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研究成果の概要（和文）：予測できない変動環境が遺伝子の重複を増加させ、保持し、そのような変動環境下で進化し
たゲノムは、適応力や進化可能性が高いという仮説を検証するために、出芽酵母(Saccharomyces cerevisiae)を用いて
、変動環境下で進化させ、全ゲノム配列をモニタリングする進化実験を行った。進化実験終了後の解析の結果、RAD27
変異株では３種の不規則変動環境条件と高負荷の6環境をランダム変動させる条件において、最適一定環境条件と比較
して新規重複領域数が有意に増加した。また、450世代から500世代までの平均適応度は、RAD27変異株において、新規
重複領域数が多いほど適応度が高い傾向を示した。

研究成果の概要（英文）：We conducted evolutionary experiments using Saccharomyces cerevisiae to test a 
hypothesis that number of duplicated genes increased under unpredictable environmental fluctuations and 
organisms with larger number of duplicated genes have high adaptive capacity. Th results showed that 
under randomly fluctuated environmental variable, Saccharomyces cerevisiae evolved to have larger number 
of newly acquired duplicated genes than those under constant environments during 500 generations of 
evolutionary experiments. The results also showed that for evolved Saccharomyces cerevisiae, the fitness 
from 450th to 500th generation increased with the increased number of newly acquired duplicated genes. 
These results support the hypothesis.

研究分野：進化生態学
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１．研究開始当初の背景 
 様々な環境に生息可能で広い生息域を持
つ種もいれば、特定の環境にしか生息できな
い種もいる。また、新しい環境や変動する環
境に適応進化できる種もいれば、環境の変化
に対応できない脆弱な種もいる。このような
生物種の適応力や進化可能性を決定する要
因を理解することは、進化生態学の根本的な
問題の解決につながるだけでなく、環境変動
下における生物多様性の保全策を考える上
で重要である。これまでに、本研究実施者ら
は、適応力と進化可能性に関わる独自の研究
を展開し、次にあげるようなオリジナルな理
論予測と実証データを提示してきた。 (1)シ
ョウジョウバエを用いて、ゲノム内の遺伝子
重複率と生息地内の生息地多様性との間に
正の関係をみいだした(Makino and Kawata 
2012)。また、哺乳類でも同様の関係があるこ
とを明らかにした(Tamate et al. 2014)。(2)モデ
ル研究により、不規則な変動環境が遺伝子の
重複を保持し、進化したゲノムは、進化可能
性が高いことを示した (Tsuda and Kawata 
2010)。しかし、実際に、変動環境や多様な環
境で遺伝子重複は保持されるのか、また、そ
のような環境で最近進化した重複遺伝子は、
多様な環境への適応に寄与するのかは、明確
でない。 
 
２．研究の目的 
 本研究実施者らが独自に提案してきた
「ゲノム内の重複遺伝子率が高いほど適応
力が高い」「予測できない変動環境が遺伝子
の重複を保持し、そのような変動環境下で
進化したゲノムは、適応力や進化可能性が
高い」という新しい原理につながる仮説を
検証するために、出芽酵母(Saccharomyces 
cerevisiae)を用いて、変動環境下で進化させ、
全ゲノム配列をモニタリングする進化実験
系を確立し、ゲノム構造自体の進化と適応
力の関係を確かめることを目的とする。 
 
３．研究の方法 
 本研究では、出芽酵母 Saccharomyces 
cerevisiae を不規則な環境変動にさらしなが
ら 500世代継代培養する進化実験を行い、変
動環境下において実際に重複遺伝子の増加
が観察されるか検証した。実験に使用する酵
母株には、突然変異率の異なる 2種類の株(一
般的な実験室酵母 X2180-1b と、ゲノム領域
の重複や欠失頻度の高い RAD27変異株)を選
択した。培養条件には、アルコール濃度、PH、
塩分濃度を変動させ、変動の大きさや間隔を
変えた以下のAからHの８つの条件を設定し、
それぞれの条件で 6レプリケートの実験を実
施した(表１)。最適一定環境(A)、高負荷一定
環境(B)、高負荷の 6 環境をランダム変動(C、
E)、変動幅の大きい不規則環境変動（D、G）、
変動幅の小さい不規則環境変動（E、H）。C, D, 
Eは 10世代ごとに環境変動、F、G、Hは 20
世代ごとに環境変動させた。進化実験終了後、

次世代シークエンサーにてそれぞれの条件
で培養したサンプルの全ゲノムを取得し、新
規重複領域および重複遺伝子数の変化を解
析した。また、適応度と重複遺伝子数の関係
を調べるため 450世代から 500世代の増殖率
を測定した。 
 
 
表 1. 酵母進化実験における培養条件。それ
ぞれの条件で 6レプリケートを設定した。 

 
 
４．研究成果 
 進化実験終了後の解析の結果、最適一定環
境条件(A)を含むすべての培養条件について
新規にゲノム重複領域が検出された。各条件
での新規重複領域数は、X2180-1bでは不規則
変動条件 H において、RAD27 変異株では３
種の不規則変動環境条件(D、E、H)と高負荷
の 6環境をランダム変動させる条件Cにおい
て、最適一定環境条件(A)と比較して有意に増
加した（図 1）。また、450世代から 500世代
までの平均適応度は、RAD27変異株において、
新規重複領域数が多いほど適応度が高い傾
向を示したが、X2180-1bではその傾向はなか
った（図 2）。平均適応度と遺伝子数の増減に
ついても同様に検証したところ、どちらの株
においても関係が見られなかった。 
 
 

図１．RAD27 変異株における異なる環境変動
下での 500 世代後の新規重複遺伝子数。 
* P < 0.05 
 



 
 

 
図 2. RAD27 変異株における不規則変動環境
で進化した酵母の 450世代から 500世代まで
の増殖率をもとに計算した適応度と重複遺
伝子数の関係。回帰係数 RAD27 株 : P= 0.021 
 
 
 本研究の結果から、不規則な変動環境が遺
伝子の重複を促進するというモデル研究で
の予測が支持された。また、新規重複領域数
が多いほど不規則に変動する複数の環境に
対する平均適応力が高いことも示され、ゲノ
ム重複を多く起こした個体が変動環境下で
自然選択されてきたと考えられる。今回の研
究で X2180-1b において、変動環境と新規重
複領域数との間に関係が見られなかったの
は、X2180-1bの重複回数が RAD27変異株と
比較して全体的に少なかったためであると
考えられる。また、遺伝子数の増減と適応度
に関係が見られなかったのは、個々の遺伝子
発現に関わる調節領域が同様に重複してい
るかどうかを考慮する事が出来なかったた
めであると考えられる。今後、変動環境下で
新規重複領域がどのように個体の適応度を
増加させているのかを、調節領域等の情報を
解析に加えた上で調べる必要がある。 
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