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北大水産業報
41(4)， 191-199. 1990. 

シロザケ稚魚における表現型相関行列の分割と

パスモデルによる遺伝構造の表現

菅野泰次・

Expression of Genetic Structure by Causal Path Model 

in Chum Salmon Fry (Oncorhynchu8 ke拘)

Yasuji KANNO傘

Abstract 

Phenotypic correlations be七weeneleven morphological traits of chum salmon fry were 
divided inωtwo pheno七，ypiccorrelations owingもogene七icand environmen切1caus田， and 
boも，hcorrelation matric田 wereexamined under theもheoreticalbasis of spe叫ralanalysis. 
J udging from eigenvalu倒 oftwo correl叫ionmatric田，four genetic岨 .dthr田 envlronmen-

切1facωrs were separa飴dfrom both correlωion m前ri田sby factor analysis， for which the 
per細切p∞叫ributionof varianc回 was98.5% and 60.4% resp倒的ly.
The results of sp田も，ral阻 alysiswere expressed幽 path∞e伍cienωincausal paぬ
diagrams. In the figure (Fig.2)，七herelation by which e郎hgeneもicf:叫句raff田おもhe紅白色s
m∞mmon depends upon pleioも，ropyor linkage effects. On the 0もherhand， the squ町eof 
path ωe伍men飽 which∞ncen七raもea tr晶iもfromindividual genetic facωrs repre随n旬七.he
heritability of eaιh factor which， is surely， composed of discreもegroups of chromosomes. 
The e質問tsof those genetic facωr呂志oreferenceもralもsare more complex than environmental 
fac旬開.

緒 言

前報1)においてシロザケの表現型相関行列を2つの大きなカテゴリー，すなわち，遺伝成分によ

る表現型相関行列と環境成分による表現型相関行列の， 2つの成分に分割する方法について述べ，

遺伝率ならびに遺伝相関などの遺伝パラメーターを推定した。このようにして作られた2つの相

関行列の遺伝学的な意味を明らかにすることは，多形質を取扱った形質変異の研究の重要な課題

で，これまでも数学的な種々の解析が試みられているトペ本報では，この行列が対称の正方行列

である特性を利用して，スベクトル分解および回転を行ない，形質の相関構造をパスモデルによ

り図形的に表現することを試みた。

材料と方法

材料材料には 1986年 11月17日に北海道南部地方の茂辺地川で採捕した親魚(雌6雄めから

採卵した6腹の仔魚を用いた。材料の詳細は前報1)に述べられている。形態的な測定は，体重

-北海道大学水産学部資源生物学講座
(LabO'/'a伽 'y01 Bio均'y01 F:姉 Pop叫加酬，Faculty 01 F:必heries，HokkαidoU:世間間ty)
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(BW)，体長 (BL)，虹門前体長 (PA)，頭長 (HL)，眼径 (ED)，背鰭前長 (PD)，腹鰭前長 (PV)，

脊椎骨数 (VN)，背鰭軟条数 (DF)，腹鰭軟条数 (PF)，啓鰭軟条数 (AF)の 11形質について

行った。

これらの形質のうち，魚林の大きさに従属する形質である体部分長については，体長で除すこ

とによって体長に対する比に換算し，体重については体長の 3乗で除して肥満度の値に換算して

計算に使用した。変換後の体長比としての形質は，それぞれ BW/BL， PA/BL， HL/BL， ED/BL， 

PD /BL， PV /BLのように表わした。

表現型相関係数行列の分割 我々が魚体の特性について複数形質の測定値をもっている場合，測

定値は一般にどの形質 (i)をとった場合でも，表現型値Pi，遺伝子型値j;および環境値ムに
よってあ=1i+εzと表わすことができる。

この式はn個体の複数形質のデータの場合には行列記法で，Pn叫 =Fn叫 +Enxkと表わされる

が，これに対応して表現型値の分散共分散行列 Cは C=CG+CEに分解されることが知られてい

る。5)菅野1)はこれが，各々の表現型値の標準偏差を成分とする対角行列K，遺伝子型値の各々の

標準偏差を対角成分とする対角行列KG，および環境値の標準偏差を対角成分とする対角行列KE
を用いて，次式で表現されることを示した。

K-'CK-'=K-'KGR*G (K-'KG)t 

+K-'KER*E (K-'KE)t 
(1) 

右辺第 1項の R九および第2項の R*Eは遺伝相関行列および環境相関行列と呼ばれる。いま， (1) 

