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配信先：大学記者会（東京大学）長崎大学関係報道機関 文部科学記者会 科学記者会 水産庁記者クラブ 

2026 年 6 月 9 日 

東京大学 

長崎大学 

 

フグ毒と腸内細菌の新たな関係を解明 
――トラフグ腸内細菌群への影響は塩分環境によって変わる―― 

 

発表のポイント 

◆トラフグ稚魚にフグ毒テトロドトキシン（TTX）を与えると、腸内細菌群の機能が塩分条件に

応じて大きく変化することを明らかにしました。 

◆特定の腸内細菌群がアミノ酸やビタミン合成を担うことができる一方、TTX 摂取によりその

働きが弱まることを初めて示しました。 

◆魚類の健康管理や養殖環境の最適化、腸内細菌群の機能を効果的に活用した次世代水産養殖

技術への貢献などが期待されます。 

   

 

 

 

 

 

 

 

 

トラフグ稚魚と実験水槽 

 

概要 

東京大学大気海洋研究所の濵﨑恒二教授と、ワセル マイ海洋科学特定共同研究員（兼エジプ

ト国立海洋水産研究所研究員）、長崎大学大学院総合生産科学研究科の阪倉良孝教授らによる

研究グループは、トラフグ稚魚の腸内フローラ（腸内菌群組成）が、塩分環境とフグ毒テトロ

ドトキシン（TTX）の相互作用によって変化することを明らかにしました。 

トラフグは自然界で餌を通じて TTX を蓄積しますが、その毒が腸内細菌に与える影響はほと

んど分かっていませんでした。同グループは、小型水槽による再現性の高い海産仔魚の飼育実

験技術と微量サンプルからの菌叢解析技術を用いることで、トラフグ生育のごく初期段階にお

ける腸内菌叢が TTX 投与により部分的に変化することを明らかにしていました（関連する情報）。

本研究では、さらに異なる塩分条件で飼育した稚魚に TTX を含む餌を与え、16S rRNA 遺伝子ア

ンプリコン解析（注１）とショットガンメタゲノム解析（注 2）を実施しました（図 1）。その

結果、塩分が腸内フローラを決める主要因であり、さらに TTX が特定細菌の機能を変化させる

ことが分かりました。特に、宿主では合成できないある種のアミノ酸やビタミン合成に関わる

細菌機能が TTX によって低下する一方、別の代謝経路は増強されました。本成果は、魚類と腸

内細菌の関係解明に新たな視点を与えるものです。本研究の成果は、種苗生産におけるより良

い飼育環境の構築や、自然環境における生態解明を通じた適切な資源管理につながると期待さ

れます。 
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図 1：トラフグ稚魚への TTX 投与実験のイメージ 

人工的に孵化、飼育した無毒のトラフグ稚魚を 4 段階の塩分条件に順馴した後、フグ毒 TTX を混

ぜた餌を与えながら 10 日間飼育し、同時に毒を混ぜていない餌を与えた稚魚と腸内フローラを比

較した。 

 

 

発表内容 

【研究の背景】 

動物の腸内には多様な細菌が生息しており、栄養吸収、免疫機能、病原菌防御などに重要な

役割を果たしています。魚類においても、腸内細菌は成長や健康状態、環境ストレスへの耐性

に深く関わることが知られています。特に海産魚では、水温や塩分変化などの環境要因によっ

て腸内細菌が大きく変動します。トラフグは日本を代表する高級魚であり、重要な養殖対象種

です。また、自然界では強力な神経毒である TTX を餌から取り込み体内に蓄積すると考えられ

ており、他の魚にはあまり見られない特徴を持っています。しかし、TTX の摂取が腸内細菌に

どのような影響を及ぼすのかはほとんど未解明でした。 

 

【研究手法】 

研究グループは、トラフグ稚魚を 4 段階の塩分条件（34.0、17.0、8.5、2.1 ppt）で飼育し、

TTX を含む餌または通常餌を 10 日間与えました。その後、腸内容物から DNA を抽出し、細菌群

集構造を調べる 16S rRNA 遺伝子アンプリコン解析と、細菌群が持つ遺伝子機能を網羅的に調

べるショットガンメタゲノム解析を行いました。  
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【主な成果】 

