
キーワード：

Keywords:

ＣＲＥＳＴ「海洋生物多様性および生態系の保全・再生に資する基盤技術

の創出」（生物多様性領域）で開発された技術の水産分野への適用

Application of Novel technologies developed in the CREST program

for the preservation and regeneration of marine biodiversity to the

Fisheries fields

 
*中田 薫1、小池 勲夫2

*KAORU NAKATA1, Isao Koike2

 
1. 国立研究開発法人水産研究・教育機構、2. 東京大学名誉教授

1. Japanese Fisheries Research and Education Agency, 2. Professor Emeritus, The University of Tokyo

 
The CREST Program of “Establishment of core technology for the preservation and regeneration of

marine biodiversity and ecosystems (Research supervisor: Isao Koike (Professor Emeritus, The University

of Tokyo)) was launched in 2011. In the total, 16 projects were adopted, and many novel technologies for

observation and monitoring and prediction models have been developed for the better understanding of

biodiversity and ecosystems. On the other hand, some of them are expected to become powerful tools for

sustainable use for fisheries resources. Decline of various fisheries resources is one of the major problems

for the fisheries industries. As increasing in the demand of fisheries products in the world, even the small

pelagic fish resources such as saury mackerel and Pacific common squids off the Pacific coast of the

North east Japan have been incorporated in the framework of international fisheries management based

on the scientific basis. As a result, importance of monitoring to examine where and how the fisheries

resources as well as other marine livings are distributed has been increased. This presentation will show

the prospects and expectation for applying the technologies developed in this program to the fisheries

fields.
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A variety of ecosystem models have been developed that resolve the size distribution of phytoplankton

using multiple (now up to hundreds of) discrete size classes. Although such models have proven useful as

research tools, they require a great many calculations for large-scale and long term modeling studies. As

an alternative, continuous size-distribution models, which require many fewer calculations, could in

principle be used for faster large-scale simulations. However, few such models even exist, and their ability

to reproduce observations has not been well tested. This study compares the discrete and continuous

approaches, and furthermore aims to clarify the relative importance of acclimation (at the individual or

species level) and competition between multiple size-classes (or species) for the dynamics of size-based

phytoplankton communities. We compare the performance of discrete and continuous size-distribution

models, each formulated with and without flexible physiological response (acclimation) for each size

class. All four models were implemented in a 0-D (box) model of the oceanic mixed layer and fitted to data

from two contrasting time-series observation stations in the North Pacific, including size fractionated

chlorophyll observations. Unexpectedly, the continuous size distribution model with acclimation

reproduces the observations better than the corresponding discrete model. However, accounting for

acclimation response makes more difference for model results than does the choice of discrete or

continuous size representation. Finally we compare modeled relationships to observed patterns of

size-fractionated chlorophyll vs. total chlorophyll, to clarify how the acclimation response and

inter-specific competition impact the dynamic size structure of phytoplankton communities.
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There has been increasing interest in understanding the responses of Pacific salmon to marine climate

variation. Chum salmon (Oncorhynchus keta) is the second most abundant salmonid in the North Pacific

Ocean, and important for the fisheries in the northern Japan (especially Hokkaido and Iwate). For

migrating animals like salmon, breeding strategy would be one of key factors for their sensitivity to

changing environments. Do they prepare their eggs from recently ingested nutrients during/after

migration to Japan ('income' breeders) or from body stores which are mainly produced in the Bering Sea

('capital' breeders)? Here, to address this important ecological question, we propose radiocarbon analysis

as a new useful method to locate oceanic regions where Japanese chum salmon obtained their carbon

resource. To our knowledge, this study is the first study to utilize radiocarbon (Δ14C) value as an indicator

of salmon ecology in the ocean. We determined bulk Δ14C, δ13C, and δ15N values of muscle and gonad

(eggs) samples from female chum salmons collected during October-December 2015 at Otsuchi Bay,

Japan. We also analyzed bulk Δ14C values of plankton net samples collected in the Bering Sea, to

constrain the Δ14C values of salmon's diets in the Bering Sea. The gonad samples generally showed lower

Δ14C values, which overlap with the range of the plankton net samples in the Bering Sea. On the other

hand, the muscle samples generally showed higher Δ14C values, which overlap with the range of fishes

collected around Sanriku area, Japan. These results suggest that Japanese chum salmon (at least

individuals from Otsuchi Bay) produce eggs mainly using the carbon resource obtained in the Bering Sea

before migration to Japan (i.e., capital breeders), while their muscle tissues are affected by feeding around

Japan.

