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研究成果の概要（和文）：漁業を模した選抜試験をおこなったゼブラフィッシュ集団では、ゲノム全体に配置した371
のSNPマーカーのうち8つにおいて、選抜系統間で有意差が生じていた。これらのマーカーは、セロトニン合成、イオン
輸送、転写調節などに関与する遺伝子付近に位置していた。さらに、シミュレーションにより、選抜試験により生じた
生活史の変化が高い「漁獲圧」に適応していることが示された。また、釣られ易さに違いのあるオオクチバス集団を対
象に候補遺伝子に関して多型解析をおこなったところ、2遺伝子に集団間で有意な違いが検出された。また、RADシーク
エンシングの結果、集団間で違いがあるゲノム領域の候補がいくつか発見された。

研究成果の概要（英文）：The life histories and behavior of zebrafish have been altered after five 
generations of size-selective harvesting. In eight among 371 SNPs markers, significant differences in 
allele frequencies between the selection lines were detected. These SNPs occurred in or close to a gene 
or in a regulatory region of a gene that has a known function, such as serotonin synthesis, ion 
transport, and regulation of transcription. Numerical simulations showed that the evolved life histories 
are adaptive to high fishing pressures. Sequence analysis of two candidate genes in two largemouth 
populations which are known to differ in vulnerability to fishing showed that significant divergence has 
occurred between the two populations. A RAD sequencing analysis suggested several genomic regions which 
might differ between the two populations.

研究分野： 進化生物学
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１．研究開始当初の背景 
 
 近年、集中的・選択的な漁業活動によって
生じる魚の進化が、魚個体群における潜在的
に重大な問題として、理論的にも実際的にも
注目を集め始めている。例えば、個体群中で
大型の魚を選択的に漁獲し続けるならば、遺
伝的な変異のうちで小型のものが生き残り
やすいので、世代を経るうちに個体群の平均
サイズは小型化する。さらに、理論研究によ
れば、成熟年齢の低下、卵への投資量の増加
なども起こることが予想される。 
 実際に、集中的な漁業活動を受けている魚
個体群において、生活史の急速な進化が起こ
っているという報告が続いていた。こうした
生活史の変化は、小型化による産卵数の減少
や、若齢での成熟による死亡率の上昇などを
通じて、個体群の動態に深刻な影響をもたら
しうる。例えば、北西大西洋のタイセイヨウ
ダラの個体群が激減し、漁業活動を停止して
もいっこうに回復しないのは、生活史の進化
が起こったからだとも言われていた。 
 また、生活史形質と同様に進行する可能性
があるのが、行動形質の進化である。漁業活
動の形態によっては、例えば臆病で釣られに
くい個体ばかりになるという、行動面での進
化が起こりうる。しかし、このような影響の
方がより深刻である可能性もあるが、理論研
究と実証研究ともに遅れていた。 
 その一方、進化は長い時間をかけてゆっく
り進行するという考え方が広まっているせ
いか、急速な進化が実際に進行していること
について疑念を抱く人は多かった。野生の個
体群では、種々の環境要因が影響しており、
形質の変化が遺伝的なものであることを証
明するのは難しい。これに対して、環境条件
を統制した下で漁業を模した選択実験をお
こなうことにより、生活史形質が比較的短時
間で変化することが示された例は存在した。
しかし、これらの実験でも、遺伝子頻度の変
化が具体的に示されたり、関連遺伝子が特定
されたりした例は無かった。 
 
２．研究の目的 
 
 本研究では、いくつかの魚種を対象に、生
活史形質や行動形質の進化に関連するゲノ
ム領域の特定と、そうした進化がもたらす影
響を明らかにすることを目的とした。計画開
始当初の目的としては、以下の 2つを掲げた。 
（１）ゼブラフィッシュ（Danio rerio）に
おける生活史形質の進化に関連するゲノム
領域を特定し、表現型変異を生みだした遺伝
子の候補を見つける。 
（２）コイ（Cyprinus carpio）における行
動形質の違いに関連する遺伝子とその多型
を特定する。 
 さらに、研究の進行にともない、コイを対
象とした研究の遂行が困難になったため、以
下の目的を追加した。 

（３）オオクチバス（Micropterus salmoides）
の釣られ易さに関連する遺伝子とその多型
を特定する。 
 
３．研究の方法 
 
（１）ゼブラフィッシュについては、漁業活
動を模したサイズ依存的選択を数世代にわ
たって受けた３集団を対象に、ゲノムワイド
の SNP（一塩基多型）解析をおこない、生活
史形質の進化に関連する遺伝子を発見する。 
（２）オオクチバスについては、長い年月に
わたって異なる選択圧を受けてきた２系統
のゲノムを比較することにより、行動形質特
に釣られ易さの進化に関連するゲノム領域
を特定する。オオクチバスのゲノムはまだ解
読されていないため、具体的には、RAD シー
クエンス解析をおこなう。また、神経伝達物
質やその受容体遺伝子、代謝に関わる遺伝子
の多型解析をおこない、釣られ易さの違いに
関連する遺伝的多型を見つける。 
 なお、当初はコイについて候補遺伝子の多
型解析および行動実験（釣り実験）を実施す
ることを予定していた。しかし、行動実験を
おこなうことを計画していた施設が閉鎖さ
れたため、やむを得ず、本研究の対象から除
いた。 
 
