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Lecture 7 遺伝的混合と遺伝的汚染のモデリング



１．水産資源集団の混合率推定における典型的な問題

２．外来集団の混合率の推定 (Mixture model)

３．外来集団の遺伝的混合の推定 (Admixture model)

４．有明海アサリへの適用例

補足： 個体のアサインメント
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１．水産資源集団の混合率推定における典型的な問題



過剰漁獲や生息環境の悪化
⇒水産資源の資源量や漁獲量の減少

持続的な水産資源の利用のために

- 資源評価(資源量や資源変動メカニズムの推測)

- 漁業に対する規制等による資源管理

(漁獲量限度，禁漁区，禁漁期などの設定）

- 放流事業(水産増殖)

・人工的に栽培した稚魚の放流し，漁獲量増加を図る

・産卵親魚として次世代への再生産も期待

水産資源の持続的利用と管理

生物資源モデリング Lecture 7 (Dec 3, 2019)



沿
岸

沖
合

漁獲

繁殖集団1 繁殖集団2

集団構造と資源管理
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資源量や資源動体に加えて，
資源の集団構造の把握が重要



摂餌域あるいは回遊経路での混合率

Stock 1 Stock 2 Stock 3

繁殖域 (未知)

集団の混合率の推定

集団間の遺伝的差異

Fst

混入割合の推定

様々な集団構造
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水産増殖における放流集団の混合
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親魚のサンプリング

人工的に
稚魚を生産

稚魚の放流

天然漁場

漁期

漁期

再生産

自然死亡



• 放流が漁獲量に貢献しているか？
• 放流個体の混合率はどの程度か？
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浦戸湾漁獲量と放流数の推移

例：ノコギリガザミの放流事業
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基準群 １ 基準群 2

混合率の推定の典型的な例
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しばしば人工的な
標識の利用が難しい

遺伝標識の利用

混合群



1 2

4 2

2 5

遺伝子座1 

遺伝子座2

遺伝子座 L

個体の遺伝情報 集団の対立遺伝子頻度

異なる集団間では
対立遺伝子頻度が異なる

遺伝情報の観測
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混合率の推定
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混合率 ω : 1－ω

基準群 １の対立遺伝子頻度 基準群 2の対立遺伝子頻度



水産増殖における放流集団の混合
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親魚のサンプリング

人工的に
稚魚を生産

稚魚の放流

基準群１

基準群 2

混合群

漁期

漁期
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継時サンプリングによる混合率追跡
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ノコギリガザミの混合率(mtDNA ハプロタイプ)
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Haplotype
Year 1 2 3 4 5 6 7 8 9Others

1996 79 23 13 16 10 3 1 3 0 1
1997 90 65 16 13 11 2 5 2 0 9
1998 57 37 22 11 7 0 1 2 0 6
1999 159 124 39 15 11 3 5 5 5 37
2000 225 147 47 32 21 2 4 5 4 34
2001 71 32 8 7 5 0 0 1 11 23
2002 105 50 30 17 0 5 0 0 5 35

Haplotype
Year 1 2 3 4 5 6 7 6 7Others

1996 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
1997 0 98,300 0 0 0 0 0 0 0 0
1998 0 0 64,000 0 0 0 11,000 0 0 0
1999 0 0 0 81,000 0 0 0 0 0 0
2000 0 0 0 0 72,000 0 0 0 0 0
2001 0 0 0 0 0 0 0 0 149,000 0
2002 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

天然群のmtDNAハプロタイプ頻度

放流群のmtDNAハプロタイプ頻度

混合率の推定値

Year 

1997 0.152 (0.023)

1998 0.025 (0.021)

1999 0.000 (0.000)

2000 0.015 (0.007)

2001 0.039 (0.009)

Mixing Proportion



放流群

天然群

天然群+放流群
=混合群

放流

混合する前の情報が
得られない場合もある

「増殖における放流」と「外来種or外来集団の放流」
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• 増殖における「放流群」は

同一種，同一集団の天然群

を親として生産されるため，

過剰な放流をしない限り，遺

伝的影響は小さい

• 一方で，外来種や他の集団

の放流は，生息環境の占領や，

遺伝的汚染が懸念材料

（しばしば望まれない放流)
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2. 外来集団の混合率の推定

Mixture model



外来集団の混合率推定の設定
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外来集団

混合が疑われている天然漁場集団
（放流される前の情報なし）

N2 個体の遺伝子型観測 ⇒ 尤度２

N1 個体の遺伝子型観測 ⇒ 尤度１

1 2

4 2

2 5

遺伝子座1 

遺伝子座2

遺伝子座 L



外来集団からの観測情報
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外来集団
N1 個体の遺伝子型観測 ⇒ 尤度１

第 i 番目の個体の第 l 遺伝子座の
“遺伝子型”観測値の確率分布

全標本の“遺伝子型”観測値の
確率分布(連鎖平衡を仮定)

