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研究成果の概要（和文）：生物が持つ適応力は種によって異なる。本研究は、重複遺伝子保持率から生物が持つ環境適
応力を予測する手法の確立を目指し、動物ゲノムの重複遺伝子保持率と生態的特徴の関係を調査した。本研究で侵略的
外来種アメリカザリガニの全ゲノム配列決定し、本種を加えたゲノム配列既知の動物を対象にした比較ゲノム解析によ
り、侵略的外来種の重複遺伝子保持率が高いことを明らかにした。重複遺伝子保持率と環境適応力との関連を強く支持
するものであり、ゲノム配列情報からの環境適応力評価への応用が期待される。

研究成果の概要（英文）：Species vary their adaptability to novel environments. We investigated a 
relationship between the proportion of duplicated genes in animal genomes and their ecological features 
to predict adaptability of species based on genomic sequences. We sequenced a genome of invasive species 
Procambarus clarkii with high adaptability, and found that P. clarkii had the highest proportion of 
duplicated genes compared to other fully sequenced invertebrates.

研究分野：比較ゲノム学
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１．研究開始当初の背景 
人間活動により持ち込まれた外来生物が、
在来生物の生息域を奪うなど生態系に悪影
響を及ぼすことが問題となっており、植物
から動物まで幅広い外来種が世界各国で報
告されている。世界各地で外来種が生態系を
破壊する問題が深刻化しているが、他の地域
から持ち込まれた生物種の全てが新規環境
に定着しているわけではない。特定の種が世
界各地で独立に何度も侵略的外来種となっ
ている背景には、これらの種に共通する遺伝
的な基盤があると考えられるが、その詳細は
全く分かっていない。 
	
 日本国内における代表的な侵略的外来種
として北米原産のアメリカザリガニ
(Procambarus clarkii)が挙げられるが、本種
はアメリカ大陸のみならず、アジア、ヨー
ロッパ、アフリカにおいても爆発的に生息
範囲を広げており、際立って高い環境適応
能力を持っている。一般に、高い環境適応
能力を生み出す遺伝的基盤は不明な点が多
いが、ショウジョウバエを用いた研究にお
いて適応度に関る形質の遺伝的多様性や
(Kellermann V et al., 2009)、遺伝的多様性を
生み出す源となる重複遺伝子の保持が寄与
していることが分かってきた。 
	
 これまでに我々はゲノム情報が既知であ
る 11 種のショウジョウバエを用いた比較
ゲノム解析により、ゲノム中に重複遺伝子
を多く維持している種が高い生息環境多様
性を持つことを示した (Makino T. and 
Kawata M. 2012)。多くの重複遺伝子を保持
することで、重複遺伝子間の分化により高
い遺伝的多様性が維持できると推察される。
そこで、侵略的外来種はゲノム上に多くの
重複遺伝子を保持している(高い環境適応
能力に寄与)と仮説を立てた。 
 
２．研究の目的 
本研究では、国内外で問題となっている侵略
的外来種アメリカザリガニ  (Procambarus 
clarkii) の全ゲノム配列決定を実施し、環境適
応能力の高さを生み出す遺伝的基盤の調査
を目的とする。遺伝的構成から生物の侵略性
を推察できるようになれば侵略種の拡散防
止や在来生物保全の観点からも重要な研究
となる。 
 
３．研究の方法 
(1) アメリカザリガニゲノム配列決定 
ゲノム配列未知のアメリカザリガニの全ゲ
ノム配列決定 (ゲノムサイズ 2.6Gb)を実施し
た。累代飼育を行ってきたメス 1個体よりゲ
ノム DNA を抽出し、Paired-end ライブラリ、
および、長さの異なる Mate pairライブラリを
作成し、次世代シークエンサー(illumina HiSeq 
2000)により約 100x のカバレッジで塩基配列
決定を行った。ゲノムアセンブラーplatanus
を用いて、得られた配列の de novoアセンブ
リを行った。 

アセンブリした scaffold 間の位置関係を調査
して連鎖地図を作成するため、2 系統のアメ
リカザリガニを掛け合わせて F2 個体を取得
し、これら F2 世代を用いた ddRADseq を実
施した。 
 
(2) アメリカザリガニ遺伝子予測 
RepeatMaskerを用いて得られたアメリカゲノ
ム配列の反復配列のマスクを行った。その後、
augustus (http://augustus.gobics.de/)によりタン
パク質コード遺伝子の予測を行った。 
 
(3) 重複遺伝子の同定 
ゲノム配列が既知である約 50 種の動物のタ
ンパク質配列を Ensembl データベース
(http://metazoa.ensembl.org/index.html)よりダ
ウンロードした。得られたタンパク質配列を
用いて All-to-all Blast サーチを行い、重複遺
伝子の同定を行った(E-value < 10-5、alignable 
region > 30%)。今回ゲノム配列を決定したア
メリカザリガニについても同様の方法で重
複遺伝子の同定を行った。 
 
