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研究成果の概要（和文）： 
 
 重要な水産資源であると同時に，進化上重要な位置を占めるヤツメウナギ類について，分子
遺伝学的および生態学的手法を用いて性成熟決定機構の解明を目指した．分子遺伝学的解析の
結果，カワヤツメの回遊型と河川型の間において，成長段階に伴う遺伝子発現パタンの差異が
検出された．また，生態学的調査の結果，ヤツメウナギ類の成長や性成熟には餌資源利用を補
償する生息環境要因が強く関わっていることが示唆された． 
 
研究成果の概要（英文）： 
 

In order to elucidate the mechanisms of lamprey maturation, both molecular genetical 
and ecological studies has been conducted. The different gene expression were detected 
according to the metamorphosis and maturation stages between life histories. Ecological 
studies indicated the importance of both food resource and water temperature for 
determination of lamprey maturation. 
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研究分野： 農学 
科研費の分科・細目： 水産学・水産学一般 
キーワード： 増養殖 
 
１．研究開始当初の背景 
 
 近年，人為的な環境改変や過剰な漁獲・利
用による水産資源の衰退・枯渇が懸念されて

いる．そのような水産資源を持続的に利用す
るためには，餌生物や生育・繁殖環境の改善
や整備を行うと共に，増養殖技術の開発と活
用を行うことが必要である． 



 水産重要種であるカワヤツメ（ヤツメウナ
ギ類）は，食用及び薬用として全国で広く活
用されている．しかし，近年カワヤツメの資
源が減少しており，その原因として河川環境
の悪化が指摘されている．この問題を解決す
るために，申請者はこれまでヤツメウナギ類
における遺伝的集団構造，繁殖形質，そして
ハビタット利用など幅広い研究を行ってい
た． 
 カワヤツメと同じ遡河回遊性の生活史を
持つ魚類においては，神経，ホルモン，そし
て遺伝子による複雑な性成熟制御機構が存
在することが知られている．しかし，ヤツメ
ウナギ類における制御機構は明らかにされ
ていない． 
 また，ヤツメウナギ類には，寄生性・回遊
型と非寄生性・河川型の 2 つの生活様式が存
在し，通常は種によって生活様式は固定され
ていると考えられていた．しかし，これまで
の筆者の研究により，同一種内における生活
史多型の出現が明らかになってきている．こ
のことは種分化の直接的な過程の解明に寄
与し，生活様式の決定においては，性成熟の
開始を司る機構が重要な役割を担っている
と考えられている．そのため，性成熟機構の
解明は，ヤツメウナギ類における種分化プロ
セスの解明にもつながることが期待される． 
 
２．研究の目的 
 
 ヤツメウナギ類における性成熟機構の解
明のために，特に遺伝子による制御機構の解
明と自然界において成熟を促す環境要因の
特定を目指す．目的達成のために，回遊型の
生活史を持つカワヤツメと，河川性のスナヤ
ツメ北方種を用いる． 
 まず，遺伝子による成熟制御機構の解明に
おいては，変態から成熟までの過程において
発現する遺伝子を網羅的に探索し，成熟に特
異的な遺伝子の検出を目指す．またこれまで
に変態や成熟，あるいは生活史決定に関与す
ることが報告されている遺伝子の構造解析
を行う． 
 次に，自然界における成熟を促す環境要因
の特定について，主にモデル生物としてスナ
ヤツメ北方種を対象に研究を進める．スナヤ
ツメ北方種において，成熟（例えば生殖腺の
発達）は変態に先駆けて始まると考えられて
いる．ただし，成熟年齢には個体差が存在す
る．そこで成熟を開始させる要因を明らかに
するために，自然河川において定期的な捕獲
調査を行い，個体の成長を追跡すると同時に，
餌，水質，ハビタットの物理環境などを記録
する．個体については標識再捕調査を行うこ
とにより，成熟に至る成長過程を時系列的に
把握する．また，スナヤツメ北方種と共存の
スナヤツメ南方種の摂餌パタンを調査し，共

存種の存否や生息環境の違いによるパタン
の変化を明らかにすると共に，成長や成熟に
対する影響を考察する． 
 そして得られた情報から，成熟機構におけ
るヤツメウナギ類の独自性と他の脊椎動物
における普遍性を明らかにし，脊椎動物にお
ける成熟機構の進化を論じる． 
 
