
ムツゴロウ Boleophthalmus pectinirostris は日
本，朝鮮半島および中国大陸沿岸に分布す

る水陸両生のハゼ科魚類である (Murdy, 1989;

Yang et al., 2003;  Jeong et al., 2004)．日本では有明
海とその南に連なる八代海の泥干潟の一部にのみ
生息し（明仁ほか，2000），これらの海域の特産
魚となっている（田北，2000）．本種は有明海奥
部で古くから食用とされている水産有用種である
だけでなく，有明海の泥干潟の象徴種として観光
資源のひとつに位置づけられており（例えば，佐

賀県芦刈町），社会的にも重要な魚種である．し
かし，1970年代から個体数と生息面積の減少が顕
著になり，漁獲量も激減している（佐賀農林水産
統計，1959–2004）．現在は絶滅のおそれのある野
生生物として環境省のレッドデータブックで絶滅
危惧 II類に選定されており（環境省，2003），本
種の保護・管理対策が急務となっている．
生物資源，特に絶滅危惧種の保護・管理には，
実施単位とすべき遺伝的に独立した個体群を識別
し，個体群の絶滅確率を左右する遺伝的多様性を
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把握しておく必要があるため（鷲谷・矢原，1996;

小池・松井，2003），対象となる個体群の内部や
個体群間の遺伝的変異の理解が不可欠である
(Feral, 2002;  Ward, 2002)．ムツゴロウの遺伝的な
集団構造は過去にアロザイム分析によって検討さ
れ，韓国（木浦）と日本の有明海の個体群間には
遺伝的な差違があることが示唆されているが（佐
賀県有明水産振興センター，1993），国内の有明
海と八代海の海域間の遺伝的分化については検討
されていない．
ムツゴロウを含む有明海の特産生物の多くは，
中国大陸と陸続きだった1.5–1.8万年前の最終氷期
に日本に分布域を広げ，その後の海水面の上昇に
よって取り残された大陸沿岸性遺存種と考えられ
ており（宮地ほか，1953;  佐藤・田北，2000），
中国大陸沿岸域に共通種や近縁種が分布してい
る．しかし，これまでにその系統地理が遺伝的に
検証された例は限られており（佐藤・田北，2000），
分化のプロセスを解明するには至っていない．
本研究では，ムツゴロウの遺伝的集団構造を解

明する一貫として，ミトコンドリアDNA塩基配列
を用いて，日本の個体群が大陸個体群を起源とす
る遺存種であることの分子的証拠を得ることを目
的とする．さらに，日本と大陸の個体群の遺伝的
距離や遺伝的多様性を比較し，遺存種形成に至る
分化の歴史的プロセスを考慮した上で，日本国内
の有明海と八代海の個体群間の遺伝的分化の程度
を検討する．

材 料 と 方 法

材料 標本には，有明海の 4地点（本明川，

n�9;  六角川，n�14;  唐人川，n�15;  緑川，
n�12）と八代海の 2地点（松橋，n�33;  鏡川，
n�11）で採集した94個体と，韓国南岸の順天湾
で採集した10個体および現地の市場で購入した17

個体，中国浙江省寧海県の市場で購入した 10個
体の合計 8地点 131個体のムツゴロウを用いた
(Table 1, Fig. 1)．標本は1991年から2004年にかけ
て集められ，有明海本明川のサンプルは干拓事業
により諫早湾が閉め切られる以前に採集されたも
のである．また，系統樹を作成する際の外群とし
て，1995年にマレーシアのペナンで採集された同
属の Boleophthalmus dussumieri を 1個体用いた
(Table 1)．
DNA抽出-PCR増幅-シークエンス DNAの抽
出は凍結保存した供試魚の筋肉片または鰭から
フェノール・クロロホルム法で行った (Asahida et

al., 1996)．ミトコンドリアDNAの調節領域のPCR

増幅 (Saiki et al., 1988)には L15998-Proと H884-

12Sのプライマーセット (Miya and Nishida, 2000)

