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論 文 内 容 要 旨
Chapter1.Generahntrod覗ction.Significanceoftbegeneticmonitor隻ng

hlthepresentthesis,thecomparativegeneticmonitoringofthestockenhancement

programoftwocloselyrelatednatfishspeciesofthe£amilyPleuronectidae,therare

barfinflounder,陀7卵 ρθ7初05θrゴ,``matsukawa,,inJapanese,andspottedhalibut,π

vαr∫θgα魏5,``hoshigarei"inJapanese,isintroduced.Bar且 【1flounderhasbeenreportedto

bedistributedthroughthenorthempartofJapan,HokkaidoandNorthemHonshu,both

Paci行candJapImSeasides,aswellasalongtheTatarstrait,theSouthemO㎞otskSea

andtheKurilIsIands;however,intherecentdaysithasbeenmainlycaughtalongthe

eastcoastofHokkaido.Ba㎡inflounderfisherlessituationhasbeenrecentlydeclaredto

behighlycritical,astheamountofnaturalresourceshasbeendrasticallyreducedsinceロ
1975.Ontheotherhand,spottedhalibutisdlstributedalongJapan,丘omnorthHonshu

southward,PetertheGreatBay,theKoreanPeninsula,theYellowSea,theGulfofPo-

Haiand.theEastChinaSea.However,atthepresenttimespottedhalibutfisheries

situationisratherunstable,beingitscatchesconsiderablydecreasedsince1980toless

dlanseve血tonsbyyear.Bothspecieshavespecia互characteristics,asfbrexample」 語st

growthhlcoldwaterandhighmeatquality,whichtogetherwithitsrecentscarcenessand

itsconsequenthighmarket加cemadethemideal錠 迂getspecies飴rsea飴 ㎜inginJa卿.

Inl987,JASFA-Akkeshistation,locatedintheeastcoastofHokkaido,startedthestock

enhancementprogramofba㎡inflounder,sincethenaboutonemilliollandahalf

hatchery-rearedjuvenileshavebeenrβ1easedintotheIlaturalwateratseverallocations

throughHokkaido.Besides,thestockenhancementprogramofspottedhalibutstartedon

1993,inFu㎞shimapref巳cture,sincethenabout400.000juvenilesandadultshavebeen

released㎞tothegea.

However,eventhoughtheaimofsupportivebreedingistoincreasetheamountof

resourcesinthewild,meaningthetotalpopulationsize,throughbreedingpartofthe

nativepopulationinacaptiveenv廿o㎜ent,止isprocessalsoimpliesthereductionofthe

geneticvariabilityeveninfirstgenerationoff忌pring,duetothesma11geneticcontribution

ofjustafewbreeders.Therefbre,三fthelevelofgeneticvariatiollofthereleasedstockis

reduced,thesuccessofthestockenhancementprogramcouldbefailed,andevenmore

theintegrityand血tureofthewildstockcouldbethreatenthroughlntrogressive

hybridizationofhatcheryreleases脚ithindigenouspopulations.
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Consequently,inthepresentstudy,geneticmonitoringofbarfinflounderand

spottedhalibutstockenhancementprogramsisproposedanddevelopedasaessential

measuretocarryoutaresponsiblesupportivebreeding,whichincludes:

●

●

●

●

●

Geneticevaluationofthewildpopulations

Geneticevaluationofthehatchery-offspringtobereleasedandtherecaptured

stocks

Assessmentofthegeneticdivergencebetweenwildandhatchery

Estimationofthefactorscausingthegeneticdivergencebetweenwildand

hatcherythroughpedigreetracinganalysis

Chapter-2.DevelopmentofmicrosatelliteDIｮTAmarkersasatoolforthe

monitoringstudy

Inordertocarryoutthegeneticevaluationofbothspecies,atotalofseventeen

microsatelliteDNAmarkers,eightfrombarfinflounderandninefromspottedhalibut,

weredeveloped(Table1).Thenumberofallelesperlocusrangedfrom2to33inbarfin

flounder,andfrom2to21inspottedhalibut.ExpectedheterozygositiesrangedfromO.57

tbO.98inba㎡inflo!mdeらand丘omO.42toO.91inspottedhalibut.Nodeviati6ns丘om

Hardy-Weinbergequilibriumwereobservedinanyoftheprimersets,orwhencross-

amplifyingbetweenthese'twospecies.Therefore,thelocicoveredawiderangeof

geneticpolymorphism,demonstratingtheirusefulnessforpopulationanalysis,kinship

evaluation,andstockenhancementmonitoring.However,thelociVmo17andVva8

exhibiteddeviations丘omtheMendelian.modeofinheritanceandthelocipair隔 ∂2-

Vmo6showedsignificantlinkage,thereforetheselocishouldbeusedcarefully.