(4) 生態的特徴による動物の分類 
ゲノム配列既知種のうち、侵略的外来種デー
タベースや世界の侵略的外来種ワースト 100
など基準として、侵略性の高い種を 9種抽出
した(アメリカザリガニ、カキ、ミジンコ、エ
ンドウヒゲナガアブラムシ、ネバダオオシロ
アリ、マツノキクイムシ、ネッタイシマカ、
オオマルハナバチ、ヒアリ)。また、ホストに
依存し均質な環境に生息していることから
重複遺伝子の保持率が低いと予想される寄
生性生物を s10 種を抽出した(マンソン住血
吸虫、シカダニ、ヒゼンダニ、サケジラミ、
ヒトシラミ、Strongyloides ratti、Trichinella 
spiralis、Brugia malayi、Onchocerca volvulus、 
loa loa)。 
 
４．研究成果 
(1) アメリカザリガニゲノム配列決定 
アメリカザリガニのゲノム配列決定を行い、
N50 が 410kb のドラフトゲノム配列を得た 
(全長 2.4Gb)。推定されているアメリカザリガ
ニのゲノムサイズは 2.6Gb と非常に大きく、
ゲノムのアセンブリは容易ではなく、アセン
ブリの際には能力の高い計算機を必要とし
た。これは、アメリカザリガニゲノム配列に
極めて多くの反復配列を含むためだと考え
られる。 
 
(2) アメリカザリガニ遺伝子予測 
得られたゲノム配列を用いて Augustus で遺
伝子予測を行った結果、約 40000のタンパク
質コード遺伝子を得た。遺伝子の予測制度を
BUSCO (http://busco.ezlab.org/)を用いて検証
した結果、BUSCO 遺伝子の 90%以上が、決
定したゲノム配列に含まれていることがわ
かり、精度の高いゲノムアセンブリができた
ことが明らかとなった (図 1)。 



 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図 1. ゲノム配列既知種の BUSCO 保有率  
矢印がアメリカザリガニを示す。 
 
(3) 重複遺伝子保持率と生態的特徴の関係 
アメリカザリガニを加えたゲノム配列既知
の動物 50 種を対象にした比較ゲノム解析に
より、侵略的外来種の重複遺伝子保持率が高
いことが明らかとなった (図 2)。特に、極め
て高い環境適応力を持つアメリカザリガニ
は、これまでにゲノム配列が分かっている全
ての無脊椎動物の中で重複遺伝子保持率が
最も高いことが示された。一方、ノミやシラ
ミなどの外部寄生虫や寄生性センチュウは、
重複遺伝子保持率が低いことも分かった。こ
れは、宿主に依存した寄生性生物の生育環境
が均質であり、進化過程において重複遺伝子
が消失したためだと考えられる。以上の結果
は、重複遺伝子保持率と環境適応力との関連
を強く支持するものであり、ゲノム配列情報
からの環境適応力評価への応用が期待され
る。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図 2. ゲノム配列既知種の重複遺伝子保持
率  赤色のバーが侵略的外来種、青色のバー
が寄生性生物を示す。 
 
(4) アメリカザリガニゲノム配列を用いた遺
伝的多様性解析 
	
 アメリカザリガニのゲノム配列が得られ
たことで、国内外個体のリシークエンスが可
能となった。国内野外個体(仙台)と米国在来
個体のゲノムリシークエンスを行い、得られ
た read を参照配列にマッピングして SNP を
得た。遺伝的多様性を調べるため、コールさ

れた SNPを用いてWatterson thetaを推定した。
その結果、在来個体は国内導入個体よりも遺
伝的に多様であることが分かった。また、ゲ
ノムシークエンスに用いた個体の Watterson 
thetaの推定も行ったところ、他個体と比較し
て thetaが低く、累代飼育により遺伝的多様性
が低下していることが示された。 
	
 国内に導入されたアメリカザリガニの集
団構造を調査するため、国内 4 地点 (札幌、
青森、鎌倉、沖縄)からサンプリングした野外
集団 (8 個体をプール)のゲノムリシークエン
スを実施した。また、ゲノム配列の種間比較
を行うため近縁の Procambarus 属  4 種 
(Procambarus alleni、 Procambarus fallax、
Procambarus acutus、Procambarus zonangulus)
を用いたゲノムリシークエンスを行った。そ
の結果、アメリカザリガニは、近縁な
Procambarus 属の種よりも遺伝的多様性が低
いことが分かった。 
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