 
放射性炭素、同位体分析、海洋生態系、サケ、ベーリング海、大槌湾

Radiocarbon, Isotopic Analysis, Marine Ecology, Salmon, Bering Sea, Otsuchi Bay

 

AOS26-P03 JpGU-AGU Joint Meeting 2017

©2017. Japan Geoscience Union. All Right Reserved. - AOS26-P03 -



キーワード：

Keywords:

炭素14を用いたクジラ等海棲哺乳類の回遊履歴および生態情報の復元

Ecological study of Whale and Marine mammals using radiocarbon

 
*横山 祐典1,2,3、宮入 陽介1、松田 純佳4、松石 隆4、永田 俊1

*Yusuke Yokoyama1,2,3, Yosuke Miyairi1, Ayaka Matsuda4, Takashi Matsuishi4, Toshi Nagata1

 
1. 東京大学　大気海洋研究所 、2. 東京大学　大学院　理学系研究科　地球惑星科学専攻、3. 海洋研究開発機構　生物地球

化学研究分野、4. 北海道大学　大学院　水産科学研究院

1. Atmosphere and Ocean Research Institute, University of Tokyo, 2. Department of Earth and Planetary Science,

University of Tokyo, 3. Department of Biogeochemistry, Japan Agency for Marine-Earth Science and Technology, 4.

Graduate School of Fisheries Sciences, Hokkaido University

 
　日本近海には親潮と黒潮が存在し、生物生産が高く、世界三大漁場のひとつとしても数えられている。多く

の魚類とともに海棲哺乳類も回遊しているが、その履歴や生態情報については、ロガーを用いた研究などによ

り、近年多くの情報が得られてきている。 

　東京大学大気海洋研究所では、シングルステージ加速器質量分析装置を導入し、炭素−１４の多点高精度分

析を行う体制を整えたこともあり、海洋の生物試料についての分析も進めてきている。炭素−１４の海洋での

分布が異なることを利用し、生体試料に残されているシグナルを分析することで、生態学的情報を得ることが

可能である。 

　一方、ストランディングネットワーク北海道（事務局：北海道大学松石研究室）では、長年鯨類や海棲哺乳

類の観測を続けてきている。また化学的分析も北海道沿岸に座礁してしまった個体について行っている。 

　今回われわれは、ストランディングしたクジラやイルカなどの試料の炭素−１４を分析し、それらの回遊履

歴を考察するとともに、これまでの生態観察データとの比較を試みた。その結果、回遊や生態情報がよく知ら

れている試料についての炭素—14は予想とよく合う結果を示し、手法の有効性が確認された。また、北海道日

本海側沿岸で座礁したザトウクジラのヒゲ板についても時系列分析を行い、座礁前の回遊と摂餌行動について

の新しい情報を得た。 

　このように水産試料についての炭素−１４の分析は、日本近海では極めて強力なツールであり、保全や資源

維持などの重要な基礎情報として大きな役割を果たすことができる。
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　海水中の溶存無機全炭酸（DIC）の放射性性炭素濃度は、全球規模の海洋循環によって古い炭素を含んだ海

水が供給される地域では、地域間変動が大きいことが知られている。日本近海には親潮と黒潮が存在している

が、親潮は深層海水の湧昇の影響により、低い放射性炭素濃度を示す。それに対して黒潮は世界の中低緯度表

層海水平均値に近い高い値を示す。そのため、放射性炭素濃度は海水の起源情報を示すと考えられる。海水中

の溶存無機全炭酸は植物プランクトンを始めとする食物連鎖により、海洋生物に取り込まれる。そのため、こ

の黒潮と親潮の海水中の14C濃度差は、日本近海の魚類の生態学的情報の有効なトレーサーとなると考えられ

る。 

　日本の太平洋側に生息するマイワシは、A:冬春季に黒潮域で生まれた後に初夏に移行域を北上して夏季に親

潮域で生息する群、B：冬春季に黒潮域で生まれその後も黒潮系暖水域内に留まる群、の大きく2群に分けられ

ると考えられている。八戸周辺で秋季に漁獲されるマイワシ群はA群とB群が混在すると考えられる。しかしな

がらこれらを個別に識別することは困難であった。 

　本研究では八戸周辺で漁獲されたマイワシ当歳魚の14C濃度を分析行った結果、漁獲されたマイワシの来歴

を14C濃度差によって識別できる可能性が高いことが明らかになった。このことはマイワシ資源に対する親潮

域の生物生産力の貢献度の評価法として14C分析が応用可能であることを示唆している。
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　現在の海洋生態系において、特徴的なシリカの殻を持つ珪藻は、最も繁栄している微細藻類である。珪藻の

