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研究成果の概要（和文）：マイクロ染色体の起源を含めた脊椎動物におけるゲノム・染色体進化過程を推定する
ため、条鰭類の中で最も初期に分岐した、マイクロ染色体をもたないポリプテルスにおいて、FISHマッピングを
用いてニワトリマイクロ染色体連鎖遺伝子92個を含む210個の遺伝子からなる染色体地図を作製した。その結
果、ニワトリのマイクロ染色体に相同な18個の遺伝連鎖群すべては、ポリプテルスの染色体上に高度に保存され
ていた。さらに、他の脊椎動物種との染色体シンテニーの比較を行った結果、四肢動物の祖先核型と条鰭類の祖
先核型はニワトリのマイクロ染色体と相同な多数のマイクロ染色体を保持していたことが示唆された。

研究成果の概要（英文）：To deduce genomic and chromosomal evolution including the origins of 
microchromosomes in vertebrates, I constructed chromosome maps of 210 functional genes including 92 
genes on microchromosomes in the chicken using FISH mapping for the extant fish in the most basal 
group of the ray-finned fish, the gray bichir (Polypterus senegalus), which has no microchromosomes.
 All of 18 genetic linkages of the chicken microchromosomes are highly conserved in Polypterus 
chromosomes. Moreover, the results of comparisons of chromosome synteny among the other vertebrates 
including Polypterus collectively suggest that the protokaryotypes of tetrapods and actinopterygians
 had contained many microchromosomes, each of whose linkages were conserved in the single 
microchromosomes of the chicken. 

研究分野：進化学
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１．研究開始当初の背景 
爬虫類や鳥類の核型は、哺乳類とは異なり、
主に 10 対以下の大型のマクロ染色体と微小
で形態学的に識別不可能な多数のマイクロ
染色体から構成されている。また、系統学的
に羊膜類より先に分岐した肺魚類や両生類
のほとんどの種、そして条鰭類の分岐鰭類や
真骨魚類のすべての種がマイクロ染色体を
もたないのに対し、条鰭類の全骨類に属する
ほとんどの種や肺魚類のオーストラリアハ
イギョは多数のマイクロ染色体をもつこと
が知られている。このことから、爬虫類や鳥
類がもつマイクロ染色体は、羊膜類や四肢動
物、肉鰭類、さらに遡って脊椎動物の共通祖
先ですでに獲得されていたという仮説が古
くから提唱されているが (Ohno et al. 1969)、
今もその真偽は不明である。 
これまでにメダカやゼブラフィッシュ、ニ
ワトリ、ヒト、マウスなどの多くのモデル動
物で全ゲノム配列が解読され、得られたゲノ
ム情報を用いた比較ゲノム・染色体解析によ
り、脊椎動物のゲノム・染色体進化に関する
多くの知見がもたらされつつある。爬虫類や
鳥類のマイクロ染色体の起源については、真
骨魚類とニワトリ、ヒトの比較ゲノム解析か
ら、羊膜類の共通祖先はニワトリと類似した
遺伝連鎖群をもち、多数のマイクロ染色体を
保持していた仮説が提唱されており (Burt 
2002, Nakatani et al. 2007)、現在でもこの仮説
が広く支持されている。また申請者は、両生
類のネッタイツメガエルと爬虫類のスッポ
ンとシャムワニにおいて機能遺伝子の染色
体地図を作製した。その結果、ニワトリのマ
イクロ染色体に相同な連鎖群は両生類や爬
虫類でも高度に保存されていたことから、四
肢動物の共通祖先も羊膜類と相同なマイク
ロ染色体を保持していた可能性が示唆され
た (Uno et al. 2012, 若手研究（Ｂ）（H24～25）)。 
最近、多数のマイクロ染色体をもつ条鰭類
の全骨類に属するスポッテッドガーにおい
て、ゲノム情報の一部である遺伝連鎖地図情
報が公開された (Amores et al. 2011)。これは
真骨魚類以外の条鰭類では唯一の報告例で
あるが、すべての遺伝連鎖群と染色体との対
応関係は不明であった。したがって、現在ま
でに比較ゲノム・染色体解析に用いることが
可能な脊椎動物種は、真骨魚類、両生類、爬
虫類、鳥類、哺乳類のモデル動物のみであり、
真骨魚類以外の条鰭類や肺魚類に属し一般
的に古代魚と言われている動物種を含めた、
脊椎動物の広範囲にわたる比較染色体解析
はいまだ報告されていない。特に真骨魚類で
はゲノム重複後に大規模な染色体再配列が
起きたと考えられているため、真骨魚類を条
鰭類の代表として扱うこれまでの比較ゲノ
ム解析では、詳細な進化過程を推測するのは
困難であった。したがって、羊膜類のマイク
ロ染色体の起源を含む、脊椎動物の共通祖先
から羊膜類に至る脊椎動物全体の詳細なゲ
ノム・染色体進化過程を明らかにするには、

