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2014 年度日本魚類学会シンポジウム

「魚類における適応と種分化の進化遺伝機構
：研究最前線と今後の展望」の開催報告

魚類を含む野生生物に認められる表現型多様性や種多
様性は，いったいどのようなプロセスやメカニズムで創
出されたのだろうか．これは自然史研究者を魅了してや
まない大きなクエスチョンであると同時に，生物学の複
数の分野にまたがる研究課題であり続けている．当然の
ことながら，自然史学会である魚類学会の会員のなかに
は，このようなクエスチョンに関心をもたれている方も
少なくないのではないだろうか．これまで，興味深い表
現型創出の重要な原動力である適応進化と種分化を成立
させる生殖隔離の進化生態学的研究はさかんに実施され
てきた一方，多様性創出の進化遺伝基盤に関しては，ほ
ぼブラックボックスのままであった．適応や種分化現象
をその背景となる DNAの塩基配列の違いに還元するこ
とができれば，これまで想定されていなかったような進
化機構の発見とともに，適応や種分化に関わる仮説の検
証が大きく進展すると考えられる．実際，生物多様性創
出に関する進化生態学の代表的教科書として定着してい
る 「The Ecology of Adaptive Radiation」（Schulter, 2000）に
おいても，将来の遺伝基盤解明への強い期待が綴られて
いる．このように，古くから，多様性創出の進化遺伝基
盤の解明に関心がもたれていなかった訳ではなく，知
りたくても技術的に困難であっただけである．したがっ
て，近年の生物学における技術革新によって，エコ（生
態）ゲノミクス（Ecological Genomics）やミクロエボデ
ボ（Micro–Evo–Devo）などと呼ばれる “ 自然集団におけ
る適応進化や生殖隔離の遺伝基盤を探る ” 分野が台頭し
てきたのは自然な流れだったと言えるだろう．エコゲノ
ミクス的な研究アプローチは，我が国においても，若手
を中心に徐々に拡大しつつあり，生態学や進化学のホッ
トな分野の一つになりつつある．このあたりの詳細は，
日本生態学会の和文誌連載企画「はじめようエコゲノミ
クス」（例えば，山道・印南，2008）や同学会編集の書
籍「エコゲノミクス－遺伝子からみた適応－」（森長・
工藤，2012）などの他の著作物に譲りたいが，魚類にお
いても，その多様性研究が新しい時代を迎えようとして
いることは間違いない．そのような背景のもと，本シン
ポジウムは，魚類を対象とした当該分野の研究最前線を
把握するとともに，ますます研究の重要性と実現可能性
が高まると予測される非モデル魚類への展開も含めた今
後の展望を議論することを目的として開催された．
魚類における高い種多様性，および形態・生態・行動

などの著しい表現型多様性には目を見張るものがある．
ほとんどの魚類学会会員がこのような多様性に魅了され
て研究を開始したといっても過言ではないだろう．しか

し，本シンポジウムは，この分野の現在の到達点，言い
換えれば，最先端の研究成果をリアルタイムで共有し，
参加者に紹介するために，当該研究のモデルとなってい
る特定の魚類，もしくはモデルとなりうる魚類を対象と
した研究内容のみに絞って実施した．具体的には，以下
の 4つの魚類である．まず，トゲウオ科のイトヨ類とア
フリカ大地溝帯の湖に生息するシクリッド類である．こ
れらは世界的な視点からみても，魚類自然集団の進化研
究における現在の両横綱といえる．さらに，伝統的な
“ ミクロ ” 生物学のモデルでありながら，自然集団にも
興味深い表現型多様性が認められるメダカ類，そして海
洋における表現型多様化や種分化研究の候補であること
が提唱されているトラフグ属（Yamanoue et al., 2009）で
ある．もちろん，ここでいうモデルとは，分子遺伝学，
発生学，細胞生物学などのいわゆる “ ミクロ ” 生物学で
扱われているモデル生物という意味ではないが，これら
の “ 進化学的 ” モデル魚類にも少なくとも以下の共通す
る条件が備わっていると思われる．（1）自然集団に興味
深い表現型多様性や種多様性が存在する（2）飼育・育
成方法やさまざまな実験の手順などが，少なくともあ
る程度は確立されている（飼育しやすさと研究しやす
さ）（3）ゲノム情報が豊富であるという点である．（2）
に関しては，“ ミクロ ” 生物学が用いる伝統的モデル生
物に必須の条件であり，ゼブラフィッシュに代表される
魚類を用いている研究者は非常に多いが（ただし，そ
の研究成果が魚類学会で発表されることはほとんどな
い），エコゲノミクスの文脈でより重要なのは（1），つ
まり進化学の対象としての面白さである．また，当然
のことながら，すべてのモデル系で少なくとも 1種にお
いては，全ゲノム情報が利用可能である（Aparicio et al., 
2002；Kasahara et al., 2007；Jones et al., 2012；Brawand et 
al., 2014）．なお，このような趣旨のため，結果的には，
他学会を主たる研究発表の場とされている複数の非会員
の方にも講演をお願いすることになった．
シンポジウムは，11月 17日（月）に神奈川県立生命