 塩分が腸内フローラを決める最大要因：海水から低塩分水まで条件を変えると、腸内細菌の

顔ぶれは大きく変化し、全ての塩分条件で共通して見られた細菌はわずか 5.1％でした。 

 フグ毒は腸内フローラの機能を塩分依存的に変える：TTX の摂取により、細菌全体が入れ替

わるのではなく、特定の細菌が増減し、腸内フローラが担う機能が塩分条件ごとに変化しま

した（図 2）。 

 栄養を支える有用細菌機能が低下：Archobacter などの細菌群は、魚自身では十分に作れな

いアミノ酸やビタミン B 群の合成機能を持っていましたが（図 3）、TTX 摂取でこれらの機能

が弱まる可能性が示されました（図 4）。 

 代替的な適応応答：一方で、フェニルアラニン合成能は増加し、Vibrio 属細菌がその担い手

となっていました。これは毒摂取に対する腸内細菌群の適応応答である可能性があります。  

 成長への影響はなし：TTX 投与群でトラフグ稚魚の体長・体重に有意な低下は認められませ

んでした。 

 

 
 

図 2：異なる飼育条件下でのトラフグ稚魚の腸内フローラ 

縦軸は細菌の分類群名、横軸は飼育条件（各条件で 3 つの同じタンクを設定）、色調の違いは

割合を示し、黄色は割合が高く深緑は低い。 
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図 3：トラフグ稚魚の腸内フローラが持っているアミノ酸合成遺伝子群 

縦軸は細菌の分類群名、横軸は合成できるアミノ酸の種類.円の大きさは、腸内フローラ全体

で持っているアミノ酸合成遺伝子の数に占める各細菌分類群の割合（貢献度）を示してい

る。 

 

 

図 4：トラフグ稚魚の腸内フローラが持っているアミノ酸合成遺伝子群への TTX 摂取の影響 

縦軸は Arcobacter 属細菌の種名、横軸は合成できるアミノ酸の種類と TTX 摂取の有無。円の

大きさは、腸内フローラ全体で持っているアミノ酸合成遺伝子の数に占める各細菌種の割合

（貢献度）を示している。 

  



 

 5 / 6 

 

【今後の展望】 

本研究により、TTX が腸内細菌群の構成だけでなく、その機能まで変化させることが明らかに

なりました。今後は、こうした腸内フローラの変化が実際に魚の免疫力、ストレス耐性、成長、

生残率にどのような影響を及ぼすのかを詳しく解明する必要があります。また、腸内細菌を指

標として魚の健康状態や飼育環境の適否を評価する技術、さらに有用な細菌を活用してストレ

ス耐性や疾病抵抗性を高める「マイクロバイオーム養殖技術」の開発も期待されます。加えて、

毒を持つ生物と微生物がどのように共生し進化してきたのかという、生態学・進化学上の興味

深い問いに迫る手がかりとなる成果です。 

 

〇関連する情報： 

プレスリリース：フグにフグ毒を与えるとどうなる？ ―テトロドトキシン摂取によるトラフ

グ腸内細菌叢の変化―（2024/7/31） 

https://www.aori.u-tokyo.ac.jp/research/news/2024/20240731.html 
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研究助成 

本研は、東京大学大気海洋研究所学際連携研究(No.JURCAOSIRG23-08)の支援により実施されま

した。また、本研究の一部は JSPS 科研費 22K05822 および 25K09271 の助成を受けたものです。 
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用語解説 

（注1） 16S rRNA 遺伝子アンプリコン解析 

16S rRNA 遺伝子は、原核生物（細菌と古細菌）の種を特定するために汎用される遺

伝子。海水、泥、腸内など環境試料から直接抽出した DNA を対象に、この遺伝子の

部分配列を PCR 増幅した後、イルミナ社などのハイスループットシーケンサーで解

読する。大量の配列情報からデータベース相同性検索により、試料中の原核生物群

集の分類群と出現頻度を推定する解析手法。 

 

（注2） ショットガンメタゲノム解析 

試料中に含まれるすべての原核生物の DNA をまとめて読み取り、どのような細菌や

古細菌がいるのか、さらにどのような遺伝子や機能を持っているのかを網羅的に調

べる解析手法。培養できない原核生物も含めて、群集全体の働きを明らかにできる。 

 

問合せ先 

<研究内容について> 

東京大学大気海洋研究所 

 教授 濵﨑 恒二（はまさき こうじ） 

 Tel：04-7136-6171 E-mail：hamasaki@aori.u-tokyo.ac.jp  

 

<機関窓口> 

東京大学大気海洋研究所 附属共同利用・共同研究推進センター 広報戦略室 

E-mail：kouhou@aori.u-tokyo.ac.jp 

 

長崎大学 広報戦略本部 

E-mail：kouhou@ml.nagasaki-u.ac.jp 

 


