
 

 

参考資料配付 

 1 

 

2024 年 1 月 29 日 
理化学研究所 

東北大学 
 

ヌタウナギが明らかにする脊椎動物のゲノム進化 

－脊椎動物進化の大イベント「全ゲノム重複」の時期を特定－ 
概要                                   

 
理化学研究所（理研）開拓研究本部倉谷形態進化研究室のフアン・パスクアル・

アナヤ客員研究員、生命機能科学研究センター形態進化研究チームの上坂将弘

客員研究員（東北大学大学院生命科学研究科助教）、倉谷滋チームリーダー（開

拓研究本部倉谷形態進化研究室主任研究員）ら、7 カ国 40 人以上から成る国際

共同研究グループは、顎（あご）のない脊椎動物である円口類[1]の一種、ヌタウ

ナギ[2]のゲノムを初めて解読し、脊椎動物の進化で生じた 2 回の全ゲノム重複[3]

のタイミングを突き止めました。 
本研究成果から、われわれヒトを含む脊椎動物がどのように進化してきたの

か、その理解がさらに深まることが期待できます。 
現生の脊椎動物は、ヒトなど顎を持つ顎口類（がっこうるい）と、ヌタウナギ

など顎を持たない円口類に大別されます。両者はいずれも、祖先種のゲノム全体

が重複し遺伝子が倍加する「全ゲノム重複」を複数回経て進化したと考えられて

います。 
今回、国際共同研究グループは、日本近海に生息するヌタウナギのゲノムを詳

細に決定し、脊椎動物のゲノム進化をより正確に解析しました。その結果、最初

の全ゲノム重複が約 5 億 3 千万年前の初期カンブリア紀に、2 回目の重複が、顎

口類が円口類と分岐した後の約 4 億 9 千万年前に顎口類の共通祖先で起きたこ

とが示されました。また、円口類では約 5 億年前にゲノムの 3 倍化が生じたこ

とも明らかになりました。さらに、顎口類と円口類で起きたゲノム重複による進

化への影響を調べたところ、顎口類ではゲノム重複が形態の多様性をもたらし

た可能性があるのに対し、円口類では、顎口類のような著しい形態の多様化は見

られませんでした。これは、全ゲノム重複の形態進化への影響が予想以上に複雑

であることを示唆する重要な知見です。 
本研究は、科学雑誌『Nature Ecology & Evolution』オンライン版（1 月 12 日

付）に掲載されました。 
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ヌタウナギ（左）と脊椎動物進化における全ゲノム重複のタイミング（右） 
 
背景                                   
 

脊椎動物（脊椎や複雑な脳を持つ動物）は、ヒトから魚まで多様な種を含む大

きな動物群です。私たち脊椎動物の進化的起源は 5 億年以上前のはるか昔にさ

かのぼるため、その初期進化には多くの謎が残されており、さまざまな研究が行

われてきました。特に、生物の全遺伝情報であるゲノム情報が倍加する「全ゲノ

ム重複」は、脊椎動物進化の初期に起きた大イベントとして注目されています。

しかし、全ゲノム重複が起きた時期とその回数は、長い間論争の的となっていま

した。 
脊椎動物進化の初期に何が起きたかを理解するためには、多様な脊椎動物の

ゲノム配列を比較することが有用なアプローチとなります。このアプローチに

とって決定的に重要な動物が、脊椎動物進化の最初期に分岐した円口類に属す

るヌタウナギです。 
ゲノム配列を決定する技術は年々進歩し、多くの生物種のゲノムが解読され

ているにもかかわらず、ヌタウナギのゲノムはこれまで解読されていませんで

した。これは、ほとんどのヌタウナギが深海に生息するため入手が難しいことと、

そのゲノム構造が非常に複雑であることが大きな理由として挙げられます。 
しかし、日本には浅海性のヌタウナギ（Eptatretus burgeri）（図 1）が生息し

ており、このヌタウナギを用いた進化研究を倉谷チームリーダーが推し進めて

いました。このような背景から、今回、パスクアル・アナヤ客員研究員が中心と

なり、世界 7 カ国の 30 以上の大学・研究機関から成る国際コンソーシアムを立

ち上げ、初めてヌタウナギのゲノム解読を試みました。 
 



 

 

参考資料配付 

 3 

 

 
 