式のそれぞれの項を前報1)に対応させて Rp=RG+REのように表わすと Rpは表現型値の相関

行列，RGは遺伝子型値による表現型相関行列そして REは環境値による表現型相関行列を示す。

Lerne.戸， HazeF)および菅野')によれば，この 2つの表現型相関行列 (RG，RE)の任意の成分であ

る先日および rEりは，同じ形質問の遺伝相関係数戸Gijおよび環境相関係数 ρEijと，それぞれ

'I'Gij =-ρGij. hihjおよび 'TEij==-r* Eii・ωiW;， の関係がある。この関係を2形質 (i，j)の場合について

図示すると Fig.1(品)に示すパスモデルと等価で6)，hi，んおよび初日 WjはFig.1(品)モデノレのパス

係数を表わし， i， jそれぞれの形質の遺伝率 (h2) および環境寄与率 (1-h2) の平方根に相当す

ることが示される。6)

相関行列のスペクトル分解とパスモデルの構造 Fig.1(a)のパスモデルに用いられる構造式は，

任意の形質 tにおいて Pi=j;+εzで表わされることは既に述べた。 j;は形質 zの発現に関与する

r~ Eij 

r' Gij 

(a) (b) 

Fig. 1. Two causal path models showing 
genetic(j)皿d environmental e齢制作).
(a): causal model with geneもicand environ-
mental correlations. (b): causal model 
Wl出outgenetic組 denvironmetal∞rrela-
七ionsby Sp即位alde∞mposiもion，both show-
ing relationshi pS be七ween phenotypic 
trai臼(p)，組 dgenetic(j)岨denvironm印刷
∞mponen飽(ε)，七hesymbols h and切町epath
coe鑑Clen臼，rGij and TEij are phenoもypic∞rreト
lation coe伍.cientsowing to genetic and envi-
ronmental componen旬，岨dr* Gij and ρEij 
are genetic and environmen七alcorrelation 
coe伍cients. Subscript i and j are assigned 
七oeaιh of the七raitsor componen低 De加 ls
m 七ext.
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遺伝成分全体の遺伝子型値を表わしているが，この遺伝成分全体(j，)をL、くつかの成分j(i)m

(m=1，2，…， k)に分割することができれば，表現型値 (P;)はP;=瓦f(i)"，+むとして複数の遺伝
成分の和で表わすことができる。通常は4形質に関与する個々の遺伝成分f(i)mを分離して計量す
ることが困難なので，一般にこの分解は行われない。しかしながら，RGをスベクトル分解するこ

とにより，互いに相関をもたない複数の遺伝成分に分解することが数学的に可能である。

この例として， 2形質の場合のパスモデルの構造を Fig.1(b)として示す。このモデルの構造式

は次のようである。

P;=h;i・./;+hij・t+ψ}jε;+切りEj

Pj=ι. ./; +ん .t+ω'jiEi+叫品 (2) 

P;，./;およびんは任意の t形質の表現型値，これに対応する遺伝子型値および環境値を表わし，い

ずれも標準化されているものとする。通常の遺伝パラメータの推定では， Fig.1(a)のモデルのよ

うに，形質に対応する 2つの式が個別に計算されるので，h;jおよび hj;がゼロ，従ってt，t間(遺

伝相関)，およびιε3間(環境相関)に相関が残るように構成される。一方， Fig.1(b)のモデル

は， ./;， t間(遺伝相関)の相関をゼロとする条件を付して，hijおよびιを定めたものというこ
とができる。

きて， (2)式を行列記法で次のように表わそう。

P=FH'+EW' (3) 

FnxkとEnxkが互いに独立の場合，Pの相関行列 Rpは2つの行列の和 RG+REに分割されるこ

とは前報1)に詳述した。この時，右辺第 1項 RGは，標準化された遺伝子型値の行列 Fを用いて，

次のように表わすことができる。

RG=l/叫(FH')'(FH')

=1/n(HF')(FH') 
(4) 

Fの分散共分散行列 1/nF'Fは (1)式の遺伝相関行列 R*Gを表わし，Hは同式を H=K-1KG

として定めた時の Fの係数行列を表わす。この HはFig.1(a)のモデルのパス係数，すなわち遺

伝率の平方根を与えるものになる。

次に (4)式において，1/nF判 F*=Iを満たす独立な遺伝子型値 F*を与えることを考えると，

これは遺伝子型値が相互に相関をもたない複数の成分に分割されたモデルFig.1(b)に等しい。

これに対応して (4)式は次のように変形される。

Rc=1/n(F*H判 )'(F*H判 )=H*H叫 (5)

