが，形態や遺伝学的解析から 4亜種の独立性

の検討や，北西太平洋全体の地理的遺伝系統の特

徴も明確で無い．従って，増殖・保全事業におい

て移植や放流時の科学的な 4亜種の生物学的基礎

情報の不足から資源管理や保全対策が十分に立て

られない状況である．またサクラマス類似種群の

4亜種の正確な分化過程や，四国，紀伊半島など

の地域に固有な系統が存在するのか，河川毎や支

流に固有な系統が実在するのかについても未だに

不明で，全体を見渡す明確な情報はなかった．こ

れは全国のサクラマス類似種群の遺伝系統の基本

的な概観情報さえ無いので十分判断出来ない．つ

まり資源・保全対策が科学的な視点に立った対策

が出来ないことを意味する状況である．

そこで，上記の問題を解決するため今回遺伝

マーカーとして用いたのはミトコンドリア DNA

チトクローム b領域全域である．特に氷河期と間

図 1．北西太平洋におけるチトクローム b全域（1141 bp）解析によるサクラマス類似種群の 4亜種の 6つの遺伝グループと地理
的遺伝系統（Iwatsuki et al., 2019を改訂）．グループ A（創期ヤマトマス，朱点を持つ場合と持たない場合がある，タイワンマ
スは Haplotype A3）；グループ B（ヤマメ，サクラマス；通常朱点は一切持たないが例外あり）；グループ C（ヤマトマス，朱
点を持つ場合と持たない場合がある）；グループ D（九州ヤマメ，朱点は持たない）；グループ E（アマゴ，サツキマス）；グ
ループ F（ビワマス）．注意：朱点が認められればアマゴ，無ければヤマメと同定して差し支えない．遺伝系統や交雑を考慮
する場合は要注意で本文「2亜種（アマゴ・ヤマメ）の分類学的扱い」を参照．
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氷河期には影響を受けたであろうミトコンドリア

DNAの呼吸代謝に関わるチトクローム b領域に

おいて情報を得ることとした．重要な進化速度の

違うミトコンドリア DNAの領域を混在させない

ためにこの領域のみを調べた．また，地理的遺伝

情報が欠損しないようにチトクローム bは部分解

析ではなく全域解析（1141 bp）を行った．

次に北西太平洋におけるサクラマス類似種群 4

亜種の生息域全体を網羅するよう調査 ･解析し，

まず地理的遺伝系統の概観情報を把握しようし

た．その結果 6つの遺伝グループと地理的遺伝系

統の概観の情報が得られた．幸運にも宮崎県串間

市の福島川では自然分布の可能性のあったヤマメ

の固有な南限個体群の発見に繋がった．細胞のミ

トコンドリア DNAの部品である ATGC（アデニ

ン，チミン，グアニン，シトシン）の北西太平洋

の中で固有な遺伝配列であるハプロタイプ（配列

の組み合わせ）が福島川で確認されたのである．

これは母系遺伝であり母親から子供に同じ配列が

遺伝する．この南限個体群は今回明らかにされた

九州のみで見られる特異なグループであるグルー

プ Dに入り，更にそのグループの特異な固有ハ

プロタイプが 3つも確認され，日本最南限個体群

として判断することが出来た（Iwatsuki et al., 

2019）．

全国の在来情報を提供してもらった内水面漁

協，県水試の研究者，および遊漁者から南限個体

群の証明と説明だけでなく，サクラマス類似種群

6グループの生物学特性を日本語での紹介がほし

いという要請を受けた．現時点でのサクラマス類

似種群の生物学的特性，日本列島の地史学的情報

や既存の最近の報告や未発表データ等を若干踏ま

えて再考し，今後の検証・検討すべき内容等を述

べた．ご意見・ご批判をいただき，サクラマス類

似種群における今後の深い理解と更なる研究の発

展を期待する．

結果と考察
今回の調査の結果では 36ハプロタイプが確認

され，サクラマス類似種群 4亜種における日本を

含む北西太平洋全体では 6つの遺伝グループが存

在していることが確認出来た（図 1）．現在北西

太平洋全体から更に多くのサンプルを入手して系

統を解析しており，多少派生グループがみられ，

倍以上のハプロタイプが見つかっている（未発

表）．ただし，日本各地の遺伝情報が今後更に増

えてもこの 6つの遺伝グループは基本的に不変で

変更がないように思える．図 1は Iwatsuki et al. 