分布域は海洋全域にわたり、その多様性は海洋の微細藻類中で最も高く、光合成量も地球全体の２０％以上と

熱帯雨林に匹敵する。近年、珪藻の海洋生態系における重要性が注目され、その繁栄機構・シリカの殻の形成

機構・進化過程の解明を目指した研究が世界的に盛んになりつつある。現にその目的のため珪藻数種の全ゲノ

ム解読が終了し、次々と新しい知見が報告されている。しかしながら、地球上で珪藻がどのように出現し､現在

の繁栄に至ったのか？その進化過程については、極近縁の生物との詳細な比較研究がなされないため、未だ不

明の状態である。 

　珪藻の起源に関しては、1999年に亜熱帯域で発見されたボリド藻が、分子系統的には現在最も珪藻と近縁

なグループとなっているが、珪藻とは全く形態の異なるシリカの殻を持たない微小鞭毛藻であり、珪藻の起源

は依然謎である。一方、1976年にサイズは2-5μm と非常に小型ながら、珪藻同様にシリカの殻を持つパルマ

藻が北西太平洋の亜寒帯域で発見され、珪藻と進化的に密接な関係を持つことが予想されたたが、発見以来

30年以上培養が確立できずパルマ藻の実体は全く不明であった。そのような状況下、2008年に我々は世界で

初めて親潮域よりパルマ藻の単離培養に成功した。得られた培養株を対象に電子顕微鏡による形態観察、分子

系統解析および光合成色素分析を進めた結果、パルマ藻は、ボリド藻同様に珪藻と極近縁で共通の祖先を持つ

ことを明らかにした。これは、珪藻の繁栄機構と進化過程の解明にとって格好の対照生物を手に入れたことを

意味する。そこで我々は、親潮周辺海域でのフィールド調査、室内培養実験、メタゲノミクス、ゲノム解

読、分子化石（バイオマーカー）の探索等の様々なアプローチにより、未知の藻類：パルマ藻の全貌解明を目

指し研究を進めている。本発表では、我々により明らかになりつつあるパルマ藻の分子系統、個体群維持機

構、全球分布、シリカの殻形成、生活史、ゲノム等の最近の知見を紹介する。
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　海藻藻場やアマモ場は沿岸生態系の中でも高い生物多様性と生態系機能を有している。また、コンブ目海藻

類は重要な食用資源として、その持続的な生産性の維持管理は水産学的にも重要である。しかし近年の地球温

暖化等の気候変動に伴い、藻場においても生物多様性の損失や生態系機能の劣化が憂慮されている。これらの

解決のために、藻場の生物多様性、生態系機能の現状を多面的かつ広域的に評価し、将来の変動を予測すると

共に、重要な保全地域を選定することなどを通じて、今後の気候変動の適応策を検討することが必要となって

いる。本研究では、北日本海域のコンブ目海藻藻場を対象として、各種の分布情報より北日本における分布推

定を行うと共に環境要因との関連性を解析した。その結果をもとに、複数の気候変動シナリオ下でのコンブ目

海藻の分布の変化を予測した。さらに、生物多様性条約の基準６項目（唯一性、絶滅危惧種、脆弱性、生物学

的生産性、生物学的多様性、自然性）を多面的に考慮した重要海域 [The Ecologically or Biologically

Significant Areas (EBSAs)]の選定方法を開発し、現在の分布、および将来の分布変動を考慮した選定結果を比

較した。 

 

　コンブ主要種19種について、SDM (Species distribution model)を用いて分布推定を行ったところ、全体の

種多様性は北海道東部および北部で高く、この海域がコンブ目海藻類の生物多様性の保全に重要であることが

示唆された。また、コンブ目海藻の多くの種で分布範囲を決める要因として水温が大きく影響することが示さ

れた。そこで、水温上昇に関する気候変動将来予測モデルとSDMを用いて、複数の気候変動シナリオの元での

2100年における各種の分布変動予測を行ったところ、いずれの気候シナリオでも分布域が大きく北上するこ

とが予想された。特に、寒流域に生息するコンブ目のほとんどの種は日本沿岸に生息できなくなる可能性が予

想されるとともに、全体の種多様性についても、著しい低下が予測された。EBSAsについては、現在の分布を

考慮した方法では、北海道沿岸、三陸、伊豆半島、紀伊半島東岸、山口～長崎にかけての海域が候補地として

抽出された。しかし、将来における各種の分布域の変動予測を評価項目に加えたところ、EBSAsのほとんどが

北海道と三陸に限られて、海藻類が北上する高緯度地方の重要性がより高くなるという結果が得られた。 

 

