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ニホンウナギの視覚遺伝子の起源をゲノムから探る

■目　　的
　近年ウナギの資源量の減少が世界的に大き
な問題となっています。わが国でもニホンウ
ナギ天然資源の管理強化および安定的な養殖
技術の開発が進められています。しかし、ウ
ナギ類の生理や生態についてはまだ不明な点
が多く、関連する遺伝子の働きについても十
分に理解が進んでいないのが現状です。そこ
で、遺伝子情報を整備するためにニホンウナ
ギのゲノム配列を解読しました。

■方法と結果
　ニホンウナギゲノムの約99％に相当する
10億６千万塩基対を決定し、その半分以上
を19の連鎖群に位置付けました（表１）。こ
のゲノム配列から約２万7000の遺伝子を予
測できました。ウナギ類の生態に関与する遺
伝子についての既往知見はほとんどありませ
んが、ニホンウナギは視覚に必要なロドプシ
ン遺伝子を２種類持ち、回遊生活において川
と海で遺伝子を使い分けると考えられていま
す。これらについて他の魚類ゲノムと詳細に
比較しました。その結果、ロドプシン遺伝子
座領域に、真骨魚類（アロワナ、ウナギ、マ
ダイなどを含む魚類の主要なグループ）の祖
先まで遡る古い重複の痕跡を発見しました。
約３億年以上前にゲノム重複による全遺伝子
セットの倍化という出来事があったとされて
おり、ウナギのロドプシン遺伝子はそのとき
に増えたものと推定されました（図１）。

■波及効果
　ニホンウナギのゲノム配列情報が整備され
たことで、遺伝子レベルでのウナギ類の研究

が飛躍的に加速することが期待されます。と
りわけ、ウナギの回遊に関係する遺伝子基盤
が、ウナギが地球上に現れる以前に誕生して
いた可能性が本研究で明らかとなり、ウナギ
という生き物を理解する上での手掛かりとな
ることが期待されます。
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表１　ニホンウナギゲノムの解読結果。合計約10億 6
千万塩基対からなる20,564本の断片にゲノム配
列を集約することができた。

スキャフォルド数（本） 20,564
総塩基長（塩基対） 1055 x 106

平均スキャフォルドサイズ（塩基対） 51.3 x 103

連鎖群に帰属できたスキャフォルド数（本） 868
連鎖群に帰属できた総塩基長（塩基対） 529 x 106

予測遺伝子数（個） 26,689

図１　ウナギのロドプシン遺伝子の重複時期。