Chapter3.Evaluationoft血egeneticvari3bi胱yinthewildpopulationof

barfinflounder

Intherecentyears,barfinflounder'scaptureshavebeenveryscarce,aswell,its

distributionhasbeenrestrictedtotheeastcoastofHokkaido,thereforetheavailabilityof

onlyonepopulationcollected丘omAkkeshipe㎜i賃edjusttoexamine血egenetic
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conditionof止isspeciesinthewild.MicrosatelliteDNAmarkers(msDNA)andthe

controlregionofthemitochondrialDNA(mtDNA)wereusedforthegeneticevaluation.

Asaresult,surprisingly,eventhoughbarfinflounderisconsideredtobearare

species,itslevelofgeneticvariationinferredfrommsDNAandmtDNAshowed

comparablelevelstospecieswithhighabundance(He=0.86,A=16.7,h=0.922)(Table2).

Consequently,barfinflounder'seastHokkaidopopulationseemstobeofremnantnature

stillshowingalargepoolofalleles,thusitsconservationmanagementisofspecialneed

inordertomaintainthisreservoirofgeneticdiversityinthewild.However,the

occurrenceofrareallelesobservedatthemsDNAandtheabsenceoflowfrequency

haplotypesatthemtDNAcouldreflecttherecentcensuspopulationsizedecline.

Chapter4.Evaluationofthegeneticvariabilityandstructureinthewild

populationofspottedhalibut

Inthecaseofspottedhalibut,thepopulationcensussizeisalsolowsinceitscaptures

havebeenalsogreatlydiminished,however,duetoitswidedistributionalongthe

JapanesePacificcoast,andaroundKyushu,itsgeneticpopulationstructurecouldbe

evaluated.Forthat,samplesfromIwate,Fukushima,EhimeandNagasakiwereanalysed.

MsDNAandmtDNAmarkerswereusedforthegeneticevaluation.

Thelevelofgeneticvariabilitywassimilarinallfourlocations,althoughalways

lowerinNagasaki.Averageallelerichnessrangedfrom7.7to10.2,averageeffective

numbersofallelesranged丘om4.5to5.4,andexpectedaverageheterozygositiesranged

丘omO.71toO.77.Nodeviations丘omHardy-Wbinbergexpectationswereobservedover

allloci(Table3).Theeffectivenumberofalleleswasabout50%oftheallelerichnessin

allthecases,indicatingahighoccurrenceofrarealleles.Ontheotherhand,lowlevelsof

haplotypeandnucleotidediversitieswereobservedatIwateandFukushima,h=0.60and

O。62andπ=0,001a血dO.002,respectively,andveτyIowlevelsofhaplotypeand

nucleotidediversitieswereobservedatEhimeandNagasaki,h=0.19andQ.19and

n=0.0003andO.0003,respectively(Table4).Concluding,onaverage,highgenetic

variability(He=0.75,A=10)wasinferredfrommsDNA,althoughnotashighasinbarfin

flounder,butcomparabletootherspecieswithlargepopulationcensussize,likethe

Japaneseflounder,andtheplaice(Table2).Incontrast,lowlevelofgeneticvariationwas
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infbrred丘omthemtDNA(乃=0.421,π=0.001),comparabletotheendangeredayu(T自ble

2).Thisfhct,togetherwiththeoccurrenceofhighnumberofrareallelesatthemsDNA,

reflectedtherecentpopulationcensussizedecline.Hence,spottedhalibut'sclassification

asrarespeciesisrecommended.

Thegeneticpopulationstructureanalysisrevealedtheexistenceoftwogroups,

NorthandSouthlocations,differentiationwhichwasslightlyinferredfromthemsDNA

FsTtest(Table5),andhighlysupportedbythemtDNAFsTtest,togetherwithNeighbour-

Joiningdendrogrambasedonnetnucleotidediversity,andthestatisticalparsimony

haplotypenetwork(TablesandFigure1).Thesefactssuggestedthatthedesignationof

twospecificManagementUnits(NorthandSouth)isneededintheconservationprogram

andfuturestockenhancementactivitiesofspottedhalibut.