第 l 遺伝子座の“対立遺伝子”頻度ベクトル

第 l 遺伝子座の“遺伝子型” ( j, j’ ) の頻度

Ll ,...,2,1, =

HW平衡からの逸脱度



混合集団からの観測情報
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混合集団

集団１（外来集団）における
第 l 遺伝子座の“遺伝子型” 頻度

集団2（在来集団）における
第 l 遺伝子座の“遺伝子型” 頻度

N2 個体の遺伝子型観測 ⇒ 尤度２

第 i 番目の個体の第 l 遺伝子座の
“遺伝子型”観測値の確率分布

全標本の“遺伝子型”観測値の
確率分布



パラメータ推定
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外来集団

N2 個体の遺伝子型観測

N1 個体の遺伝子型観測

未知パラメータ ：

• 外来集団個体の混合率

• 各集団におけるHW平衡からの逸脱度

• 各集団の各遺伝子座における対立遺伝子頻度

混合集団(外来＋在来）



シミュレーションテスト (Mixture)
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外来集団と在来集団の対立遺伝子頻度 (bi-allelic)

遺伝的差異FST

「混合率」，「HW平衡からの逸脱度」，「FST」の幾つかの組み合わ

せで推定値の平均，およびＭＳＥを評価

1)HW不平衡(HWD)を仮定したモデル

2)ＨＷ平衡(HWE)を仮定したモデル（HWからのずれを無視）

HWEは混合を問うモデルでしばしば仮定される

サンプル数：各集団100個体

遺伝子座数＝１０



混合率を変化させたときの性能評価(1)
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FIS =0.3, FST =0.05 で固定



混合率を変化させたときの性能評価(2)
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FIS =0.3, FST =0.05 で固定



FST を変化させたときの性能評価
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ω=0.3, FIS =0.3 で固定



FIS を変化させたときの性能評価
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ω=0.3, FST=0.05 で固定



FIS を変化させたときの性能評価
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ω=0.3, FST=0.05 で固定
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3. 外来集団による遺伝的汚染

Admixture model



Admixture Model
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混合率 ω
•再生産力の違い
•外来集団の環境への適応
•遭遇率の違い
•外来・在来の交雑の有無

?2
ω ?)1(2 ωω − ?)1( 2

ω−再
生
産

1 2

4 2

2 5

12

4

2 5

2

1 2

4 2

2 5

外来×外来 外来×在来 在来×在来



1 2

4 2

2 5

12

4

2 5

2

1 2

4 2

2 5

Admixture Model
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混合率 ω

外来×外来 外来×在来 在来×在来

11δ 再
生
産

12δ 22δ

遺伝的汚染の有無を
表すパラメータ



Admixture Model (Likelihood)
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外来×外来

外来×在来

在来×在来



シミュレーション結果 (admixture)
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4. 有明海アサリへの適用



国内および有明アサリの漁獲量変動
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金州

Vargas et al. (2008)

有明海



有明海アサリと外国からの輸入アサリ
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金州

滑石
(蓄養場)

松尾

輸 入



個体のサンプリング
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外来集団 (中国渤海湾金州)

有明集団＋中国金州集団？

金州：91個体をサンプリング

滑石の“天然漁場”：103個体をサンプリング

(蓄養場とは別の場所)

松尾の“天然漁場”：105個体をサンプリング

●それぞれ8遺伝子座の遺伝子型を観測

●Ｍｉｘｔｕｒｅ，Admixture それぞれのモデルで推定



Mixture model における結果
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☆蓄養場のある滑石の天然漁場では，中国輸入アサリの高い

混合率が示唆された

☆一方で，放流実績なしとされている松尾の混合率はゼロと推定

☆HW平衡を無視すると混合率が高めに推定される



Admixture model における結果
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☆ 有明アサリと中国輸入アサリの交雑を表すパラメータはいずれ

も０と推定され，遺伝的汚染は生じていないことが示唆された

☆ 有明の水温が，中国輸入アサリに適していないため？
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補足：個体のアサンメント



• 個体ごとの遺伝子型情報を利用し，それぞれの
個体が，どの集団に属しているかを（確率的
に）割り当てる

• 基準となるSource Populationの情報を必要とす
る方法と，しない方法がある

個体のアサインメント



アサインメントの考え方

集団1 集団２

1  2  3  4  5 1  2  3  4  5 

1 1

集団１に属する
可能性が高い

3 5

集団２に属する
可能性が高い

1 2

？



STRUCTURE ( Pritchard et al. 2000, Falush et al. 2003)

Source Population がないとき

集団1

集団2

集団3

１．H-W 集団をクラスタリング
（対立遺伝子頻度の推測）

２．クラスタリングされた集団に
対して個体をアサインメント
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アサインメント確率のベイズ推定

事前確率

Z : ある個体の集団への帰属を表す潜在変数
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マルコフ連鎖モンテカルロ法(MCMC)
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Gibbsサンプリング（モンテカルロシミュレーション）

1. H-W集団をクラスタリングにより構成し，それぞれの対立
遺伝子頻度を計算

2. 暫定的にクラスタリングされた集団をSource集団として，
個体をそれぞれの集団にアサインメント
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Mixture と Admxiture

集団1 集団２
1 2

4 2

2 5

Mixture

個体自身の由来を問う．
アサインメントの確率は，
＝個体が各集団に属する確率

1 2

4 2

2 5

Admixture

個体内の遺伝子の由来を問う．
アサインメントの確率
＝個体内の遺伝子の由来の割合