(2019)の fig. 5の改訂日本語版である．

各グループの結果

グループ A　ネットワークの中心に位置するグ

ループで（図 1），朱点が無いヤマメと朱点が有

るアマゴが，各ハプロタイプの 3つにおいてアマ

ゴとヤマメの両方がみられる（HapA1, HapA2, 

HapA3；図 2A–B）．例えばヤマメ域とされてきた

九州の筑後川や耳川ではアマゴの棲息域ではない

が，滝などで孤立した最源流の水域ではしばしば

朱点が有るアマゴの谷がみられる（岩槻ほか，

2018，2019）．一般的には「誰かアマゴを放流し

たな」と普通考える．しかし，放流履歴は無いが，

朱点が有る遺伝グループのグループ Aとグルー

プ C（下記で記述）が存在していた．それらは朱

点の大きさは小さく，数も多くない．HapA1の

分布域はアマゴ域を含む北西太平洋全体だが散在

的であった．HapA2は西南日本のみである．

HapA3は大島（1957）のヤマメ域のみにみられ，

後者 2つのハプロタイプは北海道や大陸には分布

しない．HapA3は台湾のタイワンマスも含まれ

る．タイワンマスは独立した亜種グループとして

違いのある遺伝系統ではなかった．

グループ B　朱点の無い典型的なヤマメ（サク

ラマス）で，大島（1957）のヤマメ域と同じ分布

域である．日本海の北陸地方より北部にいけば降

海型のサクラマスが多い．分布は従来の大島

（1957）のヤマメ生息域とほぼ同じだが，グルー

プ Bは大島ラインを越えてアマゴ域に一部みら

れた．例えば西側では瀬戸内海の大分県の山国川

や広島県の太田川であり，東側では静岡県大井川

であった（Iwatsuki et al., 2019；未発表データ）．

ただし，それらは朱点がかなり数も少なく，かな

り小さい朱点が有ることが多い．
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グループ C　中心のグループ Aと同じで，概

ね朱点が無いヤマメと朱点が有るアマゴが，各ハ

プロタイプに両方が出現する．しかし一部のハプ

ロタイプは，朱点だけしかみられないもの，朱点

が無い場合の例外のハプロタイプもあった．出現

する分布範囲はグループ Cの放散していく中心

のグループ Aの HapA2と同じで広く西南日本で

ある（図 1）．グループ Aの HapA2の分布する西

南日本に多くの新しいハプロタイプが散在分布す

る．つまり HapA2が西南日本全体に生息地を広

めた後に各地でグループ Cの新しいハプロタイ

プが分化したと推察される．正確には日本列島を

九州から瀬戸内海を通って天竜川に沿う中央構造

線と関東のフォッサマグナの周辺に分布している

ことが多い．東北地方，北海道，大陸側には分布

しない．しかし，静岡県と神奈川県のアマゴとヤ

図 2．サクラマス類似種群の 6グループに属する各地のヤマメ・アマゴ・ビワマス写真．A，アマゴ（創期ヤマトマス），グルー
プ Aの A2（図 1参照），愛媛県仁淀川産，全長約 16 cm，長島祐馬・関　伸吾撮影（左右反転）；B，ヤマメ（創期ヤマトマス），
グループ Aの A3（朱点がないのでヤマメと同定），宮崎県耳川産，全長 18 cm，岩槻幸雄撮影；C，ヤマメ，グループ Bの
B1，北海道千歳川産，全長 15 cm，末永直樹氏撮影；D，ヤマメ（サクラマス），グループ Bの B1，熊本県球磨川産，全長 18 
cm，岩槻幸雄撮影；E，アマゴ（ヤマトマス），グループ Cの未発表ハプロタイプ（微妙な数個の朱点が体側前部両側みられ
るので，アマゴと同定），広島県太田川産，全長 15 cm，岩槻幸雄撮影；F，ヤマメ（ヤマトマス），グループ Cの未発表ハプ
ロタイプ（朱点は一切認められないので従来通りヤマメと同定，鰓蓋後半附近が赤いのはハリ外した時の出血した色），神奈
川県酒匂川産，全長 13 cm，岩槻幸雄撮影；G，ヤマメ（九州ヤマメ），グループ Dの D7，宮崎県福島川産（日本最南限個体群；
Iwatsuki et al., 2019），全長 14 cm，岩槻幸雄撮影；H，アマゴ（サツキマス），グループ Eの E1，大分県大野川産，16 cm，工
藤隆志氏撮影；I，アマゴ（サツキマス），グループ Eの E1，静岡県都田川産，14 cm，丸木秀隆氏撮影；J，ビワマス，グル
ープ F，ハプロタイプ不明，滋賀県琵琶湖産，全長 24 cm，桑原雅之氏撮影（左右反転）．
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マメと境界部分とされる伊豆半島の諸河川や酒匂