Chapter5.:Estimationof1恥(e脆ctivepopulationsize)inba面n皿omder

recapturedstockbypedigreeanalysis

Thegeneticdivergenceofthe`%entativerecaptured,,stock(collectedf沁mAkkeshia血d

Kushirofishmarkets),丘omthecorrespondinghatcherybroodstock(usedtoproducethe

hatcheryjuvenilesreleasedinAkkeshibay),andtheoriginalwildstock,wasevaluatedin

ordertoestimatetheeffectivenessofthestockenhancementprogram.The"tentative

recaptured"stockwasthefishcaptured丘omthesea,butwhoseorigin,whetherwildor

recaptured,wasunknowntillphysicalandgenetictagswereexamined."Tentative

recaptured"stocks(AkkeshiandKushiro),hatcherybroodstock,andwildstock,

significantlydivergedamongthembasedontheFsTtesttogetherwithNeighbour-Joining

dendrogrambasedonReynolds'sgeneticdistance(Table6andFigure2).Next,"real

recaptured"individualswereidentifiedthroughpedigreetracing.Nowildindividuals

werefound.TheNeofthe"realrecaptured"stockwasestimatedas16.6.Thefactors

affectingtothelowNeandhighdivergencebetweentherecapturedstockandits

correspondingbroodstockwereidentifiedtobeofhatcheryorigin,likethelargevariance

infamilysizeofthereleasedhatcheryjuvenilesandthelownumberofcontributing

parents,sincethefamilysurvivabilityofthereleasedstockinthewildwasratherhigh.
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Chapter6.Estim馳tionofハ 偽(ef6ect量vepopul3tionsize)inspottedba且ibut

recapturedstockbypedigreeanalysis

Similarly,thesameprocedureperformedinbarfinflounderwascarriedoutinthe

evaluationofspottedhalibut's"tentativerecaptured"stock.The"tentativerecaptured"

stock,capturedattwodifferenttimes(2002and2003-04,fromMiyakobayandMiyako

fishmarket,respectively)divergedsignificantlyfromthewildcaptivebroodstockusedto

producethehatcheryjuvenilesreleasedinMiyakobay(Table7andFigure3)."Real

recaptured"stockwasalsoidentifiedusingpedigreetracing.Neofthe"realrecaptured"

stockwasestimatedas7.7.ThefactorsaffectingtothelowNeandhighdivergence

betweentherecapturedstockanditscorrespondingbroodstockwerealsosuggestedtobe

ofhatcheryorigin,likethelargevarianceinfamilysizeofthereleasedhatcheryjuveniles

andthelownumberofcontributingparents,sincethefamilysurvivabilitybetweenboth

recapturedgroupswasfairlyhigh.

Cbapter7.Condusionsandrecommendationsabo樋b3面n竈o腿nderand

spottedhalibutstockenhancementprogramssuggestedfrownthe

hatcheryandwildstockgeneticassessanent

Fromthepresentstudyitcouldbeconcludedthat:

i)Bazfnflounder'sandspottedhalibut'swildstocksshowedhighgeneticvariability

atthemsDNAmarkerscomparabletootherabundantspecies,however,therecent

populationdeclinecouldbedetectedonthehighnumberofrareallelesobserved.

Moreover,spottedhalibutdepictedlowerlevelofgeneticvariabilitycomparedtotherare

barfinflounder.Thus,takingintoconsiderationitssmallpopulationcensussize,its

designationasrarespecieswouldberecommended.

Spottedhalibutpopulationstructurecouldbeparticularlydrawnfromthe

mitochondria)DNAcontrolregionanalysis.Twogroupsorprobablytwodifferent

spawninggrounds,NorthandSouth,weredifferentiatedandpresentrestrictedgeneflow

wasdetected.ThedesignationoftwospecificManagementUnits,NorthandSouth,was

suggestedforthestockenhancementactivitiesandconservationmanagementofthis

species.
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ii)"Genetictagging"successfullyidentifiedtherecapturedstockinthewild.Barfin

flounder'sandspottedhalibut'srecapturedstocks,whichcouldbecalledfuture"pseudo-

wild"duetothelowpopulationcensussize,bothshowedNefarsmallerthan50,whichis

theMinimumViablePopulationsizerecommendedforshorttermfitnesspreservationof

thespecies.Thereasonforitwasrecognizedtobethelackofpolicyforbroodstock

management,whichincludeslackofeffectivebreedingdesignstoenhanceNeandlackof

offspringequalization.

