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ニシン目魚類は魚類の全漁獲量の２０～４０％を占める水産資源として重要

な分類群であるだけでなく，稚仔魚が魚類プランクトン群集においても優占的

に出現する．これらニシン目魚類の稚仔魚を同定・識別することは水産学的に

も生態学的にも極めて重要である．しかし，琉球列島を含む熱帯域でのニシン

目魚類稚仔魚の研究は一部を除いて不十分であり，その多様性と形態的類似性
もあって同定･識別は困難なまま残されており，ＤＮＡ解析による種判別が期待
されてきた．

これまでに琉球列島からは３科１１属２０種(未記載種２種を含む)のニシ
ン目魚類が知られているが，そのうち塩基配列が知られているものはオキイワ

シ・カタクチイワシ・キピナゴ・ミナミキピナゴ・ドロクイ・リュウキュウド

ロクイの４属６種に限られていた．ドロクイ属を除く４種は形態形質でも稚

仔魚を容易に他種と区別することが可能であるが，それ以外の分類群は形態学

的な同定形質の知見が乏しく，ＤＮＡ解析による種判別への期待が高い．

そこで本研究では，琉球列島産のニシン目魚類成魚標本を対象にして，一般

に魚類で種判別に用いられるmtDNA16Sの塩基配列解析による種判別の可能
性を検討した．

本研究の結果，これまで知見の無かったギンイワシ属，ミズン属，ヤマトミ

ズン属，タイワンアイノコイワシ属,インドアイノコイワシ属を含む６属９種

のmtDNA・’6s塩基配列（約Ｓ００ｂｐ）が新たに決定された．その結果，既存
の研究とあわせると10属１５種の塩基配列が明らかとなり，琉球列島に分布

するニシン目魚類のうち５種を除く７５％を網羅することができた．

また，これまで同一の魚類標本からＤＮＡ分析と形態学的観察を行うために

は，ホルマリン固定前の標本から体側筋の一部などを採取し，９９％エタノー

ル中に保存したものをＤＮＡ分析に供するか，標本全体をエタノール固定する

ことが一般的であったが，前者の作業は特に稚仔魚標本では困難を極め，後者

の方法は標本が収縮し形態観察には不適である．今回，採集後に約２４時間

5％海水ホルマリン中で固定した稚仔魚サンプルからでも，一般的な抽出法で

あるQIAGENDneasyTYssueKitを用いてＤＮＡ抽出を行い，mtDNA・１６sの塩

基配列(約Ｓ００ｂｐ）を決定することができた．この方法を用いれば形態観察と
DNA分析を並行して行うことが可能と考えられる．

今後,まだサンプルの得られていないオオイワシ,ヤエヤマアイノコイワシ，

オグロイヮシなどの標本を収集するとともに，PCR-RFLP法による，より簡便

な分子同定手法の確立を目指す予定である．