川や相模川でみつかる両者は，このグループ C

であった．つまり，グループ Cはヤマメ域とさ

れてきた山陰側の兵庫県やアマゴ域とされてきた

四国の高知にも分布する（Iwatsuki et al., 2019；

未発表データ；図 2E–F）．西南日本ならどこでも

見られる．所謂，下記のグループ Eの真のアマ

ゴグループではなかった．グループ Eのアマゴ

は常に朱点が有る．

グループ D　朱点が無く，ヤマメである．しか

し，同じく朱点が無いのでヤマメのグループであ

り，グループ Bの本当のヤマメとは遺伝系統が

全く異なるグループである（図 1）．九州にのみ

見られる．従来このような遺伝系統のグループは

知られていなかった．一部アマゴ域とされてきた

大分県の瀬戸内海流入河川にもみられるが，北海

道，本州，四国や，韓国とロシアの大陸側ではみ

つかっていない．

グループ E　典型的な朱点が常に有る，真のア

マゴである．朱点が比較的大きく，体側の背部か

ら腹部にまでの全体に散在することが多く，数も

多い（図 2H–I）．例外として大島（1957）のヤマ

メ域であるはずの大分県筑後川では特にこのグ

ループ Eが比較的多くみられ，九州西岸のヤマ

メ域の他の河川，球磨川などにグループ Eの

HapE1が散在的に見られる．しかし朱点が無いこ

とが多い（岩槻ほか，2019；Iwatsuki et al., 2019）．

一方従来アマゴ域とされてきた中央構造線の

静岡県天竜川の東側の大井川，富士川や神奈川県

西部の朱点が有るアマゴは，上述したようにグ

ループ Cである（図 2F，未発表データ）．更に中

国地方の瀬戸内海流入河川のアマゴ域では山口

県，広島県，岡山県，兵庫県でもこの真のアマゴ

グループ Eはあまり見られず，四国でも多くな

い（Iwatsuki et al., 2019；未発表データ）．今後中

国地方・四国は更に詳しい調査が必要である判断

され，在来と判断される水域からグループ Eが

殆ど見られなかった．

グループ F　琵琶湖のビワマスである．琵琶湖

以外では本亜種は報告されていない．しかし，戦

前に本州の長野県の木崎湖と栃木県中禅寺湖にビ

ワマスが放流され，それぞれ木崎マス，ホンマス

と呼ばれているが，正式な標準和名ではない．木

崎湖には現在の琵琶湖に見られないグループ Fの

ハプロタイプが発見されている（未発表データ）．

HapA3はタイワンマスとも同じハプロタイプで，

この遺伝系統からビワマスは 7塩基以上置換した

のがビワマスの系統である．中心のグループ A

の HapA3は広く本州の日本海側の沿岸に広く分

布している．この HapA3はアマゴ域とされてき

た太平洋側の河川からは見つかっていない．

各グループの生物学的特性

グループ Aはサクラマス類似種群の中で最も

原始的なグループと考えられ，中心のグループ A

から放散的に 5つのグループが日本列島で分化・

分散したと推測される（図 1）．グループ Aはお

互い 1塩基違いの 3つのハプロタイプ HapA1, 

HapA2, HapA3でループ状となって繋がる（図 1；

Iwatsuki et al., 2019）．このような中心でループに

なる魚類はあまり例が無いようだ．

グループ Aの HapA1は北西太平洋全体に分布

し，HapA1の他のハプロタイプである HapA2と

HapA3は現在朝鮮半島やロシアの大陸側ではみ

られないことから，日本列島の西南地方で分化し

た固有な系統であると判断される．またグループ

Aの色彩的特徴としては，総じて本州の西南日本

（陸封の強い地域）では源流部で見つかる個体は

グループ Aの HapA1，HapA2, HapA3であり，特

に単一のハプロタイプのみが見つかる谷でみると

パーマークの丸いものが多いようだ（図 2A–B）．

北陸や東北地方以北や大陸側のサクラマスはグ

ループ Bとの交雑が進んできたのか，下記でも

述べるが長楕円のパーマークが多い（図 2C–D）．

HapA1の分布範囲は現在のサクラマス（ヤマ

メ）と同じで北西太平洋域にわたり一番広い分布

範囲を持つが，散在的である．HapA2は，中央

構造線とフォッサマグナがある関東より西側の西

南日本全体に分布し，東北地方には分布しない．

分布しない理由は東北地方の形成過程にあったの

ではないかと下記の点から判断される（下記後

述）．
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日本列島に最初に進出した地域は，北方の北

海道や東北地方でははなく，朝鮮半島東側とロシ