を用いた．TaqポリメラーゼにはZ Taq DNAポリメ
ラーゼ（宝酒造）を用いて，鋳型DNAを100 ng,

10�Z-Taq Bufferを5 m l，dNTP Mixture (2.5 M each)

を 4 m l，各プライマーをそれぞれ 0.1 m l (100

pmol/m l)，Taqポリメラーゼを0.5 m l (2.5 units)に滅
菌蒸留水を加えて総量を 50 m l にした反応液で
行った．PCR装置には Icycler（バイオラッド社）
を用いて，98°Cで1分間加熱した後，98°Cで5秒
間，64°Cで5秒間，72°Cで20秒間の温度サイク
ルを 30回繰り返し，最後に 72°Cで 2分間加熱し
た．得られたPCR産物 (3–5 m l)を1.5%アガロース
ゲルによって電気泳動した後，エチジウムブロマ
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Table 1. Sampling locations, sampling methods, year of collection and the number of 
Boleophthalmus pectinirostris samples used for mtDNA analysis

Species Locality Year n

Boleophthalmus pectinirostris
Ariake Bay Honmyo River (field) 1991 9

Rokkaku River (field) 1991, 2004 14 (6, 8)
Tojin River (field) 2002 15
Midori River (field) 1991, 2004 12 (3, 9)

Yatsushiro Bay Matsubase (field) 2002 33
Kagami River (field) 2004 11

Korea Suncheon (market, field) 2003, 2004 27 (17, 10)
China Yuexi Zheng (market) 2004 10

Outgroup B. dussumieri
Malaysia Kuala Selangor (field) 1995 1



イド染色して増幅の確認を行った．PCR産物を
UltraClean PCR Clean-up Kit（エムオーバイオラボ
ラトリーズ社）を用いて処理した後，BigDye Ter-

minator Kit ver. 3（アプライドバイオシステムズ社）
を用いてシークエンス反応を行った．塩基配列の
決定にはABI PRISM 3100 Genetic Analyzerを用い
た．
データ解析 塩基配列の多重アライメントには

CLUSTAL X (Thompson et al., 1997)を用いた．
MEGA2 (Kumar et al., 2001)を用いて木村の2変数
モデル (Kimura, 1980)によって遺伝距離を計算し，
それに基づいて UPGMA法 (Sokal and Michener,

1958)による系統樹を作成してハプロタイプの系統
関係を推定した．擬似データセットを1,000回作出
することによるブーツストラップ確率として系統
樹の各枝における信頼性を求めた．個体群間の分
岐年代を推定するためにMEGA2を用いて平均塩
基置換率を算出した．また，個体群間の遺伝的構
造を比較するため，PAUP*4.0b10 (Swofford, 2002)

を用いて最節約樹を推定し，無根ネットワークと
して示した．さらに， ARLEQUIN ver 2.001

(Schneider et al., 2001)を用いて，個体群の分化の
程度を示すペアワイズFst値 (Slatkin, 1995)の計算
を行った．また，個体群の遺伝的多様性を明らか
にするために，ARLEQUIN ver 2.001 (Schneider et

al., 2001)によってハプロタイプ多様度と塩基多様
度を求めた．

結　　　　　果

全131個体についてミトコンドリアDNAの調節
領域前半の472 bpをそれぞれ決定した．それらに
は49塩基座 (10.4%)で塩基置換がみられ，合計53

個のハプロタイプが検出された (Table 2)．海域間
で共通するハプロタイプは，有明海と八代海の間
でのみ確認された (Table 2)．日本と韓国，日本と
中国および韓国と中国の個体群間の平均塩基置換
率はそれぞれ1.4%，2.6%，2.6%であった．
遺伝的集団構造 UPGMA法で作成したハプロ
タイプ系統樹では，ブートストラップ値 (49–78)