Aproposalforthefuturebroodstockmanagementtominimizelossofgenetic

variationinthestockenhancementprogramofspottedhalibutandbarfinflounderis

describedinFigure4.Dependingonthecandidatebroodstock,whetheritspedigreeis

㎞o㎜orun㎞own,twodi脆rentproceduresshouldbec田Tiedout:

●Iflhepedigreeofthecandidatebroodstockisunknown,aninter-individualcoef5cient

ofrelationshipshouldbecalculatedusingmolecularmarkersinordertoestimatethe

degreeofrelationshipamongtheavailablebroodstock.Afterwards,minimalkinship

selectionproceduresshouldbecarriedoutinordertoselectthoseindividualswhichare

lessrelatedwiththerest.

●Ontheotherhand,ifthepedigreeofthecandidatebroodstockis㎞o㎜,directcross-

breedingbetweenindividualsfromunrelatedfamiliesisbelievedtogivebetter

performancethanapplyingminimalkinshipselectionprocedures.

Afterwards,factorialbreedingdesignsshouldbeappliedtomatethelessrelated

individuals.Factorialbreedingdesigns,althoughtime-andcost-consuming,have

demonstratedtomaintaingeneticdiversityinsupplementalbreedingprograms,aspectthat

isextremelynecessaryinthecaseofstockenhancementprogramsintendedfor

endangeredspecies.
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Table1:DesignedmicrosatelliteDNAmarkers,observednumberofallelesperlocus,

observed(Ho)andexpected(He)heterozygosities,inbarfinflounder(BF)andspotted

halibut(SIB,andDDJBaccessionnumbers

No.ofNo.of

LocosobservedHoHeDDJBLocusobservedHoHeDDJB

allelesBFBFAccessionno.allelesSHS>3Accessionno.

BFSHSHBF

ヨ

　ア

ヱ

　
　

　

ノ　

ロア

ヨ

ヱ

ヱ

肋

肋

隔

肋

肋

肋

隔

肋

*

33

3

9

*

9

26

27

8

10

3

2

2

6

12

17

*索

0.970.98

0.500.57

0.840.81

**

0.810.75

0.940.95

0.840.97

AB110616

AB110617

AB110618

AB110619

AB110620

AB110621

AB110622

AB110623

殉 α6

飾 π7

レ争α8

怖 α9

殉 π11

飾 α13

防曜14

レ㍗α16

レ物18

860.840.76AB110624

6240.750.71AB110625

950.810.79AB110626

610.750.67AB110627

1130.720.73AB110628

21210.790.91AB110629

1120.810.83AB110630

570.410.42AB110631

820.590.66AB110632

Table2.Geneticvariabilityat6species:barfinflounder,spottedhalibut,Japanese

flounder,plaice,redseabream,andendangeredAyu.Numberofalleles(A),expected

heterozXgosity(He),haplotypeandnucleotidediversitiesareindicatedforeachspecies

挽 Eゆ 切P8ハ 砺c陀o'漉

伽 ε冠 か6伽 ε㎎妙

Rε 〃2αア㎞

織 鍛鵬ill
.〕1研

D.75

.ρ興1::ρ無1
0.42'1;: 篠織

」ゆ α〃郎εノZo耀 虎7

P血 ∫c8

丑ε45εαわ超4〃2

砂 〃@伽 π88肥 の

15.3

15.0

23.7

2.4

0,75

0.73

0.86

0.20

0.998

0.970

0.913

0.356

0.02

0.028

0.028

0.ool

*1
,2
*3

*4
,5
*6
,7

*1:SekinoandHara(2001)*4:Perez-Enriquezetal .(1999)*7:Ikedaetal.unpublished
*2:Sekinoetal.(2002)*5:TabataandTaniguchi(2000)
*3:Hoarauetal .2004*6:Takagietal.(1999)
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Table3:Spottedhalibutgeneticvariabilitydepictedbythenumberofalleles(A),allele

richness(An),effectivenumberofalleles(Ae),observedandexpectedheterozygosities

(Ho/He),andsignificantdeviationfromHardy-WeinbergExactTest,averagedoverall

ninemsDNAloci

Iwate Fukushima Ehime Nagasaki

An

Ae

17bノ 石色

11.8

10.2

5.1

0.76/0.76

9.9

9.9

5.4

0.72/0.77

9.9

9.0

5.3

0.80/0.76

8.3

7.7

4.5

0.68/0.71

Table4.GeneticvariabilityofthemtDNAcontrolregionofspottedhalibut

Iwate Fukushima Ehime Nagasaki

]EYaplotypes/nｰsamples

Polymorphicsites(ts/tv)

