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PRESS RELEASE 
令 和 8 年 10 ⽉ 1９ ⽇ 
琉 球 ⼤ 学        

 

 

全ゲノム解析によるメダカ野⽣集団の交雑と適応進化 
〜メスの配偶⾏動は遺伝的変異の維持に影響する？〜 

 
 琉球⼤学の藤本技術主任と⽊村教授らの研究チームによる研究成果が、
Wiley 社の学術雑誌「Ecology and Evolution」誌に掲載されます。本件に関す
る取材については、下記のとおりになりますので、よろしくお願いします。 
 ◆⽇本列島 26 地点のメダカ野⽣個体
を使った全ゲノム解析データで、⾃然淘
汰が働いた遺伝⼦群を網羅的に検出。 
 ◆メスの配偶⾏動と関連する遺伝領
域などで遺伝的変異を維持しやすくす
る淘汰が働いたことを⽰唆。 
 ◆配偶者選好など動物の⾏動特性の
個体差が、どのような遺伝基盤でもたら
されるのかについての理解につながる
可能性。 

 
記 

⽇ 時：随時連絡可 
場 所：琉球⼤学 総合技術部 
内容等：別紙参照ください 

 

 

【問い合わせ先】 
琉球⼤学・総合技術部 
 技術主任 藤本 真悟 
TEL: 098-894-5023 
E-mail: h162226@cs.u-ryukyu.ac.jp 
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PRESS RELEASE 
（別紙） 

＜発表概要＞ 
 誰がどのような成果を出したのか：琉球⼤学総合技術部の藤本 真悟 技術主任ら

は 2019 年から 2022 年に採集したメダカ野⽣個体をもちいた全ゲノム解析デー
タにもとづいて、⽇本列島全体のメダカ 2 種 (ミナミメダカ Oryzias latipes, キ
タノメダカ Oryzias sakaziumii) の集団の遺伝的な関係性と過去の交雑履歴を推定
しました。東⽇本の⽇本海側に広く分布するキタノメダカは、系統全体が過去に
ミナミメダカと交雑を経験した集団であることが新たに判明しました。また、キ
タノメダカ集団内の遺伝的多様性*1 に注⽬して⾃然淘汰を受けた可能性のある
候補遺伝⼦群を特定しました。 

 新規性（何が新しいのか）：キタノメダカ野⽣集団で遺伝的多様性が極端に⾼い
領域を調べると、染⾊体間の⻑さの違いによる影響を除外した場合でも、⾼い遺
伝的多様性を⽰す領域が 18 番染⾊体に集中していました。先⾏研究より、この
染⾊体はメスの配偶者選好の遺伝基盤に関連することが報告されています[1]。
また、検出した淘汰候補領域内において、神経伝達物質の分泌や神経突起伸⻑に
関連するシナプトタグミン 4（syt4）*2 が、メスの配偶⾏動に影響する可能性の
ある遺伝⼦と推測されました。 

 社会的意義／将来の展望：メダカは飼育下で容易に繁殖させることができるた
め、近年は雌雄の特異的な繁殖⾏動が遺伝⼦やホルモンによりどのように⽣理的
に制御されるのかについて調べるモデルとなっています。本研究は、野⽣集団で
遺伝的多様性が⾼く、メスの配偶⾏動に影響する可能性のある遺伝⼦を発⾒しま
した。こうした野⽣集団に存在する遺伝的変異は、配偶⾏動などの⾏動特性の個
体差が、どのような遺伝基盤にもとづいて⽣じるかといった個体の⾏動の背後に
あるメカニズムを理解することに寄与します。 

 
① 研究の背景・先⾏研究における問題点 

 ⽇本のメダカ野⽣集団は、本州の⽇本海側を中⼼に分布するキタノメダカ
Oryzias sakaizumii と本州、四国、九州と琉球列島に広く分布するミナミメダカ
Oryzias latipes の 2 種で構成される。先⾏研究において、⻄⽇本地域では兵庫県か
ら京都府付近の⽇本海側に⾃然下でのこれら２種の交雑由来系統がいることが報
告されていた⼀⽅で、東⽇本地域のキタノメダカはミナミメダカと地理的に隔離
されており⾃然下での種間交雑はないと想定されてました[2, 3]。しかしながら、
交雑の検出に有効な核ゲノムの⼀塩基多型をもちいた検証は、東⽇本の野⽣集団
には⼗分適⽤されておらず、核ゲノムにおける交雑の有無は⼗分に検証されてい
ませんでした。 
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また、⽇本のメダカ２種は形態や繁殖特性など様々な表現型の変異を⽰すこと

が知られています[1]。メダカ属⿂類全体の中でもキタノメダカは分布北限に近
く、⾼緯度環境への適応進化が⽣じたと考えられていますが、どのような遺伝⼦
群に⾃然淘汰が働いて進化しているかについては検証されていませんでした。本
研究は福井県敦賀から⻘森県北津軽までに分布するキタノメダカ野⽣集団に注⽬
し、交雑と淘汰という進化プロセスがそれぞれ野⽣集団内の遺伝的多様性にどの
ような影響をおよぼしたのかについて、全ゲノムの遺伝⼦頻度情報にもとづいて
評価しました。 