これを正規直交行列 Uと対角行列Aにより H*H叫 =UAU'と変換し H*を解けば，係数行列

H事は RGを因子分析した時の因子負荷行列として求めることができる。

さらに，任意の正規直交行列 Tによって，新しい係数行列AをA=H*T，遺伝子型値行列 G

を G=F事Tと直交変換して，相関行列 Rcを表わせば，次のようになる。

Rc=l/n(F*H判)'(F事H判)

=1/冗(GT'(TA ')')'( GT'(AT')') 
= 1/n( GT'TA')'( GT'TA') 

= l/n(AT'TG')( GT'TA') 

=1/鈍(AG')(GA')

ここで，1/nG'G=l/n(F事T)'F*T=Iだから，従って，
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RG= l/n(AGt)( GAt)=AAt (6) 

かくて，新しい係数行列AもH*と同じく，相関行列 RGを再現する係数行列であることがわか

る。これは，因子分析における主因子解の因子軸を回転したものに相当し，H*とAの2様の解

は， Fig.l(b)のパスモデルをいずれも満たし，共に hijを与える行列である。 2つの解の相違は，

遺伝成分fWm，(m=l， 2，…， k)の内容構成の相違に対応したものになる。このような相関行列の
スベクトノレ分解を主とする数学的操作は，相関行列 RGをノルムを変えずに因子分析することに

等しく，遺伝率は共通性 (commun晶lity)に，H*およびAは因子パターンに対応する。これと同

じ数学的操作は，遺伝子型値による表現型相関行列 (RG) と同様に環境値による表現型相関行列

(RE) にも適用することができる。

Table 1. Two phenotypic correration matri側 owingωgeneticωmpone醐 (bo伽皿位i岨 gle)
and environmental caus田 (toptriangle) 

Trai也

BW/BL 

BL 

PA/BL 

HL/BL 

ED/BL 

PD/BL 

PV/BL 

VN 
DF 

PF 

AF 

Traiも

BW/ BL PA/ HL/ ED/ PD/ PV/ VN DF PF AF 
BL BL BL BL BL BL 

.844 .156 .023 .054 .027 -.152 -.095 -.112 .186ー .084 .136 .070 

.054 .368 .632 .037ー .3干o-.461ー .210-.115 -.113 -.122 .071 -.164 

.150 .112 .244 .756 -.055 .042 -.164 .324 -.075ー .137 .163 -.179 

.456 -.101 -.074 

.432 .054 .112 

.416 .241 .316 

74 .626 .339 .088 -.107 .018 .027 .151ー .045.3' 

.040 .363 

.188 .203 

.298 .058 

.637ー .053-.001 .232ー .040一.089 .078 

.251 .749 -.184 .008ー .032ー .067一朗5

.277 .538 

-.356 .231 .102 .028 -.324 -.096 .046 .438 

462 -.010ー .120 .209 -.241 

.562 .083ー .007 .048 

.224 .β91 .090ー .076 .089 .110 .248 -.179 .547 .453 .191 .216 

.188 -.027 -.319 -.297 -.129 -.134 -.372 -.111 -.226 .576 .424ー .018

.060 .160 .172 .169ー .085 .085 .233 .176 -.oI7 -.188 .166 .834 

BW/BL PA/HL/ED/PD/PV/VN DF PF AF 
BL BL BL BL BL BL 

Table 2. Eigenvalues and cumulative conもributionof variance culculated for 七，hr明
phenotypic correl抗ionmatric崎.

Rp RG R. 

Eigenvalue 
Cumul叫lve

Eigenvalue 
Cumulωlve 

Eigenvalue 
Cumulative 

proportlOn propor七lon proportlOn 

2.385 0.217 2.138 0.454 1.597 0.254 

1.840 0.384 1.394 0.750 1.279 0.457 

1.372 0.509 0.631 0.884 0.923 0.604 

1.209 0.619 0.476 0.985 0.688 0.713 

0.085 0.708 0.072 1.000 0.608 0.810 

0.852 0.787 0.001 1.∞1 0.552 0.898 

0.680 0.848 0.001 1.001 0.455 0.970 

0.552 0.898 o.∞o 1.001 0.269 1.013 
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結 果