Hap夏otypediversity

Nucleotidediversi

4/29

4(4/0)
0.603

0.ool

6/25

6(6/0)
0.620

0.002

4/30

3(2/1)
0.193

0.0003

4/30

3(3/0)
0.193

0.0003

Table5.IvlultilocuspairwiseFsTestimatorandassociatedP-valuebetweenspotted

halibutsamplingloc琴tions,calculatedbymsD:NAandmのNAcontrolregion

〃鱈1)崩 〃露1》醗

1ψαfε一F〃 ん鰐乃肋 α,

1妙α'ε一E踊 〃2ε

加 α∫ε一ハ砺9α5αん∫

1肋鳶斑 伽〃2α一1既 玄〃28

F擁編 伽2α 一ハ物脚 媚

E乃 加 ε一ハ磁 α5απ'

0.002

0.011

0.027*

0.012

0.023

0.045

一〇.020

0.250室

0.250*

0.178*

0.178*

一〇.023

*:P-value<0 .008,afterBonferronicorrectionlt=6

丁琶ble6.Multilocuspairwise角TestimatorandassociatedP-valueinbrackets,between

barfinflounderwild,broodstock,andtentativerecapturedAkkeshiandKushiro

Wild Broodstock TentativeRec.Akkeshi

Broodstock

TentativeRec.Alckeshi

TentativeRec.Kushiro

0.022(0.001*)

0.039(0.000*)

0.043(0.000*)

0.031(0.000*)

0.026(0.001*) 0.003(0.202)

*:P-value<0.008(afterBonferronicorrection,k=6)
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Table7.MultilocuspairwiseFsTestimatorandassociatedP-valueinbrackets,between

spottedhalibutwildcaptivebroodstock,andtentativerecaptured2002and2003-04

CaptiveBroodstock TentativeRec.2002

TentativeRec.2002

TentativeRec.2003-04

0.019(0.000*)

0.019(0.001*) 0.002(0.217)

*:P-value<0.008(afterBonferronicorrection,k=6)

80躍 乃

Noκ 乃

1曜 α∫ε

㎞0
.02

勲 鯉:1:.
翻

1伽勉5乃'脚

Figure1.Spottedhalibutpopulationstructure.UnrootedNeighbor-Joiningdendrogram

basedonNetNucleotideDiversityasgeneticdistance.Simultaneously,statistical

parsimonynetworkofspottedhalibutmtDNAcontrolregionhaplotypes.
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Broodstock

距脚 伽 ε'εα卯 肥4!撤 ε訪'

ε腕 伽 ε72α罷ρ伽 ε4K〃5肋o

一

〇.005

〃π4

Figure2.Geneticdivergenceofbarfinflounderwild,broodstockandtentativerecaptured

stocks.UprootedNeighbour-Joiningtree

distance.

constructedbasedonReynolds'sgenetic

距胸 伽 昭α㌍伽 θ4

2003-04

所 〃 α罷ρ伽2

δmO伽OC鳶
一
〇.005 艶脚 伽 ㎎岬 加肥4

2002

Figure3.Geneticdivergenceofspottedhalibutwildcaptivebroodstockandtentative

recaptured2002and2003-04stocks.UprootedNeighbour-Joiningtreeconstructedbased

onReynolds'sgeneticdistance.
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Figure4.Diagramoftheproposalforbroodstockmanagementtominimizelossof

geneticvariationinthestockenhancementprogram
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論 文 審 査 結 果 要 旨