は高くはなかったが，浙江省のグループが分岐し
た後に日本と順天湾のグループが分岐し，順天湾
の1ハプロタイプ (h47)を除いて日本，順天湾，浙
江省の3グループに分かれた (Fig. 2)．一方で，有
明海と八代海の固有のハプロタイプはそれぞれま
とまったグループを形成しなかった (Fig. 2)．
系統樹と同様にハプロタイプネットワークにお
いても，日本，順天湾，浙江省は3グループに分
かれ，日本の個体群は1つにまとまった (Fig. 3)．
浙江省のグループでは各ハプロタイプ間の塩基置
換数が多いためネットワークが大きく広がってい
たが，日本と順天湾のグループはそれぞれグルー
プ内で最も優占的なハプロタイプ（日本：h1，順
天湾：h32）を中心とする花火型の構造となった
(Fig. 3)．日本と順天湾の個体群は，浙江省の個体
群よりもハプロタイプ多様度 (h)と塩基多様度 (p)
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Fig. 1. Sampling localities of Boleophthalmus pectinirostris in Korea, China (left) and Japan
(right). The solid line across part of Ariake Bay (Isahaya Bay) indicates a sea dike (samples from
Honmyo River collected before construction of the sea dike).
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Table 2. Variation nucleotide positions in the mtDNA control region (472 bp) of Boleophthalmus pectinirostris

Haplotype
1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 3 3

1 4 4 4 1 2 2 2 3 3 3 3 4 6 6 6 6 7 7 7 7 8 8 8 8 8 8 9 9 9 9 0 0 0 0 0 1 1 2 3 3 4 4 4 4 7 9 6 8
3 1 2 4 8 7 8 9 1 4 6 8 5 1 2 8 9 5 7 8 9 3 5 6 7 8 9 0 5 7 8 0 1 2 7 9 0 1 9 7 8 3 4 5 8 9 3 5 3