Rc;およびREの因子分析結果前節に述べた因子分析の方法は，多数の形質問の相関 (RGおよ

びRE)を，相互に相関をもたない少数の因子により近似的に再現する方法として説明することが

できる。相関行列を正確に再現するためには，始めの行列の次元数に等しい因子数を必要とする

が，誤差的な因子を除くことによって，主要な少数の因子で近似的に構成し，この因子との関連

で相関係数を解釈することが行われる。

計算においては，形質4に関する腹仔群の平均遺伝子型値以)として各腹仔群の平均値からな

る行列 (F，削 k)をとり，環境値 (Ei)として表現型値Piから平均遺伝子型値j， を差し引いた行列
(EnXk) をとって，各項について分散共分散行列を計算した。さらに，前報1)で述べた方法により

Table3. F郁初rloadings∞mputed by varimax criterion of f，ωωr analysis for 
phenotypic coπ'elation matrix (RG) owing ωgenetic∞mponent. 

Traiも f. ι f3 f. 

BW/BL 0.903 0.145 0.002 0.077 

BL 0.068 0.0∞ 0.594 0.098 

PA/BL 0.lO3 0.429 0.195 o.∞3 
HL/BL 0.315 0.438 0.049 0.273 

ED/BL 0.536 0.240 0.116 0.058 

PD/BL 0.452 0.115 0.145 0.014 

PV/BL 0.383 0.432 0.423 0.143 

VN -0.417 0.203 0.385 -0.230 

DF 0.165 0.142 0.056 0.705 

PF 0.072 0.733 0.033 0.152 

AF 0.033 0.262 0.291 -0.108 

Table4. Fac七orloadings ∞mpuぬdby varimax cri回 ionof f，肋
もoranalysis for phenoも.ypiccorrelation ma位ix(RE) owing 
もoenvironmen凶1caus回.

Trai七 εl E2 E3 

BW/BL -0.062 0.155 0.125 

BL 0.724 0.089 0.074 

PA/BL 0.042 0.599 -0.372 

HL/BL 0.601 -0.0ω -0.034 

ED/BL 0.707 0.061 0.039 

PD/BL 0.148 -0.661 -0.166 

PV/BL 0.070 0.442 -0.336 

VN 0.250 0.072 0.218 

DF 0.053 0.040 0.415 

PF 0.015 0.351 0.036 

AF 0.066 0.036 0.796 
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Fig.2. Pωh coe鑑Clen飽 shownby sp聞もraldecomposition for two phenotypic correlalaもion
matric田 RGand RE • 

RcおよびREを計算し (T油le1)，それぞれについて因子分析を行った。

RcおよびREを含む2つの相関行列の固有値の値を Table2に示す。RGでは形質変異に対する

4因子までの寄与が98.5%である。 REでは，第3因子までの寄与が 60.4%であったが，寄与率の

大きな落差が第3，第4固有値の間にあり， 3因子による分析が適切であると考えられた。次いでト，

RcおよびREについてえられた因子負荷行列 (Hつを，パリマックス規準によって直交回転した

後の因子負荷行列AをTable3およびTable4に示す。これらの因子負荷は (5)，(6)式に示すよ

うにFig.l(b)のパスモテ酔ルのパス係数に対応しているので，主要な遺伝因子および環境因子に

ついて，パス係数をダイヤグラムとして示すと Fig.2のようになる O

RGで第1遺伝因子凶)に関する因子負荷をみると， 0.3(遺伝率 9%)以上の重要なパスが6あ

り， BW  /BL (0.903)， HL/BL (0.315)， ED/BL (0.536)， PD/BL (0.452)， PV /BL (0.383)， VN 

Table 5. Regenera旬，dphenotypic correlation m叫.n田s(RG in bottom and RE in top) among 
七ralωbyr，田onstitutionof f齢 torloading声・

Trai七 BW/BL PA/HL/ED/PD/PV/VN DF PF AF 
BL BL BL BL BL BL 

.842 .033 .046 .020 -.051 -.032 -.106 .004 .020 .053 .044 .091 

.053 .367 .538 .050ー.440-.509ー.154 .014ー.191ー.066 .018 -.110 

.156 .109 .233 .499 -.010 .052ー.328 .393ー.027ー.128 .197ー.315

.327 -.019 .229 .368 .369 .419 .147 .018 .137 .015 -.020 .015 

ι53 -.100 -.070 .042 .362 505 .058 加 3 .1ω 加 6 .033 .076 

.426 .057 .124 .196 .199 .239 .486 -.226ー.047-.087 -.236 -.099 

36 .533 .313 -.024 -.118 

一九山 ;.:、z・ "、. H 九司 、.~・ 113 .058 .416 .115 .107 

)9 .249 -.181 .548 .177 

.183ー .030-.329 -.304 .132 

Traiも BW/BL PA/HL/ED/PD/PV/VN DF PF AF 
BL BL BL BL BL BL 
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( -0.417)において高い。 .hの因子負荷はPA/BL (0.429.)， HL/BL (0.438)， PV /BL (0.432)， PF 
(-0.733)の4形質において高い。 hでは BL(0.594)， PV /BL (0.423)， VN (0.385)において，そ
して1.の因子負荷はDF(0.705)において高い値を示す。
一方，環境因子についてみると，形質に対する作用は主に ευ ゐおよびεsの3つの因子から