真骨魚類以外の条鰭類のゲノム・染色体情報
が不可欠である。 

 
２．研究の目的 
「マイクロ染色体を有する爬虫類と鳥類
のゲノム・染色体構造は、四肢動物で独自に
獲得されたものなのか、それともそれ以前か
ら保持されてきたのか」を明らかにし、比較
ゲノム学の視点から脊椎動物の進化過程を
検証する。 

 
３．研究の方法 
(1) 古代魚のゲノム・染色体構造の解明 
条鰭類のポリプテルス・セネガルス
(Polypterus senegalus) とスポッテッドガー 
(Lepisosteus oculatus)、肺魚類のアフリカハイ
ギョ (Neoceratodus forsteri) の高精度機能遺
伝子染色体地図を作製し、これら 3種の古代
魚のゲノム・染色体構造を明らかにする。 
(2) マイクロ染色体の進化過程を含む、脊椎
動物におけるゲノム・染色体再配列過程の推
定 
(1) で得られた染色体地図を、すでにゲノム
情報が公開されている他の脊椎動物種（メダ
カやニワトリ、ヒトなど）の染色体地図、な
らびに申請者もしくは申請者が当時所属し
ていた研究グループで作製された両生類（ネ
ッタイツメガエル、アフリカツメガエル）や
爬虫類（スッポン、シャムワニ、シマヘビ）
の染色体地図と比較することによって、真骨
魚類以外の条鰭類や肺魚類と他の脊椎動物
種間の相同染色体領域を同定する。スポッテ
ッドガーは、爬虫類や鳥類と同様に多数のマ
イクロ染色体をもつが、ポリプテルスとアフ
リカハイギョはマイクロ染色体をもたない。
そこで、条鰭類や肉鰭類、四肢動物の祖先核
型が、スポッテッドガーのようなマイクロ染
色体を含む核型か、あるいはポリプテルスの
ようなマイクロ染色体をもたない核型かを
明らかにし、それぞれの系統におけるマイク
ロ染色体の獲得もしくは消失過程を中心に、
脊椎動物の共通祖先から肉鰭類、四肢動物、
羊膜類に至る、ゲノム・染色体再配列過程を
推定する。 
 
４．研究成果 
(1-1) ポリプテルスの染色体地図の作製 
 ポリプテルス・セネガルスの成体のヒレや
腎臓、心臓から得られた線維芽細胞の培養を
行い、複製 R-分染染色体標本を作製した。そ
の結果、ポリプテルスの核型は先行研究の報
告と同様に 36 本の染色体から構成されてお
り、さらに複製 R-分染バンドにより 18 対の
すべての染色体を識別することが可能にな
った。ポリプテルスのFISHマッピングには、
すでに公開されているニワトリのゲノム情
報や、申請者の先行研究であるネッタイツメ
ガエルの染色体地図情報 (Uno et al. 2012)、そ
して当時申請者が FISH マッピングを行い作
製した染色体地図をもとに構築中であった



アフリカツメガエルのゲノム情報（全ゲノム
解読は申請者が筆頭共同著者となり 2016 年
に Nature 誌にて報告  (Session, Uno et al. 
2016)） に基づいて、ニワトリやツメガエル
の染色体全域をカバーできる 210個の遺伝子
を選抜した。そして FISH マッピングにより
それらの遺伝子のポリプテルスにおける染
色体上の位置を決定した。その結果、ポリプ
テルスすべての染色体腕を網羅する染色体
地図を作製することに成功した（図 1）。 

 
(1-2, 3) ガーおよびアフリカハイギョにおけ
る染色体地図の作製 
ガーの成体個体をペットショップより購
入し、ポリプテルスと同様な方法で、腎臓や
心臓から得られた培養細胞を用いて FISH マ
ッピング用複製 R-分染染色体標本を作製し
た。その結果、先行研究の報告と同様に、多
数のマイクロ染色体を保持することが明ら
かになった。これらの微小で識別不可能なマ
イクロ染色体を識別するためのマイクロ染
色体特異的 DNA プローブの作製を行い、ポ
リプテルスと同様にガーでも FISH マッピン
グをすすめていた。しかし、2016年 3月にア
メリカのグループを中心とした国際チーム
によって、スポッテッドガーの全ゲノム解読
がNature Genetics誌にて報告された (Braasch 
et al. 2016)。この報告では、すでにこの種で
報告されている遺伝連鎖地図 (Amores et al. 
2011) を元に全ゲノム配列をアセンブリし、
この種における染色体レベルの全ゲノム配
列を構築している。この情報は、本研究によ
って得られたガーの染色体地図情報と一致
し、かつより高精度なデータであることから、
以降の比較解析には本研究で得られた FISH
マッピングデータではなく、染色体レベルに
アセンブリされた全ゲノム配列の情報を用
いることにした。 
ガーと同様に、ペットショップより購入し
たアフリカハイギョの成体から採取した腎
臓や心臓、血液を用いて軟骨魚類における細
胞培養法の条件検討を行った。その結果、増
殖の盛んな培養細胞を得ることが可能にな
った。しかしながら、良好な染色体中期像を
得ることができず、染色体地図の作製のため
の機能遺伝子の FISH マッピングを行うに至