1(A ·Y) TAGCATAAGGACC T TAT T CGAAAGC TAT TACATAT C TAT CGT CAGT CCA
2(A) · · · T · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · ·
3(Y) · · · · · · · G · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · ·
4(A ·Y) · · · · · · · · · · · T · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · ·
5(Y) · · · · · · · · · · · · · C · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · ·
6(Y) · · · · · · · · · · · · · · · · · C · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · ·
7(A) · · · · · · · · · · · · · · · · · · A · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · ·
8(A) · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · G · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · ·
9(A·Y) · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · A · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · ·
10(A) · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · T · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · ·
11(Y) · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · C · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · ·
12(A ·Y) · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · G · · · · · · · · · · · · · · · · · · ·
13(Y) · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · A · · · · · · · ·
14(A ·Y) · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · T · · · · · ·
15(A) · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · G · · · · ·
16(A) · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · C · · ·
17(Y) · · A · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · T · · · · · ·
18(Y) · · · T · · · · · · · · · · · · · · T · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · ·
19(Y) · · · · · · · · · · · · · · C · · · · · · · · · · · · · · G · · · · · · · · · · · · · · · · · · ·
20(A) · · · · · · · · · · · · · · · · · · T · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · T · · · · · ·
21(Y) · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · AT · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · ·
22(Y) · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · A · C · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · ·
23(Y) · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · A · · · · · · · · · · · · · · C · · · · · · · · · ·
24(A) · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · A · · · · · · · · · · · · · · · · · · T · · · · · ·
25(A ·Y) · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · A · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · G
26(Y) · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · G · · · · G · · · · · · · · · · · · · · · · · · ·
27(A) · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · T · · C · · ·
28(Y) · · · · · T · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · C T · · · · · ·
29(A) · · · · · · · · · · · · · · · · · · A · · · · A · · · · · · · · · G · · · · · · · · · · · · · · ·
30(Y) · · · · · · · · · A · T · C · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · · T · · · · · G
31(S) C · · · · · · · · · · · · A · · · · · · · · · A · · · · · · · · · C · · · · · · · · T · · · · · ·
32(S) C · · · · · · · · · · · · A · · · · · · · · · A · · · · · · · · · C · C · · · · · · T · · · · · ·
33(S) C · A · · · · · · · · · · A · · · · · · · · · A · · · · · · · · · C · C · · · · · · T · · · · · ·
34(S) C · · T · · · · · · · · · A · · · · · · · · · A · · · · · · · · · C · C · · · · · · T · · · · · ·
35(S) C · · · · · · · · · · T · A · · · · · · · · · A · · · · · · · · · C · C · · · · · · T · · · · · ·
36(S) C · · · · · · · · · · · TA · · · · · · · · · A · · · · · · · · · C · C · · · · · · T · · · · · ·
37(S) C · · · · · · · · · · · · A · G · · · · · · · A · · · · · · · · · C · C · · · · · · T · · · · · ·
38(S) C · · · · · · · · · · · · A · · · · · · · · · A · · · · · · T · · C · C · · · · · · T · · · · · ·
39(S) C · · · · · · · · · · · · A · · · · · · · · · A · · · · · · · · · C · CC · · · · · T · · · · · ·
40(S) C · · · · · · · · · · · · A · · · · · · · · · A · · · · · · · · · C · C · · · A · · T · · · · · ·
41(S) C · · · · · · · · · · · · A · · · · · · · · · A · · · · · · · · · C · C · · · · · · T · · · · · G
42(S) C · · · · · · · · · · · · A · · · · · · G · · A · · · · · · · · · C · C · · · · · · T · · · T · ·
43(Z) C · · · · · · · · · · · · A · · · · · · · · · A · · · · · · T · · C · C · · · A · · T · · · · · ·
44(Z) · · A · · · · · · · · · · A · · · C T · · · · A · · C · · · · · · · · · · · · A · · T · A · · · ·
45(Z) · · A · · · · · · · · · · AC · · · T · · · · A · · C · · · · · · · · · · C TA · · T · · · · · ·
46(Z) · · A · · · · · · · · · · A · · · · T · · G · A · · C · C · · · · · · · · · · A · · T · A · · · ·
47(S) · · A · G · · · · · · · · G · · · · TA · · · A · · C · · · · · · · · · · · TA · · T · A · · · ·
48(Z) · · A · · · · · · · · · · A · · · · T · · · · A · CC · · · · G · · · · · · TA · · T · A · · · ·
49(Z) · · A · · · · · · · G · · A · · · · T · · · · A · CC · · · · G · · · · · · TA · · T · A · · · ·
50(Z) · · AT · · · · · · · · · A · · · · T · · · · A · CC · · · · · · · · · · · TA · · T · A · · TG
51(Z) · · A · · · · · A · · · · A · · C · TA · · · AT · C · · · · · · · · · · · TA · · T · A · · · ·
52(Z) · TAT · · · · · · · · · A · · · · T · G · · A · · C · · · · · C · · · · C TA · · T · A · · TG
53(Z) · · AT · A · · · · · · · A · · · C T · · G · A · · C · · · · · · · T · · · TA · · T · A · T · G

The nucleotide at each position is given for haplotype 1 (h1). The dots represent the same nucleotide as in the h1.
The alphabets in parentheses represent unique to Ariake Bay (A); unique to Yatsushiro Bay (Y); common to Ariake
and Yatsushiro Bay (A ·Y); unique to Suncheon (S); unique to Zhe jiang (Z) each other. 



の値がいずれも小さかった (Table 3)．
有明海と八代海の遺伝的分化 国内で最も優占
的なハプロタイプ (h1)の有明海における出現頻度
(44.4–64.3%)は八代海 (9.1–36.4%)よりも高かった
(Fig. 4)．有明海と八代海のそれぞれ同一海域内の
採集地点間には有意な遺伝的分化がみられなかっ
たが（有明海：Fst��0.035–�0.012；八代海：

0.029），海域間には有意な分化が認められた
(Table 4)．有明海と八代海間の分化の程度は，そ
れぞれの海域の個体群と順天湾および浙江省の個
体群を比べた値よりも低かった (Table 4)．

