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　ブリ、クロマグロ、ウナギなどでは、養殖業のほとんどに天然種苗を用いています。水族養殖学研究室では、ゲノム情報を用いて、天
然魚から優良形質を保持した魚を育種し、優良な人工種苗を作出するための研究開発を行っています。対象となる水産生物のゲノム
情報を用いることで、高温度耐性や病気に対する抵抗性など、見た目からではわかりにくい優良形質についても、DNAの解析で選抜
が可能となります。	

天然集団	

DNAを解析し、有用形質を持つ個体を選抜	

交配	

（例）	

耐病性の形質を持つ家系	高温度耐性の形質を持つ家系	

有用形質を持つ魚を選抜するには、魚のゲノム（DNA情報）のどこにその形質を担う遺伝子があるか特定する必要があります。その
ため形質を担う遺伝子が染色体上のどの領域にあるかを特定する研究を行っています。	

（例）	

♀親	
耐病性	

♂親	
感受性	

耐病性の子供たちは、耐病性
の親から、ゲノムのどの領域を

共通して受け継いだのか。	

DNAマーカーによる解析	
耐病性の個体全部が○
の染色体を耐病性親か

ら受け継いでいた。	

6	cM	

染色体の中でも赤色
の領域が遺伝的組換
えが起きてもても、耐
病性を保持する子供
達で保存されていた。	

感受性	

耐病性	

ATCGTTACGTAGCT	

ATCGTTACGTATCT	

遺伝子A	

感受性	

感受性	

耐病性	

耐病性	

候補領域内に存在する免疫関
連遺伝子AのDNA配列について、
耐病性と感受性で解析する。	
耐病性形質はこの配列の相違
が原因である。	

主な研究内容	

の場合	
の場合	の場合	

ウイルス性疾病に関する研究（ヒラメ）	
リンホシスチス病抵抗性についての解析	

抵抗性の責任遺伝子が存在する領域を
1.1cM（約150Kb）の領域まで限局化に成功
した。現在は、この領域に存在する1-2個の
候補遺伝子に絞り込み、天然個体を用いた
解析を進めている。	

寄生虫症に関する研究（ブリ）	
ベネデニア症抵抗性についての解析	

連鎖群2については耐病性領域の全塩基
配列を取得し、この領域に存在する遺伝
子から候補絞り込み、責任遺伝子の単離
に成功した。	

細菌性疾病に関する研究（アユ）	
冷水病抵抗性についての解析	

ゲノム育種法で作出した耐病性系統と感受
性系統で人為感染試験を行った結果、耐病
性系統で血中菌量が速やかに減少していた。
この菌排除機構が耐病性のメカニズムの一
端であると予想され、責任遺伝子単離に向
けた解析を進めている。	
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Fig　血中菌量の推移	

血中菌量が	
速やかに減少！	
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冷水病抵抗性の有無を識別することができ
るDNAマーカーを開発した。そのDNAマー
カーを用いたゲノム育種法により、冷水病耐
性系統と感受性系統の作出に成功した。	
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責任遺伝子内ドメイン領域のアミノ酸置換と �
ハダムシ寄生数の関係�

ドメイン領域内変異�L：ロイシンを持つ個体群と
持たない群との間にハダムシ寄生数に有意差�

クルマエビの全雌生産に向けた性決定機構の解析	
	
クルマエビは、雌が雄よりも成長が良いため、全雌	
生産をするための、次世代シーケンサーを用いた	
性定決定機構の解析。	

完全養殖クロマグロの分子育種研究	
	
完全養殖クロマグロ種苗がどのくらいの親	
魚から生産されれいるか不明なため、種苗	
の遺伝的多様性を解析。	

ウナギの分子育種研究	
	
完全養殖ウナギ種苗の親子鑑定を行うことで、	
成長が早い子孫を残す親魚、変態時間が短い	
子孫を残す親魚などを明らかにし、効率的に次	
世代を作出するための分子育種解析。	

養殖魚類での耐病性遺伝子の単離としては、	
世界で2例目、寄生虫症としては初。	

2号館　1階　121室	
メールアドレス：takashis@kaiyodai.ac.jp	