３．研究の方法 
 
（1）分子遺伝学的アプローチ 
 
①生活史多型間における遺伝的差異 
 カワヤツメにおいて認められた生活史多
型の出現機構を明らかにするために，生活史
多型間における遺伝的差異を検出すること
を目的として，日本列島および周辺地域の河
川において採集されたカワヤツメ集団を対
象とした集団構造解析を実施した．対象集団
として，カワヤツメの一般的な生活史である
寄生性・回遊型集団に加え，北海道南部にお
いて非寄生性・河川型集団を解析に供した．
また，東北地方南部の河川において，ダムに
隔離された上流域に生息する非寄生性・河川
型の陸封矮小成熟集団および，同流域から 1
個体採集された寄生性・河川型の陸封大型成
熟個体も用いた． 
 7 つの多型的マイクロサテライト遺伝子座
を対象として，集団間の遺伝的差異を検出し
た．またベイズ法に基づく集団構造推定，お
よび長期間と短期間における集団間の遺伝
子流動量の推定を行った．またダム上流部に
存在する陸封矮小成熟集団の成立年代を GST

に基づく換算式を用いて推定した． 
 
②機能遺伝子の構造解析 
 生活史の違いおよび成長段階の違いにお
ける遺伝子発現パタンの差異を網羅的に探
索するために，河川におけるカワヤツメの寄
生性・回遊型，ダム上流域における非寄生
性・河川型の陸封矮小成熟個体，およびスナ
ヤツメ北方種の非寄生性・河川型個体につい
て，幼生，変態，そして成熟の各成長段階に
おける個体を採集した．それぞれの個体につ
いて，採集した現地において，麻酔後に個体
を解剖して脳を摘出し，RNA latter を用いて
固定した．そして実験室において total RNA
を抽出し，mRNA を鋳型とした 1 本鎖 cDNA
を合成した．ここからランダムプライマーを
用いて 2 本鎖 cDNA を合成を行い，増幅産物
に 蛍 光 標 識 を 施 し た 上 で Differential 
Display を行った． 
 また，寄生性・回遊型集団と陸封型矮小成
熟集団との間の遺伝的差異をもたらした 1つ
のマイクロサテライト遺伝子座およびその
周辺配列を決定し，比較した．また DNA デ
ータベース上において検索し，周辺領域に存



在する遺伝子を探索した．そして該当する遺
伝子が検出された場合には，当該遺伝子の配
列を生活史型間で比較した． 
 
（2）生態学的アプローチ 
 
①性成熟を決定する環境要因 
 ヤツメウナギ類の変態や性成熟決定に影
響を与える生態的要因および環境要因を明
らかにするために，環境要因の異なるスナヤ
ツメ北方種の生息水域において，複数の調査
区を設定し，定期的な生態調査を実施した．
調査において，エレクトロフィッシャーを用
いて効果的に採集を行うと同時に，採集個体
については，計測後に個体標識を付けて現地
に放流した．後日，標識個体を再捕すること
により，個体の成長を追跡した．またスナヤ
ツメ北方種と南方種は形態的特徴が類似し
ているため，種判別には遺伝子解析を採用し
た．定期調査においては，河川環境も同時に
計測し，これらを説明変量に用いて，ヤツメ
ウナギ類の変態や性成熟決定に影響を与え
る要因の特定を試みた． 
 
②成長に影響を与える餌資源利用 
 上記研究により，幼生期の成長率と生息環
境が示唆されてたことから，スナヤツメ北方
種・南方種を対象として，異なる生息環境下
における餌資源利用パタン，特に餌選択性を
野外調査により調べた． 
 調査においては，上記と同じ調査区におけ
るスナヤツメ北方種と南方種の同所的生息
地に加え，スナヤツメ南方種の単独生息地に
おいても調査を実施した．各調査地において
採集された個体から腸管内容物を採取し，実
態顕微鏡下で観察した．主な餌と考えられる
珪藻類について，形態的特徴に基づき 12 の
カテゴリーに区分し，その資源および腸管か
らの出現頻度を求めた．また同時に，調査区
の底質性餌資源および流下性餌資源を採取
し，資源に対する選択性を算出した．  
 
４．研究成果 
 
（1）分子遺伝学的アプローチ 
 
①生活史多型間における遺伝的差異 
 ダム上流部の陸封矮小成熟集団と回遊型
集団との間に，有意な遺伝的差異が検出され
た．この遺伝的差異は主に 1つの遺伝子座に
おけるアリル頻度の差異に起因していた．ま
たベイズ法に基づく集団構造推定を行った
結果，2 つの遺伝的クラスターの存在が示唆
され，概ね上記 2集団群毎にそれぞれのクラ
スターに帰属した． 
 次に集団間における遺伝子流動パタンを
推定した結果，長期間においては，いずれの

集団間においても十分かつ双方向の遺伝子
流動が認められた（図 1）．一方，短期間にお
いては，回遊型集団間においては十分な遺伝
子流動が認められたのに対して，陸封矮小成
熟集団と回遊型集団間における遺伝子流動
はほとんど検出されなかった（図 2）． 
 一方，陸封矮小成熟集団の成立年代を推定
した結果，ダム建設年代と概ね一致した．こ
のことから，本水域には，かつては異なる生
活史を有する個体からなる集団が存在して
いたが，ダム建設により，上流部には矮小成
熟個体が陸封され，その後は下流部の回遊型
個体との交流が途絶えたと推察される．また
前者は遺伝的分化を蓄積していることから，
種分化における創始集団に相当すると考え
られる．加えて，陸封矮小成熟集団において
低い遺伝的多様性が示されたことから，将来
の種分化成立の可能性を保持するためにも，
ダムに隔離された本集団の保全を行う必要
性が示唆された．  
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図1．長期間における遺伝子流動（M）．
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図1．長期間における遺伝子流動（M）．