考　　　　　察

大陸沿岸性遺存種 ハプロタイプ系統樹では，
ブートストラップ値 (49–78)がやや低いが，日本
と韓国順天湾と中国浙江省の個体群がそれぞれ独
立したグループを形成した．これらの個体群はそ
れぞれ地理的に大きく隔たれており，また，Fst検
定ではいずれの個体群間にも有意差が認められた
ことから，各個体群がそれぞれ遺伝的に分化して
いると考えられた．
系統樹は，まず日本と順天湾の個体群と浙江省
の個体群が，続いて日本の個体群と順天湾の個体
群が分岐していた．また，日本と順天湾の個体群
は浙江省の個体群よりも塩基多様度とハプロタイ
プ多様度の値が小さく，過去に個体群の個体数が
減少して遺伝的多様性が失われる創始者効果もし
くはボトルネック効果を受けたことが示唆された
(Nei et al., 1975)．このことは，ハプロタイプの
ネットワーク構造が不連続であることや，浙江省
の個体群のネットワークが大きく広がっているの
に対して，日本と順天湾の個体群のネットワーク
がそれぞれ優占的なハプロタイプを中心に比較的
小さな塩基置換率で放散した花火型になっている
ことからも支持された（小池，2003）．これらの結
果から，日本のムツゴロウ個体群は，地理的隔離
を受けて大陸の個体群から分断された創始者個体
群に由来することが示唆され，いわゆる大陸沿岸
性遺存種であると考えられた（宮地ほか，1953）．
有明海にはムツゴロウの他にワラスボ Odontam-

blyopus laceped やハゼクチ Acanthogobius hasta な
どの魚類をはじめ貝類や甲殻類，多毛類など様々
な分類群で，大陸に同種や近縁種が分布する大陸
沿岸性遺存種と考えられる種が数多く生息してい
る（佐藤・田北，2000）．その起源は日本列島が
中国大陸と陸続きだった今から1.5–1.8万年前の最
終氷期に，大陸から日本列島まで分布を広げた内
湾性種群の一部が，その後の海水面の上昇によっ
て日本各地の内湾に取り残されたことに始まると
されているが（下山，2000），これまでにその系統
関係が遺伝的に検証された例はごくわずかにすぎ
ない（佐藤・田北，2000）．例えば，二枚貝のア
ゲマキ Sinonovavula constrictaにおいては，国内産
と韓国産の個体群が地方品種レベルの遺伝距離
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Fig. 2. UPGMA tree based on genetic distances es-
timated from mtDNA control region haplotypes (472
bp) of Boleophthalmus pectinirostris and one outgroup
taxa (B. dussumieri). Numbers beside internal
branches indicate bootstrap probabilities based on
1,000 pseudoreplicates. Numbers inside haplotype
symbols indicate the number of each haplotype (Table
2).



（Neiの遺伝距離D�0.012）にあることがアロザイ
ム分析によって示され，両個体群が地史的にごく
新しい時代に分化したことが示唆されている（古
川ほか，1996）．しかし，本研究で確認された日
本のムツゴロウ個体群に固有の多数のハプロタイ
プがわずか1万数千年で出現したとは考えにくく，
より古い時代に大陸から分化したと推察される．
東アジアに分布するトミヨ属個体群の分岐年代の
推定に用いられたミトコンドリアDNA の調節領域
の進化速度 0.98–2.71%/100万年 (Takahashi and

Goto, 2001)を本研究に適用すると，日本のムツゴ
ロウ個体群が大陸から分岐してから96–265万年が
経過していると推定された．また，哺乳類で報告
されている同じ調節領域の非常に速い進化速度の
推定値 10.6%/100万年 (Loftus et al., 1994)を適用
したとしても分岐後24万年以上が経過している計
算になり，最終氷期に日本に取り残されたことで

