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§１．研究成果の概要 

 

北野グループでは、日本のトゲウオ 12 集団、欧米のトゲウオ 3集団についてゲノムアセンブルを

行った。これらを用いて、逆位などの構造変異を同定し、逆位が観察された部位について、逆位が

ない部位と比してゲノム分化が上昇しているかについて検討した結果、同所に生息している集団・

種のペアでは、逆位部位でのゲノム分化の上昇が見られたが、異所の集団・種のペアでは、逆位

部位と逆位がない部位の間でゲノム分化の程度に違いはなかった。これらの結果は、遺伝子流動

を持つ同所の集団・種の間では、逆位のような組換え抑制がゲノム分化に貢献しているという仮説

と合致する。マクロ進化過程における染色体の融合と分離を定量的に解析する統計手法を開発

し、その手法を魚類に適用し、特定の核型を持つ魚の絶滅率が低いことを見出した。逆位や染色

体の融合・分離に加えて、コピー数変異は種分化の重要な遺伝基盤となる。海と淡水では、不飽

和脂肪酸の DHAの量が異なるため、DHA合成酵素をコードする Fads2 遺伝子のコピー数が異

なることを見出していたが、今回、淡水生態系の中でも湖と河川では、そこに生存するトゲウオの

Fads2のコピー数に違いがあることが分かった。また、Fads2 以外に、海産魚と淡水魚でコピー数

に違いがある遺伝子を網羅的に解析し、免疫に関与する PSMB81、甲状腺ホルモンシグナルに関

与する UGT2 などが、淡水魚で増幅していることを見出した。山平グループでは、スラウェシ島のメ

ダカ複数種について、複数個体のショートリードの配列を RAD-seq と全ゲノム解読にて取得し、過

去の集団履歴を推定した。スラウェシ島では過去に大規模な交雑を経験しており、この交雑によっ

て生み出された遺伝的多様性が元となって、その後の種分化を誘導した可能性も示唆された。安

齋グループでは、日本のメダカを利用して、CRISPR/Cas9 による染色体編集のプレ実験を実施

し、14kb 離れた 2箇所に cleavage を入れることで、高頻度で欠失を、低頻度で逆位を誘導できる

ことを見出した。 
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§２．研究実施体制 

 

（１）北野グループ 

① 研究代表者：北野 潤 （情報・システム研究機構国立遺伝学研究所 教授） 

② 研究項目 

・種分化を規定するゲノム領域の同定（トゲウオ種分化のゲノム解析） 

・ゲノム構造と種分化の関係の解明（トゲウオ種分化におけるゲノム構造変化の機能） 

・相同組換えを利用した染色体編集技術の開発（染色体編集のトゲウオへの応用） 

 

（2）山平グループ 

① 主たる共同研究者：山平 寿智 （琉球大学熱帯生物圏研究センター 教授） 

② 研究項目 

・種分化を規定するゲノム領域の同定（メダカ種分化のゲノム解析） 

・ゲノム構造と種分化の関係の解明（メダカ種分化におけるゲノム構造変化の機能） 

・相同組換えを利用した染色体編集技術の開発（染色体編集個体の表現型解析） 

 

（3）安齋グループ 

① 主たる共同研究者：安齋 賢 （東北大学大学院生命科学研究科 助教） 

② 研究項目 

・相同組換えを利用した染色体編集技術の開発（染色体編集技術の開発） 
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