
    

様式様式様式様式 CCCC----19191919    

科学研究費補助金研究成果報告書科学研究費補助金研究成果報告書科学研究費補助金研究成果報告書科学研究費補助金研究成果報告書    

平成２２年 ５月２７日現在 

 

 

 

 

 

 

 
 
 
 
 
 
研究成果の概要（和文）：本研究は、魚類における種特異的な体サイズを決定するゲノム領域を

特定することを目的とした。実験魚には、体の大きいトラフグと体の小さいクサフグの雑種第

２世代を用いて両種の成長速度の差に影響する遺伝子領域を QTL 連鎖解析により 1 領域に特

定した。また、最も影響力の強い領域にあたるトラフグゲノム領域をクサフグに導入して、そ

の影響力を評価するための家系を作出した。 
 
研究成果の概要（英文）：This study aimed at locating genomic regions which determines 
species specific body size in fish.  We used second generation hybrid (F2) and backcross 
(BC) between Takifugu rubripes (fugu) and T. niphobles (kusa-fugu) to conduct QTL 
analysis for growth rate.  In the first year, we locate a QTL harboring 1.5Mbp on a single 
linkage group of fugu.  We introduced a fugu BAC, included the region with highest LOD 
score, into T. niphobles by microinjection.  These injected individuals are to be used to 
examine the effects of genes included in the BAC.  
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１．研究開始当初の背景 
 生物には種固有の体サイズがある。動物に
とって体サイズは生態系での位置を決める
特に重要な形質であり、生物の生態や進化と
深く関わる基礎科学研究の重要な課題とし
て取り上げられてきた。また、飼育個体のサ
イズの人為的コントロール、特に大型化技術
の開発への期待から、養殖業界や畜産業界な
ど応用的側面からも体サイズ決定機構の解
明が長く望まれている。これまで体サイズ決

定機構は GH-IGF 系のホルモンを対照とし
た内分泌学的アプローチが主であったが、近
年、ゲノム情報を利用した QTL 連鎖解析が
開発され、研究の可能性が大いに広がりつつ
ある。 
 
２．研究の目的 
 本研究は、成魚の体長が 70cm に達するト
ラフグと、その近縁種であるものの体長が
20cm に満たないクサフグの雑種第２世代を
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用いて、両種の体サイズの差を規定するゲノ
ム領域を明らかにすることを目指す。本研究
の第一の目的は、トラフグとクサフグの成長
速度に強い影響力を持つ遺伝子領域を、両種
の雑種を用いた QTL 解析によって同定するこ
とである。また、この領域に含まれる候補遺
伝子を含む BACクローンをクサフグ受精卵に
対して顕微鏡注入法により導入し、機能解析
を行うことを第二の目的とする。 
３．研究の方法 
 まず、複数家系の雑種第 2世代を作出する。
トラフグとクサフグは孵化直後に明瞭なサ
イズ差が認められないが、共通環境で飼育し
た場合、孵化後 4週目以降に有意なサイズ差
が現れる（図 1）。また、両種の雑種第 2世代
の体長は両種の中間程度である（図 2）。その
ため、両種の稚魚期における成長速度の差に
注目した QTL 解析を行うこととした。孵化後
56 日目に、それぞれの家系について 200 個体
ずつを用いて QTL 解析を行った。これによっ
て家系間で共通して成長速度に影響力を持
つゲノム領域を同定し１段階目の候補領域
選別を行った。 
 次に、同定したゲノム領域に焦点を絞り、
500 個体の交雑個体を用いた高解像度連鎖解
析により２段階目の選別を行い、100 個前後
(約 1500kb)の遺伝子を含む程度まで候補領
域を絞り込んだ。フグはゲノム上の遺伝子密
度が著しく高いため、比較的少数の BAC クロ
ーンで、この領域をカバーすることができる。
この領域に含まれる候補遺伝子を含む BACク
ローンを調製し、このクローンをクサフグ受
精卵に対して顕微鏡注入法により導入した。
これらの BAC のうち成長速度への影響が認め
られたクローンに原因遺伝子が存在すると
考えられる。 

 
 
図１トラフグとクサフグの成長曲線。黒丸が
トラフグの平均体長、○はクサフグ平均体長
を示す。横軸は孵化後の日齢を示し、縦軸は
体長を示す。エラーバーは標準偏差。 
 
 

 
 
図２ 孵化後 56 日齢におけるトラフグ、雑
種第 2世代(F2)およびクサフグの体長。箱の
下限は下位 25%、上限は同 75％を示す。髭の
下端は下位 10%、上端は同 90%を示し、黒丸
はその範囲からはずれた値を示す。 
 
 
４．研究成果 
 雑種第２世代(F2)に加えて、F1 雄とクサフ
グ雌とを戻し交配して得た集団(BC)につい
て解析を行い、両種の成長速度に差をもたら
すゲノム領域を連鎖群 A上の 1.57Mbp に絞っ
た（図 3）。この領域には 100 個程度の遺伝子
が含まれていたが、GH-IGF 系のホルモンや受
容体は存在しておらず、新規の体サイズ決定
因子の存在が示唆された。この領域には従来
の研究対象であった GH-IGF 系の遺伝子は含
まれておらず、新規の因子が影響しているこ
とが示唆された。また、当該領域は、市販さ
れているトラフグ Cosmid および BAC でその
98%がカバーされ、必要なクローン数はそれ
ぞれ 6個と 9個であった。これらのクローン
のうち、QTL 解析で最も LOD 値の高い領域に
ある１つの BACについてメダカ由来のトラン
スポゾン(TOL2)を利用した遺伝子導入を顕
微注入により行った。導入世代では、個体間
の差が大きく有意な成長速度の促進は認め
られなかった。別途、生殖腺への遺伝子導入
された個体を得るために顕微注入された個
体を継続飼育しており、今後、次世代への影
響を検討する。 
 種特異的な体サイズ決定機構を対象の一
種のみで解明することには限界がある。一方、
我々は異種間交雑種を用いた QTL 解析を試み、
新規因子の存在を明らかにした。また、魚類
における顕微注入法の利用はメダカやゼブ
ラフィッシュなど小型魚に限られていたが、
我々は海産魚にこれを応用した。これら画期
的な手法により最終的に得られる成果は、従
来の魚類の体サイズ制御機構の解明の試み
に対して新機軸をもたらし、脊椎動物全般を
含めた体サイズ制御機構の解明という分野
に対しても非常に大きなインパクトを与え
ると期待される。また、その成果を応用する
ことで養殖魚の早期成長と大型化が可能と
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なれば、養殖効率の飛躍的向上に貢献できる
と期待される。 
 
 

 
図 3 QTL マッピング。連鎖群 A上の 1.57Mbp
の領域(95%信頼区間)に QTL の存在が示され
た。白丸はマーカーの連鎖地図上の位置と
LOD 値を示す。横軸(グラフ上)は連鎖地図上
の距離、縦軸はマーカーと QTL の連鎖の強さ
を示す。緑色の横線は LOD の 5%有意水準を示
す。また、グラフ下の青棒はトラフグ染色体
物理地図を示し、各マーカーの物理地図上の
位置を示す。 
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