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研究成果の概要（和文）：変態機構を理解するため、ウナギ仔魚に絶食処理を施し、変態を誘導させた。変態過
程の個体からRNAを抽出し、RNA-seq法によるトランスクリプトーム解析に供した。解析の結果、約3億7千万リー
ドの塩基配列データを得た。各群の発現量を比較したところ、変態過程の中盤で遺伝子が大きく変動しており、
特に転写伸長因子、筋原繊維サイズの調節や解糖に関わる遺伝子が変動していることが明らかとなった。また、
変態の進行に伴って甲状腺ホルモンレセプターの発現も上昇していた。そこで変態前の個体にチロキシンを曝露
したところ変態が誘導された。したがって、ウナギにおいても甲状腺は変態に重要な役割をしていることが示唆
された。

研究成果の概要（英文）：For understanding of metamorphosis of eels, RNA-seq of head and whole body 
of eel larvae during metamorphosis was performed. Approximately 373 million reads were generated and
 assembled 320,321 transcripts. The results of comprehensive analysis of RNA-seq data showed that 
many genes were drastically changed during the early to late metamorphosis stages. From gene 
ontology analysis, it is revealed that the expression of genes for transcriptional elongation, 
regulation of myofibril size and glycolytic process was greatly changed. During metamorphosis, 
expression of thyroid hormone receptors increased, and thus eel larvae were exposed to thyroxine. 
All larvae exposed to thyroxine were induced metamorphosis. Therefore, thyroid hormone may also play
 important role for metamorphosis of eels.

研究分野：水圏生物学
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１．研究開始当初の背景 

ウナギ属魚類は柳の葉の形をした仔魚（レ

プトセファルス）からいわゆるウナギの形を

した稚魚（シラス, シラスウナギ）へと劇的

な変態をする。レプトセファルスからシラス

ウナギへの変態は著しい形態変化を伴うだ

けでなく、プランクトン生活から定着生活へ

と行動様式も変わる重要な時期である。また、

レプトセファルスの変態はアナゴやウツボ

などが属するウナギ目魚類に共通する特徴

であり、動物学的にも興味深い現象である。

しかしながら、現在その知見は著しく不足し

ている。これは、レプトセファルスの変態が

海域で起こるため、研究材料の入手や観察が

困難なためである。したがって、レプトセフ

ァルスの変態の研究をするためには実験室

内で人工的に変態をさせる必要がある。ニホ

ンウナギは、実験室レベルでのシラスウナギ

の生産に成功しており、目下のところウナギ

目魚類の中で変態機構を詳細に解析できる

唯一の材料となっている。 

一方、2010 年以降、我が国におけるシラス

ウナギの不漁が続いており、養鰻業界をはじ

めとする鰻関連業界にとって大きな問題と

なっている。こうした中で、養殖用シラスウ

ナギ種苗の安定供給に耐えうる実用的な人

工種苗生産技術の開発は喫緊の課題となっ

ている。実用的な人工種苗生産の実現におい

て、飼育コストが掛かるレプトセファルスの

期間をいかに短くし、いかに早くシラスウナ

ギへと変態させるかは非常に重要である。 

レプトセファルスからシラスウナギへの変

態に関する生物学的情報は養殖種苗技術の

改善の一助となる可能性も秘めている。すな

わち、ニホンウナギの変態メカニズムに関す

る研究は生物学・水産学の両面において新た

な研究展開が待たれている。 

 

２．研究の目的 

ウナギ属魚類に見られるレプトセファ

ルス（仔魚）からシラスウナギ（稚魚）

への変態は劇的な形態変化を伴う動物学

的に興味深い現象である。本研究では人

工的に稚魚を作出できる唯一の種である

ニホンウナギを用いて、レプトセファル

スの変態の生理学的カスケードの解明を

試みる。具体的には、絶食により変態を

誘導させ、トランスクリプトーム解析に

よりその過程の遺伝子発現を網羅的に調

べることでニホンウナギの変態機構の総

合的な理解を深めることを目的とした。 

 

３．研究の方法 

(1) 解析サンプルの準備 

人為催熟により得られたウナギ受精卵を

孵化仔魚から最大伸長期に達するまで飼育

した。ウナギ属魚類の変態は絶食が引き金と

なることが知られている。そこで、最大伸長

期のレプトセファルスに絶食処理を行い、変

態を誘導させて変態前後のウナギのサンプ

リングを実施した。なお、ウナギ仔魚の飼育

には換水が容易で奇形率が低減できるクラ

イゼル型水槽を用いた。 

 