らなかった。アフリカハイギョは 1匹あたり
の値段も高く、大量の個体を用いるのは不可
能であることから、今後はハイギョと同様に
ゲノムサイズが巨大でかつ安価なアカハラ
イモリを用いて染色体標本作製法の条件検
討を行う必要があると考えられる。 

 
(2) マイクロ染色体の進化過程を含む、脊椎
動物におけるゲノム・染色体再配列過程の推
定 
得られたポリプテルスの染色体地図とガ
ーやメダカ、メキシコサラマンダー、ニワト
リ、ヒトなど他の脊椎動物種のゲノム情報、
ならびに申請者もしくは申請者が所属して
いた研究グループで作製された 2種の両生類
（ネッタイツメガエル、アフリカツメガエ
ル）と 3種の爬虫類（スッポン、シャムワニ、
シマヘビ）の染色体地図と比較することで、
これらの動物種間の染色体相同領域の特定
を行った。その結果、ポリプテルスは、ガー
や両生類、爬虫類、ニワトリと非常に保存さ
れた遺伝連鎖群をもつことが明らかになっ
た。羊膜類の祖先核型をそのまま保持してい
ると考えられているニワトリの遺伝連鎖群
ごとの詳細な比較を行った結果、ニワトリマ
クロ染色体に相同な遺伝連鎖群10個のうち5
個はポリプテルスの染色体上に高度に保存
されていた。残りの 5個の連鎖群はそれぞれ、
分断され 2対のポリプテルス染色体上に保存
されていた。このうち、ニワトリ 4番染色体
長腕と Z染色体に相同な連鎖群は、両生類で
は 1本の染色体に保持されており、ニワトリ
やポリプテルス、ガーではそれぞれ異なる
breakpoint で 2 本の染色体上に保持されてい
たことから、四肢動物の共通祖先や条鰭類の
共通祖先では この2つの連鎖群が融合した1
対の大きなマクロ染色体（4q/Z）を保持して
いた可能性が強く示唆された。同様な比較解
析の結果、四肢動物の共通祖先では、ニワト
リ 2番染色体と 3番染色体の遺伝連鎖群に相
同な 2 対のマクロ染色体（2, 3）を保持して
いたが、条鰭類の祖先ではこの 2つの連鎖群
がそれぞれ 2対の染色体（2a, 2b, 3a, 3b）とし
て保存されていたことが新たに示唆された。 
また18対のニワトリマイクロ染色体（16、

25番を除く 9番から 28番染色体）に相同な
連鎖群すべては、他のニワトリ染色体と相同
な連鎖群と融合する形で、マイクロ染色体を
もたないポリプテルスでも高度に保存され
ていた。しかしながら、それぞれのマイクロ
染色体連鎖群と融合している連鎖群は、ポリ
プテルスと両生類間だけでなくポリプテル
スとガー間でも大きく異なっていた。このこ
とから、四肢動物の共通祖先と条鰭類の共通
祖先は、ニワトリのマイクロ染色体に相同な
マイクロ染色体を多数保持していた可能性
が強く示唆され、さらにこれらの共通祖先は
それぞれ 11 本と 9 本のマクロ染色体を保持
していたことが示唆された（図 2）。したがっ
て、マイクロ染色体をもたないポリプテルス

図 1 ポリプテルスにおけるニワトリと 
ネッタイツメガエルとの比較染色体地図 



や両生類では、すべてのマイクロ染色体に染
色体融合が生じマイクロ染色体が消失し、ガ
ーでは一部のマイクロ染色体で染色体融合
が生じマイクロ染色体が減少したことが示
唆された。 

これらの研究成果は、2015年 4月にタイ・
バンコクにて開催された The 5th Asian 
Chromosome Colloquiumにおける招待講演発
表を含めた、国内外の 5つの異なる学会にて
発表を行い、現在学術論文として投稿中であ
る。 
今後より詳細に脊椎動物のゲノム・染色体
進化過程を理解するには、四肢動物と条鰭類
の共通祖先である硬骨魚類の共通祖先の核
型を明らかにする必要があり、それを行うに
は軟骨魚類や無顎類のゲノム・染色体情報が
不可欠である。したがい、申請者は平成 29
年度から基盤研究（C）に採択され、軟骨魚
類を中心とした動物種における染色体情報
を構築するため解析をすすめている。 
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図 2推定された四肢動物の共通祖先核型（左）と 
条鰭類の共通祖先核型（右） 

それぞれの染色体の色は 
相同なニワトリ染色体連鎖群を示す 



 
 
 