アの大陸側に沿って氷河期に南下して西南日本の

九州地方であった可能性が高いかも知れない．サ

クラマス類似種群はなんとなく北海道や東北地方

から南下してきたイメージがあるが，それは間

違っていた可能性がある．

最近あった 2011年の東日本大震災の後，東北

地方の断層の把握や地質調査のために日本列島の

形成を把握するため大規模なボーリング調査等が

行われ，過去の調査結果を含めて詳細な東北地方

の形成過程が判明した（原子力発電環境整備機構，

2017）．東北地方や北海道南部は約 150万年前で

は火山列島の多島海であり陸地がなく，棲息可能

な河川がなかったと推察される．つまり陸地が

あった西南日本全体にハプロタイプ HapA1や

HapA2が最初に進出可能だったのは既に陸地で

あったフォッサマグナよりも西側の西南日本のみ

であったと判断されるからである．

更に東北地方が形成されてくる 100万年前以

降には氷河期と間氷河期を 10万年毎に繰り返し

てきたことが最近の詳しい調査から判明している

（Abe-Ouchi et al., 2013）．また，Crête-Lafrenière et 

al. (2012)は全世界のサケ科魚類の属や種の分化

年代を多数の遺伝領域を用いて解析して推定し

た．ヤマメとアマゴが分かれたのは 129万年前頃

と推定している．これは実際には今回判明した朱

点が有るグループのグループ Eを分析したのか，

グループ Cやグループ Aを分析したのかで変わ

る．150万年前から東北地方の隆起がようやく始

まっているので，まだ東北地方は火山島の多島海

（原子力発電環境整備機構，2017）であり，サク

ラマスの生息は難しい時代であったろう．上記か

ら 80万年ぐらい経った 70万年前になってようや

く関東のフォッサマグナのあたりと東北地方が陸

続きとなった（原子力発電環境整備機構，2017）．

従ってこの時日本列島は現在の姿に近くなったも

のと思われる．

今回の 6つの遺伝系統の分布特性，最近の東

北地方の地質学的な形成過程の緻密なボーリング

調査情報（原子力発電環境整備機構，2017），全

世界のサケ科魚類の系統類縁関係や分化年代の研

究（Crête-Lafrenière et al., 2012），及び過去 200万

年の間の地球の氷河期のかなりの正確な情報など

から検討すると，サクラマス類似種群の日本列島

への最初の進出は西南日本ではないかとする見方

が強く示唆され，今後遺伝学的な検証が必要であ

る．

グループ Bは大島（1957）のヤマメ（サクラ

マス）域の分布を示す範囲と基本的に一致し，分

布範囲が広い遺伝グループでもある．グループ A

の HapA1と出現範囲は同じであり，グループ B

の HapB1より放散・分化した新しいハプロタイ

プは広い分布範囲内の各地に分布が内包される．

日本の北陸地方以北では降海型が多い．HapB1

は現在の朝鮮半島と北海道以北のサハリン当たり

にも同じハプロタイプがみられるので，東北形成

後の東北地方の HapB1はどちらからの起源の系

統なのか興味深い．

グループ Cはグループ Aの HapA2と同じ分布

範囲に出現する．このグループは HapA2（Hap2；

グループ Aの上述参照）が棲息する西南日本全

体の各地に HapA2が進出した後，その後各地の

水系で HapA2から更に分化したものである（図

1）．従ってグループ Cの各ハプロタイプはグルー

プ Aの HapA2と同じ生物学的特性があり，朱点

が有ったり，無かったりする．西南日本の関東よ

り西側，フォッサマグナを含む西側周辺と中央構

造線の南北周辺でみられる．グループ Aの

HapA2を起源として，西南日本の各地方や各地

方の河川毎に固有性の強いハプロタイプに分化し

たようである．従って外側末端のハプロタイプは

その河川やその地域に固有性の個体群である．つ

まり従来ミトコンドリアだけでは在来判定が困難

であったが全国の遺伝情報の概観から在来判定が

可能である．たとえ他のグループや他のハプロタ

イプと交雑したとしても，ミトコンドリアは母系

遺伝であり新しく進化した母系のハプロタイプは

その水域で必ず残る可能性が高いので地域の固有

性をこのミトコンドリアのハプロタイプから確認

出来る．他との交雑の状態はミトコンドリアの別

の領域や核 DNAの情報を含めて検討が必要であ
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る．つまり固有な末端のミトコンドリアのハプロ

