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令和 3年 8月 27日 

Press Release 
 

子持ちアユの生産がより正確に 
〜アユ全ゲノム解析と性決定遺伝子の発見〜 
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2. 発表ポイント 

 ◆夏の代表的な川魚であるアユの遺伝情報である全ゲノムを解読し、その特徴を明らかにした。 

◆アユの性決定遺伝子がY染色体特異的抗ミュラー管ホルモン型受容体であることを明らかにし

た。 

◆アユにおいて初めてゲノム編集（CRISPR/Cas9法）による遺伝子機能解析に成功した。 

◆アユの遺伝的な雌雄判別が正確に実施可能になった。 

 

3. 発表内容 

アユは夏の代表的な川魚であり、多くの河川で友釣りなどが楽しまれている。アユは遊漁用の種

苗放流や養殖など、内水面漁業において重要な魚種の一つである。養殖業においては、人気のある

子持ち鮎を効率的に作出するために全雌生産（注 1）が行われており、その際に遺伝的な性を判別

する技術のニーズがある。 

アユはXX-XY型の性決定様式を持ち、雄の Y染色体上に存在する性決定遺伝子によって性が決

まると考えられる。またアユの属するキュウリウオ目は進化の過程でサケマス類の共通祖先と約 1

億 9千万年前に分岐したと考えられている。さらにキュウリウオ目はメダカやマグロなど多くの魚

類が属する真骨魚類の共通祖先と約 1億 8千万年前に分岐したと考えられている。したがってアユ

の全ゲノムを調べることで魚類のゲノム進化の過程を知ることができると考えられる。 

本研究ではまずアユの全ゲノムを解読し、他の魚類との比較からその特徴を明らかにした。硬骨

魚類の祖先の染色体から融合や分裂を経て、現在のアユの染色体にいたる進化の痕跡を探索した。



アユゲノムはおよそ 4億 5千万塩基対とメダカ（8億塩基対）などと比べると小さく、アユではゲ

ノムの縮小化がおこったことが明らかになった。また天然魚を用いた遺伝解析（ゲノムワイド相関

解析）により雄特異的なゲノム領域を明らかにした（図 1）。さらに、その領域に存在する候補遺

伝子の発現解析などにより候補遺伝子を絞り込むとともに、ゲノム編集（CRISPR/Cas9法）による

遺伝子機能解析を実施した。その結果、Y染色体特異的抗ミュラー管ホルモン型受容体遺伝子がゲ

ノム編集された遺伝的雄個体では、精巣ではなく卵巣が形成され、この遺伝子がアユの性決定遺伝

子であることが明らかになった（図 2）。これにより、アユの遺伝的性判別が正確に実施可能にな

った（図 3）。 

 

4. 研究助成 

本研究は、JSPS科研費 16K14972、20H00431、18K05816および JST/JICA SATREPSプロジェク

トの交付を受けて実施しました。 
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6. 注意事項：  

日本時間 8月 27日（金）午前 3時（アメリカ合衆国 東部時間：8月 26日（木）午後 2時）

以前の公表は禁じられています。 

 

7. 問い合わせ先 

東京海洋大学 学術研究院 海洋生物資源学部門 

教授 坂本 崇（さかもと たかし） 

Tel：03-5463-0450 

E-mail：takashis@kaiyodai.ac.jp 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



7. 参考図  

 

 

 

図 1：性に関するゲノムワイド関連解析 

 アユ天然魚 67尾（雄 34尾、雌 33尾）から全ゲノムリシーケンス法（注 2）などにより取得され

た一塩基多型を用いてゲノムワイド相関解析（注 3）を実施した。その結果、ゲノムワイドで有意

な一塩基多型 15 個が 3 本のスキャフォールド（注 4）において同定された。オレンジ色のライン

（閾値）よりも上にあるドットが有意な一塩基多型を示す。（遺伝子予測ソフトウェアによる解析

の結果、このY染色体の特異的領域には 23個の予測遺伝子が位置することが明らかになった。） 

 



 

図 2：性決定遺伝子候補の機能欠失実験 

 予測遺伝子に関して、機能推定と生殖線での発現解析により、Y 染色体特異的抗ミュラー管ホル

モン型受容体遺伝子が雄特異的に生殖線で発現が検出され、アユの性決定遺伝子候補であることが

示された。この性決定遺伝子候補に対してゲノム編集（CRISPR/Cas9 法）による遺伝子機能解析を

実施した結果、ゲノム編集された遺伝的雄個体では、精巣ではなく卵巣が形成された（C）。A, B, C

右側には、標的部位に欠失や挿入が起こっていることを表す塩基配列を示す。A, B, C左側には、ゲ

ノム編集された個体の生殖線組織切片像を示す。同一時期の生殖線のサイズが、雄（XY）よりも雌

（XX）の方が大きいことを示す（D, E）。ゲノム編集された遺伝的雄個体では、通常の XY個体と

比べて生殖細胞が多く、生殖線のサイズも大きい雌様の生殖線が形成され（A, B）、より成長した

個体では卵母細胞、卵巣腔（図中＊）が形成され、完全な雌に性転換していた（C）。 

 



 

図 3：アユの遺伝的性判別実験 

 Y染色体特異的抗ミュラー管ホルモン型受容体遺伝子の配列を対象として、雌雄各 12尾のアユ

ゲノムDNAを用いて PCR法により増幅後、アガロースゲル電気泳動による解析の結果、雄個体

のみにDNA断片が確認された。これにより、アユにおいて遺伝的な性判別が正確に実施可能にな

った。 

 

 

8. 注釈  

（注 1）全雌生産 

 遺伝的な雌個体を稚魚期のホルモン処理により偽雄化し、その偽雄と通常雌を交配すると全ての

次世代が雌になり、全雌生産ができる。偽雄と通常雄には外見による違いはなく、偽雄を飼育して

いる水槽に誤って通常雄が混じっても気づかず、全雌生産後の次世代に雄個体が混じりトラブルが

生じることがある。そのため、全雌生産時に使用する偽雄親の個体検査が重要となる。 

 

（注 2）全ゲノムリシーケンス法 

 解析個体のゲノムDNAを用いて次世代シーケンサーで解析し、得られたDNA塩基情報をアユ

全ゲノム参照配列（今回解読）と比較することで、一塩基多型を検出する方法。 

 

（注 3）ゲノムワイド相関解析 

 解析個体で取得された一塩基多型と雌雄との関連性を全ゲノム領域を対象として解析する方法

で、統計的有意差（閾値）を超えた一塩基多型が雌雄と関連性があると言える。 

 

（注 4）スキャフォールド 

 次世代シーケンサーによって取得された比較的短い塩基配列情報が連結されたコンティグをさら

に連結した塩基配列情報。 