の星・地球博物館の講義室で，著者ら（小北・渡辺）を
コンビナーとして，次のプログラムに基づいて実施され
た．なお，当初は，竹花佑介氏（基礎生物学研究所）に
「メダカ近縁種における性決定遺伝子の多様化機構」と
いうタイトルで，メダカ類を対象とした講演をしていた
だく予定であったが，残念ながらご都合によりキャンセ
ルとなった．しかし，講演の内容は既に原書論文として
公表されている（Takehana et al., 2014）．

表現型変異を遺伝的変異へつなぐ方法論
連鎖および連鎖不平衡マッピングによる表現型原因遺伝
子の同定
 菊池　潔（東京大学水産実験所）
進化学的モデル魚類を用いた適応と種分化研究
シクリッドにおける唇の肥大化の平行進化に関わる遺伝
的基盤
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 二階堂雅人（東京工業大学）
シクリッドの色彩遺伝子の探索
 高橋鉄美（国立遺伝学研究所）
メダカ臀鰭の性的二型の進化遺伝機構
 北野　潤（国立遺伝学研究所）
行動生態ゲノミクス：イトヨ類における雄繁殖戦略の進
化遺伝基盤
 小北智之（福井県立大学）
イトヨ集団間における DHA合成能の変異と淡水進出能
 石川麻乃（国立遺伝学研究所）
トラフグ属魚類の表現型とゲノムの多様性
 細谷　将（東京大学水産実験所）
Genomic islands：種分化の際にゲノムに出現する種形成
の責任領域
寺井洋平（総合研究大学院大学）
トゲウオ科魚類イトヨにおける雑種不稔の原因遺伝子の
探索
 吉田恒太（国立遺伝学研究所）
非モデル魚類への展開も含めた今後の研究展望
日本の古代湖「琵琶湖」における固有魚類群集の起源と
適応
 渡辺勝敏（京都大学）
非モデル魚におけるゲノム解読の現状
 斉藤憲治（中央水産研究所）
野外魚類の遺伝学は何を目指す？
 北野　潤（国立遺伝学研究所）

本シンポジウムは三部構成で行われたが，特に各種の
ケーススタディを扱った第二部の講演に共通していた
のは，対象とする現象の進化機構を明らかにするため
に，まず表現型変異や生殖隔離の原因遺伝子，ひいて
は原因 DNA変異の同定を目指していた点である．一般
に，原因遺伝子や原因 DNA変異の同定のためには，形
質遺伝・集団遺伝学的手法，ゲノミクス・トランスクリ
プトミクス，さまざまな分子生物学実験といった多面的
なアプローチが用いられることが多い．シンポジウム参
加者のなかには，このような手法に不慣れな方もおられ
ると予想されたため，冒頭に，連鎖解析や QTL解析と
いった直感的には理解しにくい形質遺伝学的手法の解説
を，菊池氏にお願いした．菊池氏のグループは，近年，
このような手法を駆使して，トラフグの性決定遺伝子
（と性決定 DNA変異）を同定されている（Kamiya et al., 
2012）．
続く第二部では，それぞれ，ビクトリア湖とタンガ

ニーカ湖のシクリッド類を対象に，勢力的な進化学的研
究を行われている二階堂氏と高橋氏による講演があっ
た．両氏の講演とも，多くの魚類学者が興味をもってい
ると思われる形態的形質（口器形態と色彩）を対象と
し，異なった系統で平行（収斂）進化的な多様化が認め
られる現象を対象とされていた．平行進化の遺伝基盤の
解明は，現在の進化学におけるもっともホットな課題の