図 1 顎のない脊椎動物、ヌタウナギ 

ヌタウナギの成体と頭部の拡大写真。本研究で用いた個体は、島根県近海で採取した。 
 
研究手法と成果                              

 
国際共同研究グループは、日本産のヌタウナギの精子から DNA を抽出し、ゲ

ノム配列の決定を行いました。ゲノム配列を高い解像度で決定するため、ヌタウ

ナギのゲノム情報の 400 倍（同じ領域を 400 回読み返すことに相当）に当たる

データ量を生成しました。これらの大規模データに加え、染色体立体配座補足法

（Hi-C 法）[4]を用いることで、染色体レベルでヌタウナギゲノムの全体像を決定

することにも成功しました。決定したヌタウナギのゲノムを活用することで、他

の脊椎動物、例えば同じ円口類に属するヤツメウナギ、顎口類で最も古くに硬骨

魚類と分岐した軟骨魚類サメといった、種々の脊椎動物のゲノムとの比較がで

きるようになり、これまでよりも正確にゲノム進化の歴史に迫ることが可能に

なりました。 
これらの脊椎動物の詳細な比較解析の結果、脊椎動物進化における重要な論

争であった「全ゲノム重複の回数とその進化的タイミング」が明らかになりまし

た（図 2）。まず、1 回目の全ゲノム重複は全ての現生脊椎動物の共通祖先で生

じ、そのタイミングは約 5 億 3 千万年前の初期カンブリア紀と推定されました。

さらに、2 回目の全ゲノム重複は、顎口類が円口類と分岐した後の約 4 億 9 千万

年前（後期カンブリア紀～初期オルドビス期）に顎口類の共通祖先で起きたこと

が明らかになりました。また、円口類では約 5 億年前に、顎口類とは独立に全ゲ

ノム重複が起こり、ゲノムの 3 倍化が生じたことも示されました。このそれぞ

れのグループで独自に起きたゲノム重複は、顎口類と円口類が持つ独自の獲得

免疫系をはじめとする、両系統の重要な違いと関連しているかもしれません。 
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図 2 脊椎動物の進化の初期で起きた全ゲノム重複のタイミング 

本研究でゲノムを解読したヌタウナギを含む脊椎動物と、脊椎を持たない脊索動物ナメクジウオおよびホ

ヤを姉妹群とした系統樹に、1 回目の全ゲノム重複（緑）、顎口類に生じた 2 回目の全ゲノム重複（青）、円

口類に生じた 2 回目の全ゲノム重複（オレンジ）のタイミングを示した。横軸は地質年代。 
 

本研究ではさらに、入手が極めて困難なヌタウナギの胚（図 3）を用いて、個

体発生で働くゲノム領域の特定を試みました。ヌタウナギ胚は、世界でも理研の

形態進化研究チームしか入手できていません。前述のように、顎口類と円口類は

それぞれ 2 回の全ゲノム重複を経験しています。顎口類では、全ゲノム重複で

生じた重複遺伝子には発生過程で働くものが多く含まれていることが分かって

います。またこのような重複遺伝子は、遺伝子当たりの制御領域（遺伝子発現を

制御する配列）が多く、他の遺伝子よりも複雑な発現制御を受けています。ヌタ

ウナギのゲノム情報と胚を用いた解析の結果、これらの顎口類の特徴はヌタウ

ナギの遺伝子についても同様であったことから、ヌタウナギの個体発生で働く

遺伝子も複雑なゲノム制御を受けていると考えられます（図 4）。これは、顎口

類と円口類で起きたそれぞれのゲノム重複が、ゲノム制御の観点から重要な進

化的影響をもたらした可能性を示唆しています。 
 

 
 

図 3 ヌタウナギの卵と発生胚 

実験室環境下で産卵されたヌタウナギの卵（左）と発生させたヌタウナギ胚（右）。 
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図 4 遺伝子当たりの遺伝子制御領域の数の比較 

ヌタウナギと 4 種の顎口類、および全ゲノム重複を経験していないナメクジウオについて、遺伝子当たり

の遺伝子制御領域の数を比較した。縦軸は、遺伝子制御領域の数の対数表示。ヌタウナギの遺伝子当たり

の制御領域の数は、顎口類と同様に全ゲノム重複を経験していないナメクジウオより多いことを示す。 
 

加えて、国際共同研究グループは、顎口類と円口類で独自に生じたゲノム重複

が、形態の進化にどのような影響をもたらし得るかを調べました。これは、ゲノ

ム重複が起きた後に登場した動物群を特定し、各ゲノム重複を経験した系統間

で形態的な多様性を比較する、という手法により検討されました。その結果、わ

れわれヒトを含む顎口類の系統では 2 回目のゲノム重複が形態の多様性の著し

い増加をもたらした可能性があるのに対し、円口類で見られたゲノムの 3 倍化

は、顎口類の系統で見られたような多様性にはつながらなかったことが分かり

ました（図 5）。これは、「ゲノム重複が形態進化の原動力となる」という仮定が

常に正しいわけではなく、全ゲノム重複の性質の違いや、重複がもたらす進化的

影響の複雑さを示唆しています。 
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図 5 全ゲノム重複と形態進化の関係 