大陸の個体群から分岐したと考えられているこれ
までの有明海における大陸遺存種の起源とは異な
ると考えられた．
全世界的な海水面の上昇と下降は過去 70万年

間に 7–8万年周期で繰り返されており (Emiliani,

1978)，前述の推定分岐年代から日本のムツゴロウ
個体群が大陸から分化した後に少なくとも数回の
海水面の上昇と下降を経験していると考えられる．
低海面期の海面はいずれも現在よりも約100 mも
低く，有明海は陸化していたと考えられており，
化石記録からも有明海特産種と類似した大陸の内
湾性の貝類が過去の海面変動に同調するように繰
り返し九州に分布したことが明らかになっている
（下山，2000）．日本のムツゴロウ個体群が最終氷
期以前に有明海に分布していた証拠はないが，大
陸から分化した後は大陸個体群と交流することな
く，海岸線の進退に伴って分布域を移動させなが
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Fig. 3. Parsimony network of the mtDNA control region haplotypes (472 bp) of Boleophthalmus
pectinirostris. Base substitutions are indicated by slashes on the network. See Fig.2 and Table 2 for
description of symbols and numbers. Small black circles indicate hypothetical haplotypes.

Table 3. Measures of genetic diversity within populations. Number of haplotypes (nh); haplotype diversity (h)
and nucleotide diversity (p) within eight mudskipper populations from Japan, Korea and China

ni nh h�SD p�SD

Japan 94 30 0.794�0.041 0.0031�0.0021
Suncheon 27 14 0.775�0.086 0.0041�0.0027
Zhe Jiang 10 9 0.978�0.054 0.0138�0.0081



ら個体群が維持されたと推察される．
系統樹とハプロタイプネットワークでは，韓国
順天湾から検出されたハプロタイプ (h47)が中国
浙江省のグループに入った．これらの個体群間で
現在，遺伝的交流があるとは考えにくいため，朝
鮮半島と大陸の間で過去に移住が2回以上あった
可能性が示唆された．塩基置換率の値から順天湾

の個体群も日本の個体群とほぼ同時期に浙江省の
個体群から分化したと考えられることから，海水
面の変動が繰り返される過程でそのような移住が
あった可能性も考えられる．しかし，このような
ハプロタイプは1つしか検出されなかったため，こ
の仮説を検証するには，今後両個体群のより多く
のサンプルの解析および両個体群の中間に位置す
る中国北部沿岸の個体群の調査が必要と思われ
る．また，本種は，韓国と中国でも食用にされて
いることから，過去に両個体群間で人為的な移植
があった可能性も否定できない．
有明海と八代海の個体群間の遺伝的分化 有明
海と八代海のムツゴロウ個体群は系統樹では1つ
のグループにまとまったが，両海域で最も優占的
なハプロタイプ (h1)の出現頻度は有明海で有意に
高かった（Fst検定）．このハプロタイプ1は，ハ
プロタイプネットワークで日本のグループの中心
に位置する最も祖先的なハプロタイプであり，有
明海と八代海の個体群間でその出現頻度に異なる
傾向がみられたことは，元々1つだった両海域の
個体群が遺伝的な母体を共有しながらも分化し
つつあることを示唆している．本研究と同様に，
アラビア湾内外のバショウカジキ Istiophorus

platypterus個体群でも，個体群間の遺伝的分化が
ハプロタイプ間の遺伝的距離ではなく，ハプロタ
イプの頻度差によって示されている (Hoolihan and

Premanandh, 2004)．有明海と八代海のムツゴロウ
個体群間の系統的な差違は外部形態の比較からも
示唆されており（佐賀県有明水産振興センター，
1993），本研究はこの報告を支持する結果となっ
た．
海洋生物では一般に分散能力が遺伝子流動のレ
ベルに強く関与していると考えられている
(Waples, 1987;  Palumbi, 1992;  Doherty et al., 1995;