１つであるといってもよいだろう．続いて，北野氏と著
者の一人（小北）による講演内容は，それぞれ，メダカ
類に認められる性的二型レベルの種間変異とイトヨ類に
認められる雄の性行動レベルの生態型間変異を対象とし
て，雄の二次性徴（性的形質）や雄の配偶戦略の適応
進化の背後にある遺伝基盤を解明しようというもので
あった．これは，いわゆる “ 行動生態学 ” が追いかけて
きた現象の進化遺伝機構にアプローチするもので，完全
に未開の分野と言えるだろう（小北，2013）．また，イ
トヨ類の多様化の進化遺伝機構において国内の研究メッ
カといえる国立遺伝研・北野研究室に所属する石川氏と
吉田氏からは，それぞれ，イトヨ類における新規環境へ
の進出能（海洋から淡水域への進出能）の種間差を生み
出す分子遺伝機構とイトヨ姉妹種間に認められる生殖後
隔離の原因遺伝子にアプローチする講演があった．石川
氏の講演内容は，通し回遊魚において，完全な陸封型が
存在する種と存在しない種が存在する現象を理解する重
要なヒントを提示しており，魚類学的にも興味深いもの
であった．吉田氏の講演は，Kitano et al.（2009）の成果
を基盤として，これまでほとんど同定されていない自然
集団における生殖後隔離の原因遺伝子を探索するもの
で，明確な仮説のもと，効率的で洗練された研究デザイ
ンを用いている点が印象的であった．細谷氏からは，ト
ラフグ属の表現型多様化機構を QTL解析と全ゲノム情
報を用いた比較ゲノミクスで明らかにしようとする試み
が紹介され，全ゲノム情報が既に読まれているという以
外に，特に研究遂行上の利点（これまでに蓄積された研
究資源や実験テクニックなど）が少なかった魚種でも，
もうここまでできるとの好例であった．さらに，ビクト
リア湖のシクリッド類の視覚適応と種分化に関する研究
で既に大きな成果（例えば，Terai et al., 2006）を挙げら
れている寺井氏の新プロジェクトに関する講演は，今回
の講演のなかでは唯一集団ゲノミクスを用いて適応・種
分化遺伝子（ゲノム領域）を網羅的に探索しようとする
ものであった．適応や種分化に関わるゲノム領域は，中
立的な領域とは異なる集団遺伝学的挙動を示すため，特
にビクトリア湖のシクリッドのように種形成が最近に起
こったようなモデル系では，このようなアプローチは極
めて有用である．寺井氏が行っているような複数個体の
全ゲノム情報を用いた高精度な集団ゲノミクスは，今後
ますます適用例が増えていくだろう．この第二部におけ
る各講演では，多様性創出の原因遺伝子や原因 DNA変
異の候補が既にかなり絞りこまれている，つまり同定の
最終段階に入っているものがほとんどであった．今後数
年のうちに原著論文としてその成果が公表されることが
期待される．
最後の第三部では，著者の一人である渡辺から，我が

国における固有種形成の代表的スポットである琵琶湖の
魚類進化研究の展望に関する講演があった．琵琶湖は多
様な分類群による非適応放散型の種形成が生じており，
エコゲノミクス的視点で言うと，まさに非モデル生物だ
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らけと言えよう．現在，著者らを含むグループで本格的
な適応と種分化の進化遺伝機構に関する研究が始められ
たところである．続いて，我が国におけるクロマグロ
ゲノムプロジェクト（Nakamura et a1., 2013）の主要メン
バーであった斉藤氏から，非モデル生物におけるゲノム
解読の現状に関する講演があった．最新の内容を含みな
がらも，教科書的なわかりやすい講演であり，是非，学
生や院生の若手に聞いてもらいたい内容でもあった．魚
類学雑誌主任編集委員の立場（小北）として，本誌に総
説として投稿していただきたい内容でもあった．最後に
本シンポジウムのトリとして，再度，北野氏による「野
外魚類の遺伝学は何を目指す？」という今後の展望につ
いての講演があり（これに関しては後述），その後総合
討論に移った．
総合討論で，元魚類学会会長の西田　睦氏（琉球大

学）から頂いたコメント，「若かったら，このような研
究をしたかった」，「このシンポジウムは 2年前だったら
あまり面白くなかったかもしれない」という言葉は，現
在のこの分野の現状を的確に示している．つまり，冒
頭でも述べたように，以前はこのような研究は，興味
があっても，やりたくても，実施が困難だったのであ
る．この現状を変えた技術革新は，大きく 2つある．ま
ず，次世代シーケンサー（NGS）の出現と普及である．
実際，本シンポジウムの講演すべてに，NGS分析の結
果が含まれていた（例えば，近縁種・複数個体の全ゲノ
ム解読，QTL解析のための RAD-seqによるジェノタイ
ピング，RNA-seqによる比較トランスクリプトーム解析
など）．NGSの恩恵は，今回のシンポジウムの対象魚の
ような “ 進化学的 ” モデル生物を用いた研究ではもちろ
んのこと，全ゲノム情報が解読されていない非モデル生
物の研究においても果てしなく大きい．斉藤氏の講演に
あったように，de novoシーケンス自体も以前とは比較
にならないほど容易になり，全ゲノム情報が利用できる
魚種は年々増えている．もう一つの技術革新は，TALEN
法や CRISPR/Cas9法といったゲノム編集技術の台頭であ
る．この手法によって，原理的にはあらゆる生物の研究
において，マウスなどを除いてこれまで困難であった
ノックアウトやノックインといった逆遺伝学的手法が導
入できるようになった．原因遺伝子や原因 DNA変異の
同定の最終段階で，しばしば逆遺伝学的手法による検証
は不可欠であるが，ゲノム編集技術は，これを現実的な
ものとする．本シンポジウムでは，まだゲノム編集の成
果までを明示した講演はなかったが，実験中または実験
予定の講演者は多数おられた．これらの 2つの技術は，
まさに生物学における革命ともいえ，非モデル生物とモ
デル生物の垣根は急速に低くなりつつある．進化的文脈
で野生生物の研究を行っている研究者にとっては，ます
ます楽しい時代になってきたに違いない． 
ところで，今回の講演者は，表現型変異や生殖隔離の