タイプから在来系統が容易に判定可能で，在来個

体群の地域の生息地水系の特定が出来そうだ．

グループ Dは HapA3から HapD1に 1塩基の

変異の後に九州一円に放散して広がったものであ

り，九州の各地域で分化した遺伝グループである．

九州だけで見つかっている遺伝グループである．

従来の九州のマダラやエノハと呼ばれてきたもの

が含まれている（岩槻ほか，2018, 2019）．しかし

九州にはビワマスのグループ Fを除くグループ A

からグループ Eの 5グループの全てが棲息する．

グループ Eは真のアマゴの遺伝系統グループ

で，いつも基本，赤点（朱点）が有る．所謂，真

のアマゴである．グループAのHapA1からグルー

プ Eの HapE1の間に番号の無い小さい丸がある

（図 1）．これは生物の進化過程を連なる鎖として

見た時に，連続性が欠けた部分（間隙）を指す．

祖先群と子孫群の間にいるはずであろう進化の中

間期にあたる遺伝タイプのハプロタイプが見つ

かっていない状況を示す．これをミッシングリン

クといい，見つかっていない 1塩基ずつ異なる 2

つのハプロタイプがあることを意味する．絶滅し

てしまったか，発見出来ないかである．今後ミッ

シングリンクが今なお何処かにいる可能性も有

り，調査が必要である．このグループ Eの HapE1

のハプロタイプから分化して放散・分化した末端

のハプロタイプはいつも朱点が有る．

グループ Cやグループ Dと同じく，末端のハ

プロタイプはグループ Eの中心である HapE1か

ら 1塩基違いでもその川固有の在来系統が見られ

た．例えば HapE5は奈良県熊野川水系前鬼川の

在来固有個体群である（図 1）．

朱点の大きさと数は，当然のことながら真の

アマゴグループ Eは他のグループ Aやグループ

Cの朱点と較べて大きくて，数も多いことが多い

ように見受けるが，グループ Aやグループ Cが

同所的にみられる谷や支流では明確でない．これ

らの散在する朱点の出方やパーマークの違いでグ

ループやハプロタイプが異なり，区別出来たりす

ると今後研究が容易になる．これらは重要な検討

課題である．一つ特徴的パーマークを持つもので

気づいた点は，四国南部の在来河川に多いパー

マークの中心が中抜けして白くなっているアマゴ

がいる谷がある．それらは 1ハプロタイプのみ見

られる谷で多く，グループCであった（未発表デー

タ）．

グループ Fのビワマスは，グループ Dと同じ

く Hap A3から 7塩基違いで派生・分化したグルー

プで，琵琶湖において独自の進化を遂げたものと

思われる．HapA3は本州の日本海でもっとも卓

越した遺伝グループであり，HapA3はアマゴ域

の太平洋岸や瀬戸内海に流入する河川では見られ

ない．このことから日本海側から琵琶湖北部の河

川において，河川争奪によって琵琶湖流入河川に

進出し，琵琶湖内で独自の進化した可能性が高い

と思われる．しかし，現在グループ Fの HapF1

の起源のハプロタイプと考えられるグループ A

の HapA3は琵琶湖流入河川から発見されてもい

いはずだが，現在の所見つかっていない．更に調

査が必要である．

なおグループ A–Eまでの全てグループが見ら

れる河川の水系は，九州の筑後川と大分川のみで

ある（Iwatsuki et al., 2019；岩槻ほか，2019；未

発表データ）．しかし，上述の各水系の個別の支

流でみると，各グループの A–Eが全て含まれる

わけではなく，全てのグループが含まれる谷や支

流は殆ど無いようだ．支流でも多くて 5グループ

の内の 2グループからなることが多く，またハプ

ロタイプは 2–3のタイプがみられることが多い．

グループが混在している場合の谷や支流の場合の

色彩や遺伝学的特徴の検討については注意が必要

である．どのような事が形態や色彩に変化が起

こっているのか検討すべき重要課題を含み興味深

い．

最後に各遺伝グループは上述したように生息

域で偏りがある．北西太平洋の大陸側ではグルー

プ Bとグループ Aの A1のみであり，日本列島

の関東以北はグループ Bとグループ Aの A1と

A3である．琵琶湖のグループ Fのビワマスを除

いて西南日本では圧倒的にグループ Aの A2が多

く，西南日本で解析した個体数の約 30%を超え

る．次に同じかやや少ないグループ Cが約 30%
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弱である．真のアマゴのグループ Eは 20%を超