脊椎を持たない脊索動物を含む 278 種の現生生物と化石種について、577 個の形態的特徴を解析し、種間

の形態的多様性を 2 次元上の縦軸と横軸の距離で示した。各点が生物種を示し、点の色が分類群を表して

いる。距離が離れているほど、形態が多様化していることを表す。各全ゲノム重複イベントを経験した生

物群を含むエリアを色付けしている。2 回目の全ゲノム重複を経験した顎口類（茶色）が著しい形態多様性

を示すのと比較して、円口類（紫）の特異的なゲノム 3 倍化は多様性の増加につながっていない。 
 
今後の期待                                
 

ゲノム重複による遺伝子の増加は、脊椎動物進化の過程における顎や付属肢

といった新規形質の獲得や、陸上への進出などの適応放散とも関連するであろ

うと指摘されており、高等学校の生物の教科書にも記載されている重要な進化

的イベントです。本研究成果はゲノム重複や、その形態進化との関係性について

の理解を前に進めるものであり、教科書的な記述を変え得る重大な発見といえ

ます。 
また、本研究は、脊椎動物の進化史を理解する上でも大きな意義があります。

今回明らかにした脊椎動物の初期進化における大規模なゲノム変化は、脊椎動

物が獲得したさまざまな特徴（複雑な脳構造、感覚器官、神経堤細胞、およびそ

れらの派生物）の進化につながったと考えられるからです。 
一方で、全ゲノム重複がもたらす進化への影響は決して単純なものではない

ことも本研究から見えてきました。この進化的影響の複雑さを明らかにするた

めに、さらなる研究が進められると考えられますが、それらに対しても、今回決

定されたヌタウナギのゲノムは重要な基盤的情報となると期待されます。 
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Masayuki Hirano, Jonathan P. Rast, Max D. Cooper, Jordi Paps, Davide Pisani, 
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＜雑誌＞ 
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＜DOI＞ 
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補足説明                                 
 
[1] 円口類 

現在生存している顎のない脊椎動物であるヌタウナギ類、ヤツメウナギ類の総称。特

にヤツメウナギの口器が吸盤状になっているため「円口類（Cyclostomata）」と命名

された。 
 
[2] ヌタウナギ 

円口類に属する顎のない脊椎動物の一群。細長い体型のため「ウナギ」と呼ばれるが、

真骨魚ウナギ目の仲間ではない。脊椎骨が退化しているため、かつては脊椎動物の前

段階の動物と見なされていた。ほとんどの種が深海に生息するため、生態や個体発生

に謎が多いが、理研形態進化研究グループは、日本産の浅海性ヌタウナギ（Eptatretus 
burgeri）から世界で唯一、実験室内での胚の取得に成功している。眼は退化しており、

粘液腺から粘液を放出し、捕食や防御に用いる。 
 
[3] 全ゲノム重複 

生物が持つ全遺伝情報であるゲノムが、そのまま倍化する現象。ゲノムにコードされ

ている遺伝子も全て倍化し、新しい機能を持った遺伝子が生じる余地が生まれるため、

生物進化の大きな駆動力になると考えられている。 
 
[4] 染色体立体配座補足法（Hi-C 法） 

ゲノム DNA は、細胞核の中で立体的な構造を取っている。このゲノム DNA の立体

構造を推定する方法が Hi-C 法である。近年ではゲノム配列を染色体レベルで決定す

るためにも活用されている。Hi-C とは High-throughput chromatin conformation 

https://doi.org/10.1038/s41559-023-02299-z
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capture の略。 
 
国際共同研究グループ                           
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 生命機能科学研究センター 形態進化研究チーム 

 チームリーダー 倉谷 滋 （クラタニ・シゲル） 
（開拓研究本部 倉谷形態進化研究室 主任研究員） 

 客員研究員  上坂将弘 （ウエサカ・マサヒロ） 
 （東北大学 大学院生命科学研究科 助教） 
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