○：回遊型，●河川型．
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図2．短期間における遺伝子流動（m）．

○：回遊型，●：河川型．
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図2．短期間における遺伝子流動（m）．

○：回遊型，●：河川型．



②機能遺伝子の構造解析 
 カワヤツメおよびスナヤツメ北方種の各
成長段階の個体を対象として，異なる生活史
間における遺伝子発現を網羅的に探索した
結果，成長段階，特に変態と成熟の段階にお
いて特異的に発現している遺伝子が検出さ
れた．また，同じカワヤツメでも生活史の異
なる個体間では変態時期における遺伝子発
現パタンに差異が認められた． 
 次に，寄生性・回遊型集団と陸封型矮小成
熟集団との間の遺伝的差異をもたらした 1
つのマイクロサテライト遺伝子座およびそ
の周辺配列を決定し，比較した．その結果，
陸封型矮小成熟個体において示された配列
は，他のカワヤツメ類とは異なるクラスター
を形成した（図 3）．この差異を生じさせた配
列変異の一部は，マイクロサテライト領域に
おける繰り返しモチーフの差異として生じ
ていた． 

 
 そこで，DNA データベース上において当該
配列を検索し，周辺領域に存在する遺伝子を
探索した．その結果，当該配列の下流側には，
魚類を含むいくつかの脊椎動物において成
長，浸透圧調節，産卵制御などに関わること
が報告されている複数の遺伝子の相同遺伝
子が存在していた． 
 そのうちの 1 つの遺伝子前駆体について，
構造解析を行った．まず対象となる前駆体を
支配する 3領域の塩基配列を解読し，アミノ
酸配列を調べた．その結果 157 アミノ酸残基
（および終止コドン）が解読された．これを
カワヤツメにおいて異なる生活史を持つ個
体間および既報の配列との間で比較した結
果，アミノ酸配列の差異は認められなかった．
同様に近縁種（シベリアヤツメ，スナヤツメ
北方種，スナヤツメ南方種）においても解読
した結果，アミノ酸配列に違いは無かった．
このうち，スナヤツメ南方種と上記他種との
系統分岐は古いことが知られているため，当
該配列は高度に保存されていることが示唆

される．これに対して，当該遺伝子の発現調
整に関わる領域において変異が生じている
可能性が考えられ，前記のマイクロサテライ
ト遺伝子座周辺配列が当該遺伝子の発現調
節に関わる可能性を検証する必要性が示唆
された． 
 
（2）生態学的アプローチ 
 
①性成熟を決定する環境要因 
 野外における定期調査に基づき，スナヤツ
メ北方種の成熟時期を推定した結果，従来の
報告とは異なり，11 月から翌年 2月にかけて
繁殖することが明らかになった．このことは，
従来の報告が表流水性河川における結果で
あったのに対して，本研究の調査地は湧水性
河川であったことに起因すると考えられる． 
 また成熟個体の体サイズが，調査区間で異
なることが示された（図 4）．そこで，これら
体サイズの決定機構を明らかにするために，
生息地の個体成長や環境要因を調査した結
果，幼生期の成長が悪い水域の個体は，成熟
時の体サイズが小さく，成熟までに要する年
数も多いことが示唆された（図 5）．このため
ヤツメウナギ類の性成熟の決定には，幼生期
の成長パタンやそれに影響を与える水温が
関与していることが推察された． 
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図4．各調査区における成熟個体の全長．
St.3と4は有意にサイズが大きい．
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図4．各調査区における成熟個体の全長．
St.3と4は有意にサイズが大きい．

 
②成長に影響を与える餌資源利用 
 調査の結果，いずれの調査区においても，
腸管内容物と餌資源との間における餌カテ
ゴリーの出現頻度は有意に異なっていた．こ
のことから，ヤツメウナギ類は餌資源利用に
対する選択性を有している可能性が示唆さ
れた（表 1）．また餌利用パタンは調査区間で
異なっていた．特に餌資源が豊富な湧水性河
川の個体に比べて，餌資源の乏しい河川の個
体においては，摂餌量が乏しく，成長に対す
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 以上における分子遺伝学的および生態学
的研究による成果は，ヤツメウナギ類の保
護・保全，持続可能な資源管理や利用，そし
て種分化の解明に資するにとどまらず，脊椎
動物における性成熟機構の解明にも重要な
示唆を与えるものと評価される． 
 
 