えるぐらいである．従って西南日本では朱点が有

るアマゴは，西南日本の出現頻度からするとグ

ループ Cの方が多い．残りのグループ Dは九州

にのみ見られて約 10%弱であり，異なるハプロ

タイプ数は水系毎に異なり，他グループより多い

傾向がある．最後に九州のヤマメ域から日本海の

山陰から新潟にかけてグループ Bとして残り同

じく 10%弱位である．西南日本ではグループ A

の A2とグループ Cが多く 60%を超える．上述

のように各地域で各グループの出現割合は明らか

に偏りがあり，地理的遺伝系統と強く関係してい

ると判断される．

在来固有性個体群と地域固有性個体群の判断

今回の解析結果から各グループのネットワー

クの中心から 2塩基違う外側末端のハプロタイプ

は，日本の中でその河川固有，あるいはその谷の

み見られる固有な遺伝系統であることが多かった

（在来固有性個体群）．1塩基違いはその地域の隣

接する河川にみられることが多い（地域固有性個

体群）．つまり，各グループ（A–E）の中心のハ

プロタイプ HapB1，HapD1，HapE1から何塩基離

れているのか見ていくと判断がわかりやすい．グ

ループ Cのみグループ Cに中心がないが，グルー

プ Cの中心はグループ Aの HapA2としてみても

らいたい．

グループ Aから放散した各グループの中心か

ら更に放散した外側末端のハプロタイプは，地域

の固有な河川の遺伝系統であり，在来個体群であ

る．例えば，グループ Aの中心のネットワーク

の HapA2は関東のフォッサマグナ周辺の西側（西

南日本）なら何処でも見つかるが，グループ C

の HapC4は，日本では天竜川水系気田川や諏訪

湖流入河川の天竜川固有のハプロタイプである．

グループ Dの外側末端の HapD7は日本最南限個

体群の宮崎県福島川の井堰の上のたった 2 km弱

のみの水域から知られる．つまり，末端のハプロ

タイプであればサクラマス類似種群の在来判定が

可能であり，それらの個体群の保全対策が立てら

れる．すなわち 1塩基違いの置換のハプロタイプ

は，隣接する周辺の水系の地域固有性のハプロタ

イプで有ることが多く地域固有性個体群である．

2塩基違うとその支流や谷の在来固有性個体群で

あることが多い．しかし逆にグループ Aの A2は

西南日本の各地で広く見られることから，在来判

定はミトコンドリアの D-loopや核 DNAの別領域

まで調べないと在来判定ができないケースもある

ので注意が必要である．これらの基本情報が揃う

と今後の在来個体群の判断や，増殖 ･保全の対策

に役立てられると強く示唆される．

6つの遺伝グループ

サクラマス類似種群の 4亜種は，実は 4亜種

より多い 6つの異なる遺伝グループがあり，4亜

種は独立した単系統として形成した亜種ではな

かった事になる．しかしお互い排除するような強

固なグループでもなく，歴史の過程で偶然その谷

で共存しないといけないような状況になったもの

と判断される．ランダムな交雑や戻し交雑的なこ

とも歴史の中で起こったと思われ，彼らの歴史過

程で偶然に生き残った 6つのグループであると考

えている．しかし日本列島の形成の中で地域の遺

伝系統はある程度限定し，特徴的な系統が生き

残ってきた実態があると認識している（図 1）．

また朱点が有ればアマゴ，無ければヤマメと

いうような単純に分化・進化してきたわけでもな

い．中心部のグループ Aの 3つのハプロタイプ

がサクラマス類似種群の起源となり，大きく 6つ

のグループに分かれて分化したものが生き残った

とも言える．その意味では脈々と日本列島の中で

ミッシングリンクの系統も少なく，各ハプロタイ

プは 1塩基で繋がって絶滅せず各地で生き残って

きたのではないかと思わせる（図 1）．大島（1957）

から 60年以上経っているので朱点の有無だけで

アマゴ・ヤマメと区別することは単純でわかりや

すいが，彼らの進化の歴史が垣間見え始めたので

その遺伝学的事実を尊重して過去の視点から脱却

すべきかも知れない．

ところで 6グループの系統があるからと言っ

て 6亜種になるかと言えば形態や色彩から 6グ

ループが明確に区別出来なければ動物命名規約上
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亜種は認められない．朱点が有ればアマゴ，無け

