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研究成果の概要（和文）：性的二型の多様化をもたらす性的葛藤遺伝子の実体を同定し、その進化に関わる詳細
な遺伝機構の解明を目的とし、インドネシア・ポソ湖に固有のメダカ科魚類3種をモデルとして、多様化した黒
色婚姻色の原因遺伝子および性染色体の解析を行った。種間雑種家系を用いたQTL解析から、黒色婚姻色に関連
する１遺伝子座を同定した。また、全ゲノム解析により3種のうち2種の性染色体を同定した。これらの結果か
ら、3種間で性染色体が異なること、発見した黒色婚姻色関連遺伝子座は常染色体上に存在することが明らかと
なった。

研究成果の概要（英文）：To identify the sexual conflict gene responsible for the diversification of 
sexual dimorphism and to elucidate the detailed genetic mechanism involved in its evolution, we 
analyzed the causative gene for the diversified black nuptial coloration and sex chromosome turnover
 among three species of medaka fishes endemic to Lake Poso, Indonesia. QTL analysis using 
interspecific hybrid families revealed one locus associated with black nuptial color. Whole genome 
sequencing also revealed sex chromosomes in two of the three species. These results indicate that 
the sex chromosomes differ among the three species and that the locus related to black nuptial color
 is located on an autosomal chromosome.

研究分野：進化遺伝学
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令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
本研究により、ポソ湖固有の3種のメダカ科魚類は、異なる性染色体を有することが明らかとなった。このこと
は、先行研究により示唆されている、種分化における性染色体転換の重要性を強調する研究成果である。さらな
る解析により、黒色婚姻色の原因遺伝子や性決定遺伝子の実体が解明できれば、性染色体転換と種分化がどのよ
うに関連しているのか、その詳細を様々なレベルで解明することが可能となる。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属します。
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１．研究開始当初の背景 

性的二型とは同種の雌雄間に見られる多型現象であり、雌雄間で表現型の最適値が異
なる場合に進化する（Darwin 1871; Anderson 1994）。この時、雌雄がゲノムの大部分を共有する
ことによる遺伝相関のため、性的二型の原因遺伝子・アリルにおいて雌雄間の利害対立が生じる
（Cox & Casbeck 2009 Am. Nat.）。このいわゆる性的葛藤状態を解消し、原因アリルを性特異的に
発現させる遺伝機構として、性染色体への連鎖（Rice 1984 Evolution; Mank 2009 Am. Nat.）や性特
異的な発現をもたらす調節領域変異（Ellergen & Parsch 2007 Nat. Rev. Genet.; Williams & Carroll 
2009 Nat. Rev. Genet.）の重要性が示唆されてきた。しかしながら、性的葛藤形質の原因遺伝子（性
的葛藤遺伝子）の実体を同定し、当該遺伝子が本当に性的葛藤状態にあるのかどうか、また性的
葛藤状態がどんな遺伝機構によって解消されて性的二型の多様性が生じるのか、これらの詳細
な分子基盤を解明した例は存在しない。 

東〜東南アジアに生息す
るメダカ科魚類のうち、インドネシ
ア・スラウェシの固有種群は、急速
に種分化し、特にオスの二次性徴形
質が顕著に多様化したグループで
ある（Mokodongan & Yamahira 2015 
Mol. Phyl. Evol.）。このうちスラウェ
シ島中部のポソ湖には、ニグリマス
メダカ、オルソグナサスメダカ、ネ
ブローサスメダカの 3種が生息して
おり、それぞれ異なる婚姻色パター
ンを有している（図 1）。黒色の発現
に顕著な性的二型のあるニグリマ
スメダカおよびオルソグナサスメダカでは黒色が性的葛藤形質である一方、雌雄ともに黒いネ
ブローサスメダカではメスの適応度が変化して性的葛藤形質ではなくなり、その違いが黒色婚
姻色の種間多様性が生み出したことを示唆する。これに加えて申請者は、Pool-seqによる予備的
なゲノムワイド性連鎖解析から、3種が異なる独自の性染色体を有しておりその全てが外群と異
なる新規性染色体であることを明らかにした（図 1; Ansai et al. unpublished）。理論研究（von Doorn 
& Kirkpatrick 2007 Nature）から示唆される通り、新たに生じる性的葛藤とその解消が、ポソ種群
における頻繁な性染色体転換の推進力である可能性がある。これらの点からポソ固有種群は性
的葛藤と性的二型進化の関係を探るのに最適な研究モデルであるが、これら 3 種の婚姻色の多
様性に関わる原因遺伝子は同定されておらず、その遺伝子が雌雄の適応度に与える影響やその
種間差、性染色体転換との関係性は全く明らかになっていない。 
 