（2）変態期のトランスクリプトーム解析 

変態期を形態から変態前・変態前期・変態

後期・変態後の 4 期間に分けて（図 1）、それ

ぞれを 8 個体ずつサンプリングした。各個体

の頭部と体部から Total RNA を抽出した。各

群・各組織 8 個体分をプーリングし、RNA-seq

法によるトランスクリプトーム解析を実施

した。なお解析には次世代シークエンサー

（Illumina Hiseq2000）を用いた。 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
  図 1 変態期のニホンウナギ仔魚。 
  上から変態前、変態前期、変態後期 
  変態後。 
 

（3）遺伝子発現データの解析 

トランスクリプトーム解析により得られ

たデータを用いて Trinity による  de novo 

assembly により cDNAカタログ配列を作成し

た。CLC カタログ配列に対して BlastX およ



び Blast2Go によりアノテーション付与を行

った。cDNA カタログ配列に CLC genomic 

workbench を用いて各リードをマッピングし

各群の発現量を比較した後、各種ソフトウェ

アを用いて Gene Ontology 解析を実施した。 

 

（4）変態期の甲状腺ホルモンに関する実験 

 ウナギの変態期の甲状腺ホルモンの動態

を調べた。変態期の T4 と T3 の濃度を ELISA

法により測定すると共に、甲状腺刺激ホルモ

ン（TSH）の遺伝子発現を調べた。また、最

大伸長期のウナギ仔魚を 1mM-T4 海水に 24

時間曝露させ、その効果を調べた。 

 

４．研究成果 

（1）変態期の遺伝子発現 

次世代シークエンサーを用いたトランス

クリプトーム解析により約 3 億 7 千万のリー

ドを得ることが出来た。Trinity による de novo 

assemblyによりコンティグ数 438364の cDNA

カタログ配列を作成した。冗長性除去のため

CD-Hit-EST により 80％配列同一性でクラス

タリングし、コンティグ数を 320321 まで減

らした後、BlastX および Blast2Go によりアノ

テーションを付与した。上記の配列を用いて

CLC Genomic Workbench により各リードを

Mapping し、各群の発現を比較した。その結

果、体部の各遺伝子発現の発現量の相関は変

態前 vs 変態前期で r＝0.96、変態前期 vs 変態

後期で r＝0.79、変態後期 vs 変態後で r＝0.95

であり、変態前期と変態後期で大きく発現が

変化することが明らかとなった（図 2）。また

甲状腺ホルモン関連の遺伝子に関してその

発現動態を見たところ、甲状腺ホルモンレセ

プターは変態の進行に伴い発現量が上昇す

ることが明らかとなった。 

 また変態前と変態前期の遺伝子発現に着

目して解析したところ、頭部では 65 コンテ

ィグ、体部では 131 コンティグの発現変動遺

伝子（FDR corrected ）が見つかった。さらに

Gene Ontology 解析により、体部における発現

変動遺伝子は Biological Process の側面からは

翻訳伸長・筋繊維の調節・解糖に関わる遺伝

子が大きく変化していることが明らかとな

った（図 3）。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図 2 変態期の各段階間の発現遺伝子の比較 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図 3 変態期初期に上昇した遺伝子の Gene 

Onotology 解析の結果。REVIGO によ
り可視化した。 

 
（3）甲状腺関連因子の解析 

 魚類の変態に関与する甲状腺ホルモン（T4

および T3）を調べたところ、変態前また変態

中に大きな変動は T4とT3のどちらにも認め

られなかったが、クロコになると上昇する傾

向が明らかとなった（図 4）。甲状腺刺激ホル

モン（TSH）に関しても mRNA の発現動態

を調べたところ、TSHの発現量は変態後に高

まることが明らかとなった。さらに、最大伸

長期の仔魚をT4-100nM海水に 24時間曝露さ



せたところ、曝露した 17 尾全てで変態が誘

導されたこと確認した。一方で、対照群では

試験期間中に変態が開始された個体は 40％

以下であった。従って、ニホンウナギにおい

ても甲状腺は変態に重要な役割を示してい

ることが示唆された。 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図 4 変態前後の T4 および TSHの動態 
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