なっている。 ε1はBL(-0.724)， HL/BL (0.601)， ED/BL (0.707)の3形質に関係するが， BLと

他の形質では作用の符号が逆になるoe2はPA/BL(0.599)， PD/BL (-0.661)， PV /BL (0.442)， PF 

(0.351)の4形質に作用を及ぼすが，前2者において強い。匂はPA/BL ( -0.372)， PV /BL 

(-0.336)， DF (0.415)， AF (0.796)の4形質に関係し前2形質と後2形質では作用の方向が逆であ

る。

以上を要約すると，形質との関係は環境要因より遺伝成分でより複雑であることがわかる。そ

してこれはJ".hおよびhの作用にみられるように， 1つの遺伝因子が多くの形質に同時に作用を
及ぼすことによるものであり，関与する遺伝子の多面発現，およびリンケージを主な原因とする

ものである。町次に，このことをパス係数が集まる形質の側からやや詳細に検討してみることにし

よう。

形質が受ける複数のパス係数の関係 (5)式に示すように，行列 Rc;のスベクトル分解は，回転行

列 Uによって Rc;=H*H射である。また，任意の正規直交行列 Tによって RG=AA'が成立ち，両

者はいずれも元の相関行列 RGを再現する (Table5)。この時，H*H*'およびAA'で作られる行列

は次の性質をもっ。

まず， (5)および (6)式において， 1/鈍F判 F*=I，および l/nG'G=Iであることから，H*'H* 

およびAA'で作られる行列 Rc;の対角成分(遺伝率)は，全ての遺伝因子から 1形質に向かうパ

ス係数の 2乗和.Eh2(')m(m=I，2，…，k)になっていることがわかる。これは， i形質の遺伝率 h2i
が，相互に独立な k個の遺伝成分による遺伝率 h2(')mの和 (.Eh2(i)m)に分解されていることを示

す。この分解は，遺伝子型値による表現型相関行列 (Rc;)と同様に環境値による相関行列 (RE)に
ついても計算することができる。ただし，遺伝因子側の符号と環境因子側のそれは各々の因子側

において意味をもつもので，同一形質に対して，必ずしも同符号異符号の対応がついているもの

ではなし、。

この観点、から再びFig.2をみると， HL/BL， PV /BL， VNの3形質は分割された複数の遺伝因

子からの作用を共通に受けているのに対し， BW/BL， BL， PA/BL， ED/BL， PD/BL， DF， PFの

7形質は主に単一遺伝因子の作用を受ける。また，遺伝因子と環境因子の対応でみると， BW/BL 

およびVNの2形質は主に遺伝因子の作用を強く受けているのに対し， BL， PA/BL， HL/BL， 

ED/BL，PD/BL，PV/BL，DFおよびPFの8形質は遺伝と環境の両因子の作用をうけているこ

とがわかる。このパス係数は1形質に集まるパス係数の2乗和が遺伝率および環境寄与率になっ

ているので，作用の強さの直接比較が可能である。このことから 8形質のうち， PV/BL，DFおよ

びPFの3形質は遺伝因子の作用の方が強いことがわかる。

考 察

遺伝相関係数 (r*Gij)は対象となる任意の2形質 (i，j)の遺伝子型値聞の相関係数で9)，2形質

の表現型に関与する遺伝成分全体の相関係数を表わす (Fig.l(晶))。この係数は2形質ふjに作用

する各一群の遺伝子が減数分裂の際に互いに独立に行動するならば，ゼロになることが期待され

るが，一般にこのことはごく稀にしかみられない。これは，関与する多数の遺伝子 (pplygene)が

染色体単位で行動するメンデル型の遺伝様式によるものである。この遺伝様式から，遺伝相関係

数がゼロと異なる値を持つ条件としては，次の2つの場合が考えられる。
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まず，第 1は遺伝子の多面発現効果 tpleioもropy)がある場合であり，第2は異なる形質に作用