ればヤマメは確かにわかりやすいが，この認識で

は科学的にサクラマス類似種群を正確に認知して

議論が出来ないことになる．

そこでこれらの 6つの遺伝グループを正確に

認識することは，今後の増殖目的の移植や放流，

あるいは保全において極めて重要な生物学的基礎

的知見である．正確性を有する議論が必要なとき

には以下の遺伝系統グループの名前を使って議論

する方が科学的な議論となる．そこでグループ A

は，吉安克彦氏が提唱したサクラマス類似種群の

創期種（吉安，2014）として使った名前を少し改

変して使用を提言する．吉安（2014）はサツキマ

スを幾つかの理由と名前の先取性からヤマトマス

とすべきとした．しかし朱点を持つグループは 3

つも確認された（Iwatsuki et al., 2019）．いつも朱

点が有るグループ Eと朱点が有ったり，無かっ

たりするグループがグループ Aとグループ Cの

3つである．そこでグループ Aを「創期ヤマトマ

ス」，グループ Cの系統は「ヤマトマス」，グルー

プ Dは「九州ヤマメ」を提唱したい．他のグルー

プは従来の名前を使う．グループ Bはサクラマ

ス（ヤマメ），グループ Eはサツキマス（アマゴ），

およびグループ Fはビワマスを使うのが良いで

あろう．

この 6つの遺伝グループは，日本列島の形成

の過程で分化年代や定着範囲の時期が違うのであ

ろう．従って，各地方の各河川の谷や支流は，過

去の河川の地史学的な過程で，グループ Aしか

進出しなかったり，グループ Aが先に進出して，

その後グループ Bが進出して，2グループ混合の

谷だったり，5グループの進出を許した九州の筑

後川だったりする．様々の組み合わせがあるのだ

ろうが，概ねの組み合わせは地域で四国南部では

グループ Cのみが多かったり，四国北部ではグ

ループ Aが多かったりして，特定のグループが

その地域に限定していることが多く，水系毎や近

隣河川で特徴が一致するように思える．地域や水

系の在来遺伝情報を更に蓄積すれば正確な在来

マップによりかなり地域性も正確に見渡せるもの

と思われる．

2亜種（アマゴ・ヤマメ）の分類学的扱い

ヤマメ分布域で見つかった朱点の有る個体を

どのように扱うのか，逆にアマゴ域における朱点

の無い個体をどう扱うのかという重要な問題があ

る．今後研究や同定に関してとても重要な点であ

る．一般的に遺伝系統まで論じないのであれば従

来通り朱点が有ればアマゴ，無ければヤマメと同

定して差し支えない．しかし科学的に在来判定や，

サクラマス類似種群の個体群の全国的な位置付け

を認識して保全を考えている場合，上述した 6グ

ループの遺伝系統を調べて，各グループ（A–F）

を認識した上で議論をするべきだろう．

更に各グループの構成やハプロタイプ数，水

系毎やゾーン毎（井堰や滝などの移動可能な水域

内毎）の違いを認識することも重要である．核

DNAも調べ，それらの水系毎やゾーン毎の集団

遺伝学的構造の正確な交雑実態を明らかして，保

全を進めることが出来れば理想である（中村・飯

田，2008）．なお，それら水域の過去の移植放流

された放流の実態や放流された系統の起源も調べ

ておく必要がある．放流物がどのグループに属し，

概ね何処の系統のものであるか，何処から持ち込

まれた種苗なのかも知っておく必要があろう．そ

れらの事実より科学的な保全の対策も変わる．

今回の結果の報告は漁協の過去の放流実績，河

川の環境（滝，人工井堰等，伏流水等），自主放

流の噂等から考慮して在来個体群であるところの

みの解析結果である．従って，人的影響をできる

だけ排除したので，今回の結果は最源流の個体群

の採集にバイアスがかかっていることは否めない

（Iwatsuki et al., 2019）．従って各地の調査した地

点の下流部の状況の概観が把握出来ていないかも

しれない．実際放流域で採集した個体を分析した

らその地域の水系の固有ハプロタイプが見つかっ

たことがある（未発表データ）．しかし北西太平

洋における大きなサクラマス類似種群の地理的遺

伝系統の概観の把握は出来ているのではないかと

判断している．

上記を理解した上で，また今までの予備調査

を考えると各地域の特徴的実態や放流アマゴ種苗

の起源には傾向があった．ヤマメ域とされるとこ
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ろはグループ B（ヤマメ）の本来の生息ハプロタ