遺伝基盤や原因遺伝子（原因 DNA変異）の解明そのも
のを最終目標としている訳ではない．そのクエスチョン

は，野生生物における表現型多様化や種分化のプロセス
やメカニズムにある．それでは，遺伝的背景がわかれ
ば，どのようなことができるだろうか？これは，北野氏
による最後の講演にもあったように，いくつかのカテゴ
リーに分けられると思われる．まず，多様性創出の遺伝
基盤そのものの理解は，生物の evolvability（進化可能性）
や自然選択のもとでの進化的応答の予測を可能にする．
次に，原因 DNA変異が同定できれば，ゲノム編集技術
を駆使し，原因遺伝子にさまざまな対立遺伝子を人為的
に作出することによって，対象とする形質のみに厳密な
意味での表現型変異を創出することができる．したがっ
て，このような個体を用いた巧妙な生態・行動実験を行
うことによって，適応に関わる究極要因を綿密に探るこ
とや，魚種によっては進化実験によって適応進化を再現
することさえも可能になるだろう．また，集団遺伝学を
駆使して，有利な対立遺伝子の出現や固定などに関する
時空間的な解析を行うことによって，適応進化プロセス
に関しても厳密に理解できるようになるだろう．このよ
うに，遺伝的背景がわかれば，適応や種分化に関わる仮
説の検証が大きく進展することが期待される．つまり，
“ お話 ” の段階に留まることが少なくない野生生物の進
化機構に関して，実証可能なレベルまで引き上げること
を可能とする．
魚類学会でエコゲノミクス関連の研究というと，よ

く，興味はあるが，実際にやるとなると敷居が高いと言
われることが多い．その原因の一つは，用いる研究手法
や理論が，伝統的な魚類学では用いないものであること
にあるだろう．確かに実際に研究を実施するとなると，
“ ミクロ ” 生物学の知識や実験手法を勉強・修得する必
要があり，形質遺伝学や集団遺伝学の難しい理論と格闘
する必要もある．また，NGSを使うとなれば，そのデー
タ解析のために，バイオインフォマティクスの勉強は避
けて通れない．しかし，両コンビナーも含め，今回の講
演者のなかには，もともとこのような分野の研究をして
いたわけではない方が多く含まれていた．要は，自然界
で多様な魚類が創出されるメカニズムが知りたいという
モチベーションで，このような分野に進出しただけであ
る．もちろん，エコゲノミクス的なアプローチを導入す
るにあたり，西田氏が総合討論でコメントされていたよ
うに異なる分野間の「横のつながり」がきわめて重要な
ことはいうまでもいうまでもない．もし，自身の対象種
や研究にこのようなアプローチを導入してみたいと思っ
ているが，敷居が高いと感じられている会員の方がお
られれば（若手，中堅，ベテランを問わず），今回の講
演者のどなたにでも連絡をとっていただければと思う．
きっと，どなたも丁寧に相談にのっていただけるはずで
ある．きっかけさえ得てしまえば，昔と違い，現在はど
のような種を研究対象としていても，使える技術は山の
ようにある．むしろ，これからは扱う現象そのものの新
規性が重要になってくるだろう．
そもそも，エコゲノミクスの研究対象として，魚類の
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示す驚異的な多様性はきわめて魅力的なものである．つ
まり，面白い表現型や種はいくらでも存在するのだ．こ
のような多様性の記載は，魚類学会の会員によって行わ
れたものも少なくなく，魚類学会は，野生魚類の多様性
研究におけるシーズの宝庫とも言える．これからのこの
分野では，間違いなくさまざまな新知見が得られるだろ
うし，今，魚類を使ってほんとうに面白いことができつ
つある．数年後，現在，非モデルと呼ばれている魚類を
対象とした本格的なエコゲノミクス研究のシンポジウム
をできるぐらいの新規参入があれば，本シンポジウムの
目的はほぼ達成されたと言えるだろう．
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