４．研究成果 
 
（１）野生由来のゼブラフィッシュ世代を基
に F1世代から F6世代まで漁業を模した選抜
試験をおこない、その後、F10 世代まで観察
を継続した集団を対象とした。選抜試験は、
小型魚選抜（大型魚を捕獲・淘汰）、ランダ
ム選抜、大型魚選抜の 3 タイプの選抜を各 2
系統ずつおこなった。全体の 25%をそれぞれ
選抜して次世代の繁殖に用いた。以下の図で
は、小型魚選抜、ランダム選抜、大型魚選抜
をそれぞれ赤色、灰色、青色で表した。 
 選抜の結果、それぞれの系統の生活史形質
は変化した。例えば、小型魚選抜（図の赤色）
の系統では、成熟年齢が早く、生態魚のサイ
ズが小さくなった（図 1）。 

 

図 1. 各系統の成長曲線 



 小型魚選抜の系統は、生活史形質に生じた
進化の結果、強い漁獲圧に適応していると考
えられた。そこで、実際の漁業を模した選抜
をかけるシミュレーションをおこなったと
ころ、高い漁獲圧下での個体群密度の低下は
小型魚選抜（図の赤色）の系統でもっとも小
さかったが、漁獲停止後に回復した密度は 3
系統の中で最も低かった（図 2）。 

 
図 2. 漁業を模した高死亡率下での密度低下
および漁獲圧停止後の回復。各系統の生活史
形質に基づいたシミュレーション結果。 

 

 ゲノム全体に配置した 371の SNP マーカー
のうち 8つにおいて、選抜系統間で有意な違
いが生じていた。これらのマーカーは、セロ
トニン合成、イオン輸送、転写調節などに関
与する遺伝子の中もしくはその近傍に位置
していた。 
 図 3a,b は、そのうちの例を示す。マーカ
ーrs40907508 では、大型魚選抜と小型魚選抜
との間でアリル頻度に有意差が見られた（図
3a）。このマーカーは、LysM 遺伝子の非翻訳
領域に位置する。 

 

図 3a. 系統間で有意差が見られた例その 1。 

 

 マーカーrs40688310 では、大型魚選抜＋ラ
ンダム選抜と小型魚選抜との間でアリル頻
度に有意差が見られた（図 3b）。このマーカ
ーは、Tryptophan hydroxylase 2遺伝子の非
翻訳領域に位置する。 

 

図 3b. 系統間で有意差が見られた例その 2。 

 

（２）Philipp ら（2009）により釣られ易さ
に違いのあることが示されているオオクチ
バスの2集団合計59個体からDNAを抽出し、
候補遺伝子について多型解析をおこなった。
候補遺伝子としては、ヒトを含む様々な種に
おいて新奇性追求や攻撃性などに関連して
いることが報告されている Drd4 遺伝子と、
オオクチバスにおいて成長形質に関連して
いることが報告されている Igf2 遺伝子に注
目した。 
 Drd4遺伝子については、ゲノム情報が利用
可能なスズキ目数種の塩基配列に基づいて
プライマーを設計し、PCR 増幅した。その結
果、エクソン 3とエクソン 4の大部分の領域
について全 59 個体の塩基配列を、また、エ
クソン 1 の一部領域について 52 個体の塩基
配列を、それぞれ決定することができた。エ
クソン 3と 4ではそれぞれ 1ヵ所と 2ヵ所の
SNP が見つかり、アリル頻度に集団間で有意
差がみられた（表 1）。一方、エクソン１には
多型が見つからなかった。 
 

 
表 1. Drd4遺伝子に見つかった多型座位にお
ける集団間でのアリル頻度の違い。P 値はカ
イ二乗検定もしくはフィッシャーの正確確
率検定に基づく。 
 
 Igf2遺伝子に関しては、多型が報告されて



いる 4ヵ所の塩基を決定した。そのうち 2ヵ
所で多型が見られ、集団間で有意差がみられ
た（表 2）。全部で 4つのハプロタイプが見つ
かり、その頻度には集団間で有意差がみられ
た（表 3）。 

 

表 2. Igf2遺伝子に見つかった多型座位にお
ける集団間でのアリル頻度の違い。P 値はカ
イ二乗検定に基づく。 

 

表 3. Igf2 遺伝子におけるハプロタイプ。P
値はフィッシャーの正確確率検定に基づく。 
 
 さらに、釣られ易さに関与する遺伝子をゲ
ノム全体から広く探索することを目的とし
て、RAD シークエンシング解析に取り組んだ。
SNP マーカーを作成し、ナイルティラピア
（Oreochromis niloticus）の連鎖地図を参
考にしてマッピングした結果、集団間で違い
がある可能性のあるゲノム領域がいくつか
発見された。今後、オオクチバスのゲノム情
報が整備されるにともない、釣られ易さに関
与する候補遺伝子のリスト化へと進むこと
ができると考えられる。 
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