マツカ ワ(絶z卿6r配o∫6rの お よびそ の近縁種 ホ シガ レイ(艶r卿6rvαrlε8伽 ∫)は,水 産資源 と し

て重要性 が高い魚種 で あるが,両 種 は近年 の濫獲 に よ り急激 に資源 が減少 し,希 少種 または絶滅 が危

惧 され る状態 に至ってい る。本研究 は,資 源水準 の著 しい低下が両種の集 団にもた らす遺伝 的影響 を

評価す る ことを 目的 として,両 種集 団の遺伝 的多様性に関す る調査研究 を行 った ものであ る。また,

両種 の資源 回復 を 目指 して人工種苗 の放流事業 がすす められ るなかで,こ の事業 が野 生集 団にお よぼ

すイ ンパ ク トを評価 ・予測 し,イ ンパ ク トの回避 手法に関 して も合わせて考案す る ことを目指 して し

た もので,研 究 の結果 は以 下の通 りで ある。

1)両 種 の遺伝 的評価 を行な うため,遺 伝的モニ タ リング用マイ ク ロサテ ライ トDNAマ ーカーの 開

発 を試み, 、マツカ ワについて8つ,ホ シガ レイ につ いて9つ の合計17マ イ ク ロサテ ライ トDNAマ ー

カーを検 出 した。 これ らのマー カー は広範 囲にわた る遺伝的多型 の検 出,集 団解析,血 縁度の評価,

放流 に関す るモ ニタ リングについて利用可能で あった。

2)マ ツカ ワの野生集 団の遺伝 的多様性 調査 をマイ ク ロサテ ライ トDNAマ ー カー(msDNA)お よ

び ミ トコン ドリアDNA(md)NA)マ ーカー の コン トロール 領域 を使 用 して 実施 した。そ の結果,マ

ツカワは希少種 である と考 え られ ているが,msDNAとmtDNAか ら推測 された遺伝 的変異性 は相対的

に高 く維持 されてい るこ とが判明 した(Hθ=0.86,A=167,'2=0.922)。

3)ホ シガ レイ野生集 団にお ける遺伝 的変異性 を評価す るた め,日 本の各地で採集 した標 本 を用 いて,

msDNAとmtDNAの マーカーを検出 した。本 種のmsDMAマ ーカーでは,遺 伝 的変異性が高か った が

(118=0.75,A=10),マ ツカワに比べ低 い値 であった。msDNAお よびmtDNAマ ーカー による遺伝的集

団構造分析 では,日 本 の北部お よび 南部 の明瞭な2群 の存在 が明 らか となった。ホシガ レイの保全計

画や将来 の種苗放流活動 を行 な う上で これ ら2群 は管理ユニ ッ トとして設定す る必要があ る。

4)親 子鑑定 による集 団の有効サイズ(ノV8)の 推定

種 苗放流 の遺伝 的多様性 を評 価す るため,野 生集 団(親 魚 候補),放 流用人 工種 苗お よび それ らの

採捕個体群 の遺伝 的多様性 を比較 した ところ,こ れ ら3標 本群問 には,統 計 的に有 意の遺伝 的分化 が

確認 され た。次 に,放 流種 苗の再捕個体 の家系判 定の結果,検 査個体 のほぼすべ てが再捕 された もの

と判 定 され,1>6は16.6と 推定 された。

ホシガ レイについて も,家 系判別 の結果,放 流種 苗の再捕 個体の,2>6は7.7と 推定 され た。有効集

団サイ ズが小 さい原因 は種苗生産現場 において使 用 され る親魚数 が小 さい こと,お よび親魚 の寄与率

における大 きな変動 によるこ とが示唆 され た。

本研究 では,マ ツカ ワお よび ホシガ レイ の種 苗放流事業 の問題点 を解決す るための方法 に関 して以

下の提案 を行 ってい る。

1.北 海道東岸 に生息す る近年 のマ ツカ ワ集 団は遺伝 的特性か ら残存集 団であ ることが推定 され,こ

れ らは絶滅危惧種 として位置づ け られ るべ きで ある。

2.ホ シガ レイ は,マ ツカ ワよ り遺伝的 多様性 が低 く,希 少種 あるいは絶滅危惧種 としでの認定が望

まれ る。また,目 本列 島の北部 と南部 の異 なる2つ の管理 ユニ ッ ト(ManagementUnits)の 設 定が必

要 と考 え られ た。

3.マ ツカ ワとホシガ レイの放流種苗 の野 生化集 団("pseudo-wild")は,と もに集 団 の最小保全可能

サ イズ(MinimumViablePopulation)(1>8=50)以 下で あった。 この よ うな状況 を脱 却す るた めには,

有 効な非近縁個体選択 交配計画 お よび次世代 生産 にお ける親 魚 の寄与 率の均等化 な どを計 り/>εを高

めるな ど親魚 の遺伝的管理 を強化す るこ とが求 め られ る。

本研究 は,資 源水 準が顕著 に低 下 した水 産業 上有用 なマ ツカ ワおよび ホシガ レイ の遺伝 的多様性 が

現状 において絶滅危惧 種か ら希少種 の水 準にあ るこ とを解 明 し,さ らに,遺 伝 的多様性 の保全のた め

の親魚管理方策 に関 して提言 を行 うと言 った成果 を上げた。 よって,審 査員一 同は本研 究者が博 士(農

学)の 学位 を授与す るに値す る と認定 した。
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