Shulman and Bermingham, 1995)．ムツゴロウは干
潟に加入後は主に干潮時の干潟上で活動するた
め，長距離分散する機会はほとんど浮遊仔魚期に
限られると考えられる．干潟の泥巣穴内に産み付
けられた本種の卵は，孵化までの約1週間，雄親
によって保護され（道津，1974），孵化仔魚は巣
穴を離れて再び干潟に着底するまでの約1ヶ月間
浮遊生活を行う（古賀ほか，1989）．主要な分布
域である有明海奥部では，浮遊仔魚が河口域だけ
でなく沿岸海域の表層付近でも採集されており
（佐賀県有明水産振興センター，1993），潮位差が
最大で4 mを超える有明海と八代海では，浮遊仔
魚は潮流に乗って湾内に広く分散する可能性があ
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Table 4. Pairwise estimates of Fst based 
on mtDNA data

n A Y S

Ariake Bay 50 —
Yatsushiro Bay 44 0.039* —
Suncheon 27 0.275** 0.167** —
Zhe Jiang 10 0.199** 0.074** 0.136**

* P�0.05, ** P�0.01

Fig. 4. Haplotype frequencies in 6 Japanese popula-
tions (4 in Ariake Bay and 2 in Yatsushiro Bay) of
Boleophthalmus pectinirostris. The pie diagrams illus-
trate each common haplotype between the Ariake and
Yatsushiro Bay populations, and pooled unique haplo-
types in the Ariake and Yatsushiro Bay populations,
respectively. Shaded lines along the coast indicate the
distribution range of Boleophthalmus pectinirostris
observed in 2003 (Takegaki et al., 2005). Arrow indi-
cates Misumi Channel.



る．しかし，両海域における本種の分布域は宇土
半島を挟んで約30 kmにわたって途切れているだ
けでなく（Fig. 4;  竹垣ほか，2005），両海域をつ
なぐ3つの瀬戸はいずれも幅が狭く，分布域の境
界に最も近い宇土半島先の三角ノ瀬戸の幅は約
300 mに過ぎない(Fig. 4)．また，両海域間の海水
交換量は，それぞれの海域が外海と交換する流量
の1%に未たないと推定されているほか（安井ほ
か，1954, 1955），漂流ハガキを用いた有明海と八
代海の表層水の流動特性調査においても，それぞ
れの海域で投入されたハガキは両海域を繋ぐいず
れの瀬戸も通過することはなかった（南部，1966）．
これらのことから，本種の浮遊仔魚が有明海と八
代海を交流する可能性は極めて低いと推察される．
干潟に加入後のムツゴロウは，最初の冬を迎え
る前には雌雄ともに各個体が巣穴を所有し（竹垣
未発表データ），その周辺の干潟表面に摂餌なわ
ばりを形成するため定住性は高いと考えられるが，
季節的に最大で2 kmも移動する成魚が標識再捕調
査により確認されている（小野原・古賀，1992）．
しかし，両海域の分布域を分断する宇土半島沿岸
には本種が移動可能な泥干潟はなく，また遊泳し
て移動できる距離でもないと思われる．本種と同
様に有明海の泥干潟を生息場所として利用するハ
ゼ科魚類ワラスボは，より遊泳性が高いにもかか
わらず八代海に分布を拡大するには至っていない
（田北，2000）．このように有明海と八代海の間で
は個体の自由な往来が制限されているため，本研
究で検出された両海域間の遺伝的差異は地理的隔
離によるものと考えられる．
これらの結果から，国内のムツゴロウの保護・
管理を実施する際には，有明海と八代海の個体群
をそれぞれ独立した遺伝的ユニットとして区別し，
それぞれ固有の保護・管理計画を策定する必要性
が示された．特に八代海における本種の分布
域内の干潟総面積は約8 km2に過ぎず（竹垣ほか，
2005; 国土地理院発行 2002年修正 5万分の1地形
図に基づき推定），本種の遺伝的多様性を保全す
るために，その生息地を早急に保護区に制定する
必要がある．本研究では，有明海の局所個体群間
に遺伝的な分化は見られなかったが，より微細な
遺伝的構造の解析によって変異が検出される可能
性もあることから（渡辺・西田，2003），有明海
内においても遺伝的側面に配慮のない人為的移出
入は避けるべきであろう（田北ほか，2000）．
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