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研究成果の概要（和文）：本研究室に存在するイトヨの全集団のddRAD解析を実施し、これまでに本研究室で採
集した全ての淡水イトヨは、ニホンイトヨ系統でなく、イトヨ系統から由来していることを確認した。ついで、
ある不飽和脂肪酸代謝酵素のコピー数がイトヨにて高いこと、当該遺伝子発現量もイトヨにて高いこと、ある不
飽和脂肪酸合成能力もイトヨで高いことを見出した。そこで、淡水餌からの不飽和脂肪酸合成能力の違いが、淡
水進出能力を規定していると考えられた。

研究成果の概要（英文）：Our phylogenomic analysis revealed that all Japanese freshwater populations 
are derived from Gasterosteus aculetus rather than Gasterosteus nipponics. We found that differences
 in the ability to produce an poly unsaturated fatty acids and the copy number of an enzyme explains
 the different ability to colonize freshwater.

研究分野： 進化遺伝
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１．研究開始当初の背景 
 
未開拓の新規ニッチへの進出は、新しい豊富
な資源の利用を可能にし、その後の適応放散
を誘導しうる。例えば、四肢動物の繁栄は、
それまで未利用であった空白の生態ニッチ
（陸上や空など）に進出することと同期し
て生じたことが示されている。また、氷河
サイクルで形成された淡水湖沼では、トゲ
ウオを中心にいくつかの水圏の分類群が、
空白の生態ニッチであった淡水進出に成功
し、急速に多様化を遂げた。また、新規ニ
ッチを利用可能にする形質が生殖隔離にも
貢献する場合、祖先集団と新規集団の間で交
雑率が低下し、多様性が維持されうる。しか
し、新規ニッチへの進出の鍵となる形質の遺
伝基盤について、実際の野外集団で解明され
た例は極めて少ない。 
 
２．研究の目的 
 
本課題では、申請者がこれまで詳細に記載し
てきた日本産トゲウオを利用してこの課題
に取り組む。具体的には、多様な淡水域に進
出して表現型多様化を遂げた系統と淡水に
進出できず均一な表現型にとどまった系統
を利用して、その背景にある淡水餌資源の利
用能力の違いの鍵となる遺伝基盤、及び、そ
の遺伝的変異を同定するとともに、生殖隔離
との関連性について解析する。 
 
３．研究の方法 
 
 まずは、日本産トゲウオ科のイトヨ
（Gasterosteus aculeatus）とニホンイトヨ
（Gasterosteus nipponicus）について、
Double Digest Restriction Site Associated 
DNA Sequence (ddRAD)解析を利用してゲ
ノムワイドな SNP 情報を得た。その後、
RAxML 法にて系統樹を描き、日本における
淡水イトヨ集団の由来を明らかにした。 
 イトヨとニホンイトヨについて、飼育実験
によって、異なる餌に対する要求性（生存率）
を比較した。また、候補遺伝子を強制発現さ
せたトランスジェニックニホンイトヨにつ
いて同様の飼育実験を実施した。 
 候補遺伝子の探索のために、イトヨとニホ
ンイトヨの全ゲノム配列を比較解析した。ま
た、遺伝子発現量の解析のためにブラインシ
ュリンプのみで飼育したイトヨとニホンイ
トヨの脳と眼球などの RNA シークエンスを
実施した。 
 いかにしてその変異が生じ集団内に広ま
っ た のかに つ いて解 析 するた め に 、
fluorescent in situ hybridization(FISH)法
を 利 用 し た り 、 bacterial artificial 
chromosome (BAC)のシークエンスを実施し
たり、Pac-bio や Nanopore によるロングリ
ードシークエンスを実施した。 
 さらに、北米とヨーロッパ産イトヨのゲノ

ム DNA を共同研究者より入手して、日本産
トゲウオで見出した知見の普遍性を検証し
た。淡水進出できた系統とできなかった系統
を含む日本産トミヨ属やカジカ科について
もゲノムの定量 PCR によって当該遺伝子の
コピー数を解析した。 
 イトヨとニホンイトヨの間で遺伝子流動
する部位、しない部位を見出し、当該遺伝子
の座位と比較した。 
 淡水進出に重要な遺伝子座を網羅的に理
解するために、淡水実験池にイトヨとニホン
イトヨの雑種を放流し適応実験を実施した。 
 また、淡水進出後の適応機構を知るために
神経内分泌器官の下垂体の詳細な解析を行
った。 
 
４．研究成果 
 
まず、本研究室に存在するイトヨの全集団の
ddRAD 解析を実施し、これまでに本研究室で
採集した全ての淡水イトヨは、ニホンイトヨ
系統でなく、イトヨ系統から由来しているこ
とを確認した。 
 ついで、ニホンイトヨと海産イトヨについ
て全ゲノムを解析することで、ある不飽和脂
肪酸代謝酵素のコピー数がイトヨにて高い
こと、RNA シークエンスを実施することで
当該遺伝子発現もイトヨにて高いことを見
出した。このコピー数の変異は、氷河期終了
前よりももっと前に生じており、本来坐乗し
ていたX染色体から別の常染色体にコピーア
ンドペーストで重複されたことが明らかに
なった。トランスジェニックの実験により、
この酵素を強制発現させたニホンイトヨで
は淡水由来餌での生存率が上昇した。 
 イトヨの餌の分析やメタ解析の結果、イト
ヨが淡水で摂食する餌には不飽和脂肪酸の
一種が少ないことが確認された。そこで、淡
水餌からの不飽和脂肪酸合成能力の違いが、
淡水進出能力を規定していると考えられた。 
 本遺伝子のコピー数は、淡水集団では進出
後にさらに上昇していることが、日本、北米、
ヨーロッパのイトヨ集団、ならびに、ヨーロ
ッパのトミヨ集団で確認された。しかしなが
ら、カジカ科では淡水種の方が高い傾向が見
られなかった一方、アミノ酸置換は観察され
たことから、機能的変化の可能性が示唆され
た。 
 また、イトヨとニホンイトヨが同所に生息
している交雑域において、遺伝子浸透の低下
しているゲノム領域を特定し、不飽和脂肪酸
の合成酵素のローカスとの一致を確認でき
た。 
 本酵素によって、淡水由来餌におけるニホ
ンイトヨの初期の死亡を十分に説明できた
が、発達後半に再度の死亡のピークがあるた
め、その遺伝基盤を明らかにするために、淡
水実験池にイトヨとニホンイトヨの雑種を
放流する適応度実験を開始した。 
 また、本課題の遂行中に、下垂体の一細胞



解析に成功したが、下垂体の一細胞解析はト
ゲウオに限らずこれまでに世界で実施され
た例はないと考えられるから、本成果も重要
な知見と言える。 
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