する異質の遺伝子が同一染色体に座位するため，減数分裂に際してリンケージ効果を示す場合で

ある。従って，R，;の相関行列 (Table1下方の三角形)の対角要素以外の成分がOと異なる値を示

すことは，各々の形質発現に関与する遺伝子群の聞に多面発現効果，あるいは同じ染色体上に連

座するリンケージ関係があることを意味している。

このような遺伝機構で発現する形質問の複雑な相関構造は，数学的には座標軸の回転によって，

より単純な視点で把え直すことができる。これは， (5)および (6)式で作られる行列を詳細に考

察することによって理解される。例えば (5)式についてみれば，1/nF判 F・=1の式で表現される
遺伝成分 (Fつは，数学的に互いの相闘をゼロにすることにより，全遺伝子型値を，互いに重複

しない染色体の群からなる複数の成分 (h，.h，…，Jk)に分割したものだと理解される。この関係を
R，;， RE について計算し，Fig.2として図示すると，相関行列の中では複雑に関連していた形質問

の関係が，パス係数によって主要な関係に分割され，形質と遺伝因子および環境因子との骨格的

な関係だけが示される。

まず，遺伝成分についてみると，取扱った 11形質に関与する遺伝成分は互いに独立な4つの成

分に分割され，それぞれの成分から形質への遺伝的な寄与は図中の矢線のような錯綜した関係に

なる。体型に関する形質は魚体のサイズの影響を除去し体部分の比に換算して計算しているが，

それでも形質問には共通の遺伝成分の影響のみられる場合が多い。主要な相互的関係を示す形質

は， BW/BL， HL/BL， ED/BL， PD/BL， PV/BL， VNのク'ループ， P A/BL， HL/BL， PV /BL， 

VNのグループ，およびBL，PV /BL， VNの3グループにみられるが，これらのク'ループは多面

発現またはリンケージによって同じ染色体の影響を共通にうける形質群と考えることができる。

次に，分割された遺伝成分の内容についてみると，これらは数学的な分解によるものであるた

め，その内容を具体的に示すものではない。換言すれば，遺伝子群の4成分への分割法は無数に

あり，上述の 4成分はその組合せの 1つということになる。この意味で本研究は分解可能という

理論的な意義が大きいかもしれない。しかし， Fig.2のような形質問の相関構造は単なる遺伝率と

いう平面的な理解を一段深化させていることは確かで，育種学的には，交配を主とする人為操作

によって，形質相互間の相関を破る10)ことができるかどうかを判断する資料になりうるものであ

る。将来，アイソザイム標識などで個々の染色体の識別が可能になれば，染色体単位の遺伝率の

推定にも応用できょう。

一方，環境相関の因子負荷をみると，形質に作用する環境因子の構造はやや単純で， BL， HL/ 

BL， ED/BLに共通に影響する l因子， PA/BL， PD/BL， PV/BL， PFに影響する 1因子および

PA/BL，PV/BL，DF，AFに影響する 1因子に大別することができる。この中で， とりわけ体比

率に関する形質にみられる相互の関連は極めて興味深いと同時に，遺伝パラメータ推定の種々の

条件について重要な示唆を与えてくれる。

例えば，第2環境因子により影響される PA/BL，PD/BL，PV/BLの3形質の相互的関係をみ

てみよう。この 3形質の相聞は，次の2ケースの可能性を含むと考えられる。第1は，推定され

たREからドミナンスおよびエビスタシスなどの遺伝的効果が取り去られていないために11にこ

れらの遺伝成分が引起す問題，つまり REの推定に関する問題と考えることができる。第2は，こ

の相関は魚体の大きさと体型の変化が，個体聞の遺伝的相違とは別次元の生理的メカニズムに規

定される，すなわち，魚体の大きさと体型が一定傾向で変化する個体発生上の発育過程の違いの

問題として考えられるかも知れなし、。本研究では，この点を明らかにすることはできないが，こ

のためには，純系などを利用した環境相関の正確な推定が重要な役割を果たすと考えられる。近

年，遺伝子操作による純系の作出回の可能性が検討されているので，近い将来，この問題の解決

が図られるかもしれなし、。また，逆に純系の作出が可能になれば，上述の問題を解決すると同時
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に，Rc;=Rp-REの推定によって，遺伝率を計算する新たな推定の基盤がで、きることにもなるで

あろう。

本論文のご校聞を賜った元北大水産学部教授の久新健一郎博士，ならびに同学部の前田辰昭教
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