イプが主流だが，ヤマメ域で朱点がある場合は九

州を除いて他の地域では多くの場合グループ E

のアマゴ種苗の放流が関係していることが多いと

判断している．予備調査（四国，山陰側，中国地

方瀬戸内海側，近畿地方）でみると特に放流され

たアマゴ種苗の起源はグループ Eの HapE6が多

くみられた（Iwatsuki et al., 2019；未発表データ）．

それらの養殖業者の仕入れ先を突き止めていく

と，岐阜県の長良川産が多かった．実際この系統

は，長良川，木曽川，天竜川の在来水系や遡上サ

ツキマスから見つかっている（Iwatsuki et al., 

2019；未発表データ）．

ヤマメ域では過去放流がないと判断される谷

で朱点や微妙な朱点がみられ，解析してグループ

C（ヤマトマス）の新しいハプロタイプが発見さ

れると在来の貴重な個体群である可能性が高い．

グループ A（創期ヤマトマス）でも在来の可能性

が高い．

逆にアマゴ域とされる東海地方を除く本州太

平洋岸である瀬戸内海流入河川，四国南部，紀伊

半島では，在来と判断される谷や支流で朱点の殆

ど無いもの，朱点が無いものがみられたらグルー

プ C（ヤマトマス）か，グループ A（創期ヤマト

マス）であった（Iwatsuki et al., 2019；未発表デー

タ）．特に瀬戸内海に注ぐ河川では，グループE（ア

マゴ）があまりみられなかったので，上流域の最

源流にはヤマメみたいなアマゴが多く，それらの

殆どがグループ C（ヤマトマス）であった（Iwatsuki 

et al., 2019；未発表データ）．瀬戸内海側に注ぐ河

川と四国南部の太平洋に注ぐ河川は，もう少し丁

寧な調査が必要と考えている．

上述したようにアマゴ域でも天竜川より東側

の地域の静岡県大井川，富士川，伊豆半島の河川

や神奈川県酒匂川と相模川は，同じハプロタイプ

で朱点が出たり，出なかったりする．大部分の河

川はグループ C（ヤマトマス）かグループ A（創

期ヤマトマス）であった．伊豆半島では例外的に

グループ E（アマゴ）の生息する河川があったが，

伊豆半島の他の河川の多くはグループ C（ヤマト

マス）であった（Iwatsuki et al., 2019；未発表デー

タ）．今後アマゴとヤマメの境界領域の詳しい調

査が望まれる．

ヤマメ域とされる九州地方は要注意である．在

来と判断される谷から朱点が無くてもグループ E

（アマゴ）が筑後川から見つかっている（Iwatsuki 

et al., 2019；岩槻ほか，2019；未発表データ）．ヤ

マメ域とされてきた筑後川には，日本列島におけ

る真のアマゴのグループ E（アマゴ）の出発点で

ある放散の中心のグループ Eの HapE1（朱点が

無い）が多く見つかっている．更に上述の朱点が

有る個体のグループ A（創期ヤマトマス）やグルー

プ C（ヤマトマス）も生息する．それらは筑後川

の谷や支流毎に，同じハプロタイプでも朱点が

有ったり，無かったりした（Iwatsuki et al., 2019；

岩槻ほか，2019）．下流部で朱点が無いものが多く，

筑後川の上流側では朱点が有る個体が多いように

見受けた．これらの事実から下流部のグループ

E1の個体群が日本のアマゴの祖先の起源の可能

性があるという仮説を立てた．真のアマゴグルー

プの HapE1で朱点が無い原始的なタイプが今な

お筑後川の下流域の谷の上流で生残しているので

はないかと考えられた．今後検証されるべき課題

である．更に筑後川はグループ B（ヤマメ）とグ

ループ D（九州ヤマメ）も見られる（Iwatsuki et 

al., 2019；岩槻ほか，2019；未発表データ）．

種苗放流後の遺伝系統の変遷

日本最南限個体群の宮崎県福島川の生息地の

下流部で不幸にもその年の水温が高かったため，

1度だけ種苗が移植放流されたことがあった

（Iwatsuki et al., 2019）．厳密な核 DNAによる交雑

実態の調査は実施してないが，放流物のミトコン

ドリアのハプロタイプは，1年後ではまだ見られ

たが，2年後，3年後には全く放流物のハプロタ

イプは，幸運というか確認出来なかった．在来系

統と放流物の交雑はあまり成功しなかった可能性

を思わせる（Iwatsuki et al., 2019）．

またヤマメ域の筑後川の玖珠地区の平家川で

は昔からアマゴが生息することで知られる（岩槻

ほか，2019）．地元の養殖業者が養殖したヤマメ

を漁協の義務放流として毎年平家川に放流してき
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た．しかし平家川のアマゴは従来通りであり，な

ぜかヤマメが見られる谷にならないと言われてい

た．意外と在来個体群と交雑していない可能もあ

ると感じた．放流の影響を時間経過とともに遺伝

学的に追跡した研究の例はあまりない．今後検証

すべき重要な課題である．

今後の課題

各地域の全ての河川で詳細な情報が明らかに

なり，全国規模でのネットワークから詳細な在来

情報が蓄積されると科学的情報に基づく保全の対

策が立てられやすい．全国各地の多くの地域の遺

伝系統を調査し，緻密な河川毎，支流毎の遺伝情

報を明らかにしてそれらが蓄積されると河川毎の

詳細な在来個体群マップが可能である．さらに過

去放流されてきた遺伝系統も把握しておくと，各

漁協での増殖や保全の対策が科学的根拠に基づい

て緻密な対策が立てられるようになる．つまり土

台の科学的な基本遺伝情報が得られる．今回得ら

れたサクラマス類似種群の 6グループの事実から

更なる詳細なハプロタイプネットワークの全国規

模の情報が集積されると今後のサクラマス類似種

群の増殖・保全対策に必要な地理的遺伝系統の研

究に弾みがつくことに期待したい．今後科学的な

視点に立てられるよう，全国規模の情報が集積さ

れ，増殖・保全対策が立てられることに期待する．

一方，科学的な基礎研究ではなく，社会的背

景の問題がある．今までの内水面行政の内側から

の実態をみてきた第 5著者の川嶋の見方がある．

全国的に遊漁者数の大幅な減少が続いているが，

渓流魚については増加との認識がある．しかし，

この増加は特定区などの河川の釣り堀的利用であ

り，従来の渓流釣りのイメージとは違ってきてい

る．魚種別内訳ではアユの遊漁者数が最も減少し

ている．その原因として天然遡上の減少や放流魚

の定着が悪くて釣れないことや，釣具が高価であ

ることなどが挙げられている（中村，2019）．遊

漁者数全体を増加させるには今までのアユ漁場で

ある河川の中下流域をアユから渓流魚に変更する

などや，海釣りの遊漁者の海面から内水面へのト

レンドの推進をしなければならない．国民側にた

てば海面は遊漁料はいらないが，内水面は遊漁料

が必要である．この当たりの日本の過去の経緯や

国際的な各国の遊漁の実態は国民に十分知られて

いない．今後共存と保全のためには議論すべき重

要な点である．

また，川嶋は内水面漁協もある意味ではサー

ビス業であるとの意見である．近年では遊漁者

ニーズに合わせた内水面漁協による漁場管理の必

要があると言われる．その視点に立つと内水面漁

協も対応が変わらなければならないであろう．渓

流魚を釣る遊漁証が高くなった現在，親が子供に

釣りにでも行って遊んできなさいと簡単に言えな

い状況になっている．ただし考慮している漁協も

あることは一応ここで述べておく．

一方，大人も各地に行って釣りをしたいと思っ

ているが，あちこちの遊漁証の年券も沢山は買え

ない．自然とのふれあいが子供時代になければ，

自然を大事にしないし，その子供達は大人になっ

ても釣りや自然とのふれあいで川に遊びにも来な

いことは自明である．現在のニーズに沿いながら

科学的な情報に基づき内水面漁協も色々対応せね

ばならない時代にあると思われる．

更に，資源管理手法の一つとして，最近では

ゾーニング管理が国の方針として推奨されている

（中村・飯田，2008）．各内水面漁協の事情や河川

の環境的特徴は異なるが，近隣の内水面漁協間で

叡智を出しあってほしい．日本列島の私たちと同

じ同居人であるサクラマス類似種群の在来個体群

を明らかにして，在来個体群を大事にしてもらい

たいと強く願う．
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