２．研究の目的 

本研究では、ポソ湖固有のメダカ種群 3 種が示す多様な黒色婚姻色を対象に、その形
質が本当に性的葛藤状態にあるのか、またその性的葛藤状態がどんな遺伝機構で解消されるの
か、という疑問について、主にその原因遺伝子の同定と機能解析により解明することを目指す。
まず、3種間の性染色体転換の詳細を明らかにするために、続いて 3種それぞれを親種とした複
数の種間交雑 F2家系を作出し、QTL解析や比較トランスクリプトーム解析、性染色体上候補遺
伝子の機能解析から、3種に特有な婚姻色パターンの発現を担う原因遺伝子候補を同定する。遺
伝子が同定できた場合、ゲノム編集による候補遺伝子の改変により黒色婚姻色の発現における
機能を解明した上で、同定した原因遺伝子が適応度に及ぼす影響の性差や種差の解明を進める。 
 
３．研究の方法 

種間交雑家系や親種純系の繁殖・育成に時間を要したため、研究期間内には以下の 2つ
の実験を実施した。 
（１）全ゲノムシーケンスデータを用いた性染色体の同定 

まず、ポソ湖固有種 3 種の野生個体のうち、雌雄各 10 個体から個体別にゲノム DNA
を抽出し、各サンプルを等量ずつ混合した。得られた Pool DNAサンプルを鋳型として、NEBNext 
Ultra II DNA Library Prep Kit for Illuminaでライブラリー調製後、HiSeq Xによりシーケンスを行
い、ゲノム 30 倍程度のデータを得た。得られたリードは BWA MEM によりセレベスメダカ
（Oryzias celebensis）の参照ゲノム配列にマッピングした後、PSASS v3.1.0を用いて雌雄間の遺
伝的分化の程度（FST）や雌雄特異的な SNPの数を推定した。この時、ゲノムを複数の異なる幅
（200-kb, 100-kb, 50-kb, 20-kb, 10-kb）のウインドウに区切り、遺伝的分化や SNP数の多いウイン
ドウ（上位 0.5%に位置するもの）の数をカウントし、他の染色体と比べて分化ウインドウ数が
有意に多い染色体を各種の性染色体とした。 

続いて、別プロジェクトで取得した、ポソ湖固有種 3 種野生個体の個体別全ゲノムシ

図 1 ポソ湖固有種群の黒色婚姻色と性染色体転換 



ーケンスデータを用いたゲノムワイド関連解析を行い、性染色体の同定を試みた。ニグリマスメ
ダカ（雄 10個体、雌 20個体）、オルソグナサスメダカ（雄 15個体、雌 17個体）、ネブローサス
メダカ（雄 20個体、雌 11個体）それぞれの全ゲノムシーケンスデータを新規に作製したネブロ
ーサスメダカの参照ゲノム配列にマッピングし、elprepで多型情報を取得した後、GEMMAによ
るゲノムワイド関連解析を実施した。 
（２）量的遺伝子座解析による黒色婚姻色の原因遺伝子座同定 
 オルソグナサスメダカの雌 1個体とネブローサスメダカの雄 1個体からなる F2家系を
作出し、125個体（雄 40個体、雌 85個体）の写真から体色表現型を取得した。具体的には、明
るい・中間・暗いの 3段階に分けた上、3つそれぞれを明るいと暗いに分けた計 6グループに分
け、その暗さ指数 1から 6を表現型数値として用いた。各個体の遺伝子型は MAAS法によって
取得し、ネブローサスメダカの参照ゲノム配列を用いて SNP 情報を取得した。連鎖地図作成お
よび QTL解析は R/qtlを用いて実施した。 
 
４．研究成果 
（１）全ゲノムシーケンスデータを用いた性染色体の同定 
 はじめに実施した Pool-seq 解析では、有意に雌雄間の遺伝的分化が見られる染色体が
検出できなかった（Ansai et al. 2022 J. Evol. Biol.）。予備実験との結果の違いは、統計的に有意に
多いウインドウで雌雄間の遺伝的分化が見られる染色体を性染色体と定義したため、分化領域
が小さい（連鎖不平衡が低いままの）性染色体の検出がうまくできなったことにより生じたと考
えられる。 
 より小さな分化領域も含め、高精度に性染色体の候補領域を検出するため、個体別に
取得した全ゲノムシーケンスデータを用いたゲノムワイド関連解析を実施した。その結果、ネブ
ローサスメダカではミナミメダカの 4 番染色体に相当する領域が、ニグリマスメダカではミナ
ミメダカの 22番染色体に相当する領域が、それぞれ性染色体であることが明らかとなった。一
方で、オルソグナサスメダカでは有意に性と相関する SNP は検出できなかった。現在、これら
の領域の中で、性決定遺伝子の候補となる遺伝子の探索や、QTL 解析等他の手法での絞り込み
を進めている。 
（２）量的遺伝子座解析による黒色婚姻色の原因遺伝子座同定 
 体色表現型について、性を interactive covariateとして QTL解析を行った所、P < 0.1の
suggestive QTL がミナミメダカの 10 番染色体上に検出された。この染色体上に、既知のメラニ
ン合成関連遺伝子を探索したが、有力な原因遺伝子候補は得られなかった。今後、さらなる詳細
な表現型解析や、別家系データを用いた解析を行うことで、より説明力の高い QTLの同定を行
い、原因遺伝子座の同定を進める予定である。 
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