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研究成果の概要 

 

北野グループでは、トゲウオの１５集団・種のデノボゲノムアセンブリを実施し、順次、染色体構造

の変異を解析中である。これまでに分岐年代が深いほど、集団・種のペア間での染色体構造の変

異の数が大きいことが確認できている。また、染色体構造の変異がある部位では、集団・種間の遺

伝的分化の度合いも高いことが示唆されている。安齋グループと共同で、トゲウオにおいて染色体

逆位の導入実験を行い、1Mb までの染色体逆位の導入に成功している。今後は、生殖隔離に関

与する遺伝子を同定しつつ、それと染色体構造の関連を解析していく。山平グループでは、スラウ

ェシ島のマリリ湖群に生息する Oryzias profundicola種群およびポソ湖の O. nigrimas種群のメダカ

科魚類を対象に、各種群における全ゲノムレベルでの遺伝的分化のパターンと交雑との関係を明

らかにすべく、それぞれ 179 個体および 107 個体の全ゲノムリシーケンスを行い、ゲノム上の浸透

領域と分化領域の特定を行った。マリリ種群では、O. marmoratusから O. profundicolaに浸透した

ゲノム領域において有意に遺伝的分化係数が高くなる傾向にあることがわかった。また、長鎖シー

ケンサーと短鎖シーケンサーを併用して、マリリ種群の O. profundicola およびポソ種群の全３種に

ついて、全ゲノムのデノボアセンブリも行った。ポソ種群については、３種の種分化の過程で染色

体構造がどう変化したかを明らかにすべく、アセンブリのアライメントを進めている。安齋グループで

は、日本のメダカを対象に 1Mb までの逆位の導入、15Mb までの欠失の導入に成功している。ま

た、メダカの種間での逆位、融合などのパターンを解析した。今後はさらなる効率の改善や表現型

に影響のある遺伝子座の改変を行っていく。 
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