　本研究により、コンブ目海藻類の分布が今後大きく変化することが予測されたことから、その保全および持

続的資源利用に向けた対策を急ぐ必要が指摘される。また、保全政策として海洋保護区の設定や持続的な資源

管理区を策定する際には、今後の生物の分布変動予測を取り入れた検討が重要であることも明らかになった。
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Understanding the effects of ocean conditions on distributions of commercial fish is critical for elucidating

potential distributions of fish and forecasting where they will be in the future. Species distribution

modellings (SDMs) enable estimation of habitat suitability for each species at a site as a function of

environment factors. Traditionally modelling of species distribution has been applied to species data

surveyed through standardized methods that could collect both presence and absence records, but was

incapable for using presence-only data, such as those collected from fisheries or citizen monitoring

schemes. Maximum entropy (MaxEnt) model provides high predictability using a presence and

pseudo-absence data, which relatively fewer studies applied it to marine areas than terrestrial fields. We

developed MaxEnt model to relate the occurrence records from fisheries data obtained in the western

North Pacific with environment condition such as annual sea temperature and salinity from

Four-dimensional Variational Ocean ReAnalysis for the Western North Pacific (FORA-WNP30), and

topology. Our model indicated Sebastolobus macrochir, for instance, was influenced by both ocean

conditions and topology, and would potentially distribute in the area where was no catch record. MaxEnt

models will contribute to infer the probability of species using data of which detection was imperfect.
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　漁獲対象となる魚種の好適生息域を正確に見積もることができるようになることで、その魚種の生息域が海

洋環境変動によりどのような影響を受けるかを理解できることに加えて、その漁業資源の効率的な利用に資す

る情報を作り出すことが可能となる。好適生息域推定モデル（HSIモデル）は生態系アセスメントや生態系復

元研究に加えて、水産学における漁場推定研究でも広く利用されており、漁業情報サービス等で活用され始め

ている。HSIモデルは対象魚種の豊度と様々な海洋環境変数との関係を、統計モデルを用いて推定することに

より、その魚種にとっての好適生息域を数値化して表現することができる。本研究では、水産研究・教育機構

東北区水産研究所で集計された「太平洋北区沖合底びき網漁業漁場別漁獲統計資料」に収められている約30種

類の魚種を対象として、複数の機械学習アルゴリズムを適用することにより、東北沿岸域におけるいくつかの

底魚類についてのHSIモデルを作成した。また海洋環境データとしては、JAMSTEC地球情報研究センターと気

象研究所で共同開発したFORA-WNP30を用いた。このデータセットは水平解像度0.1度、鉛直54層で北西太平

洋における3次元の海洋循環や物理構造を精緻に再現した再解析データで、底魚類が生息する底層の環境も再

現されている。本研究では、東北沖で起こった海洋環境変動に伴うHSI分布の変動について解析を行い、マコ

ガレイやババガレイ等のいくつかの魚種について、2012年冬季に起こった親潮の南下に伴い好適生息域が変

動していることが示唆される結果を得た。
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　世界規模での環境問題への意識の高まりを受けて、海洋生物情報の重要性も増加している。世界規模での海

洋生物多様性の情報源となることを目的にOcean Biogeographic Information system (OBIS)がInternational

Oceanographic Data and Information Exchange プログラムが設立された。OBISの設立以降、海洋生物多様

性情報を必要とする世界的な関心領域は様々に変化している：海洋保護区設定議論における沿岸領域、地球温

暖化議論における北極域、BBNJ議論における深海底。それらの興味、議論に対してOBISは、極域から熱

帯、沿岸から外洋、表層から深海底の広い領域をカバーする情報を提供している。 

 

　OBISのデータは各国のノードが提供したデータの集合体である。日本ノードは2012年に設立され、日本の

研究活動から得られる情報は、日本ノードのメインの情報システムであるBISMaL（Biological information

system for marine life）を通して提供されている。日本から発信されている海洋生物の情報は科学的な品質が

高く、世界的にもユニークな情報が多い。たとえば北西太平洋域のプランクトン情報のメインソースとなって

いるJODCのデータセットや、文献調査に基づく太平洋アジア地域を網羅するデータセット、あるいは深海生

物の標本に基づくデータセットが公開されている。そのほか、海草・サンゴ・大型褐藻といった特定の生態系

に特化したデータセットも整備されつつある。BISMaLにはそれらのデータセットを含めて全5,992種、

445,993件の出現記録を公開している。そしてこれは、日本周辺から知られている海産生物既知種約33,000種

の20%をカバーしていることになる。 

 

　OBISはこれまで「生物名」、「観察時間」、「緯度」、「経度」から構成される基礎的な生物出現記録を収

集してきた。しかし、より高度な解析に使用したいという近年の科学的ニーズに対応するため、OBISは出現記

録に加えて、関連する物理環境データを取り扱うことができるデータフォーマットを採択した。このタイプの

データが蓄積されることにより、将来的には、生物出現記録と環境情報とを組み合わせた解析が全球規模で行

えるようになるかもしれない。
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