  
② 研究内容（具体的な⼿法など詳細） 

 ⽇本列島 26 地点で採集したミナミメダカ (N = 54)とキタノメダカ(N = 40)の両
⽅をふくむ野⽣個体の計 94 個体で、個体のもつすべての遺伝情報に相当する塩基
配列を読み取る全ゲノムリシーケンス解析*3 を⾏いました。個体間の配列類似性
から系統関係を推定し、⽇本列島の地域集団がどのように区分されるのかについ
て遺伝な関係性を評価しました。そして、東⽇本に⽣息するキタノメダカとミナ
ミメダカとの間で交雑があったのかについて地域集団間の遺伝⼦頻度の差にもと
づいて検証しました。先⾏研究では⾃然下の交雑が報告されてなかった東⽇本地
域のキタノメダカの南限付近 (福井県敦賀市中池⾒湿地)から北限付近（⻘森県北
津軽郡）にいたる 4 地点で⼀様にミナミメダカ東⽇本集団との交雑の傾向を⽰し
ました。分析した４地点がすべて⼀様に交雑を⽰す結果は、例えば、ミナミメダ
カが近年に⼈為的移⼊でキタノメダカと交雑したといったシナリオで説明するの
は難しいため、今回検出した交雑の傾向は、キタノメダカが現在の分布域全体に
広がる以前、数万年から数⼗万年前の過去に起こった⾃然下での交雑を反映する
と考えられます(図 1)。 
 

 
図 1. 先⾏研究と本研究が検討した交雑イベントの相違点 
 
 また、キタノメダカ野⽣集団に注⽬して、⾃然淘汰が働いた遺伝領域を調べま
した。染⾊体を 50000 bp ごとの領域に区分して、塩基多様度π、Tajimaʼs D, 雌雄
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間の遺伝的分化 Inter-sexual FST など複数の統計指標を計算することで、領域ご
との遺伝的多様性の特徴を評価しました。これら指標がゲノム全体の平均から外
れた値を⽰すかどうかで遺伝領域ごとの淘汰の有無を判定しました。また、外れ
値を⽰した指標の組み合わせで潜在的に想定される淘汰の様式を分類すると、ゲ
ノム全体で 18 箇所の候補領域が⾒つかりました。そのうち 18 番染⾊体上には、
遺伝的多様性が⾼い 6 領域が集中して存在していました。 

 
③ 社会的意義・今後の予定 など 

 18 番染⾊体上の⾼い遺伝的多様性を⽰した領域内には、神経伝達物質の分泌や
神経突起伸⻑に関連するシナプトタグミン 4（syt4）があり、この遺伝⼦をふくむ
領域は、メスが産卵するときに配偶相⼿となるオスをどのくらい受け⼊れやすい
かに関連することが知られてました[1]。メダカは、オスが複数のメスと繁殖する
乱婚型の配偶システムを取るため、メスが⻑い時間をかけてオスを選り好みする
ことには、オスの繁殖成功(例えば、複数のメスとの配偶に成功しやすいなど)を通
じた利益が想定されます。その⼀⽅で、多数回の放精を経験した後のオスと交配
すると、オスの精⼦が枯渇して卵の受精率が低下するなどメスにとって不利益が
⽣じる可能性があります[4]。こうしたメダカの配偶システムの特徴は、オスを注
意深く選り好みする性格とオスを選り好みしない性格との間での優劣を付けにく
く、⽚⽅が淘汰される結果にならないことで、メスの配偶⾏動と関連する領域に
⾼い遺伝的多様性を保ちやすいのかもしれません。今後は野⽣下での繁殖個体を
もちいて配偶⾏動や繁殖成功の個体差を詳細に観察することで、この遺伝領域が
実際にどのように個体の⾏動を介した適応上の有利さに影響するか評価できるよ
うになるかもしれません。⾃然淘汰により遺伝的な多様性が維持されるメカニズ
ムを調べることは、⼈間をふくめた多くの動物が⽰す、性格や⾏動特性の個体差
がどのような遺伝的基盤とメカニズムにより維持されているかについて理解する
ことにも寄与すると考えられます。 

  
＜⽤語解説＞ 
 *1 遺伝的多様性: 

種内の個体や集団に⾒られる遺伝的変異の豊富さとその分布を指します。遺伝的変
異は、ある遺伝⼦座における塩基配列の違い(=対⽴遺伝⼦、アリル)として、シーケ
ンサーという機器をもちいて読み取ることで計測できます。また、現在の⽣物が持つ
それぞれの遺伝⼦座における対⽴遺伝⼦の頻度は、同じ染⾊体上にある隣り合った
領域でも、世代ごとの減数分裂や組み換えといった遺伝メカニズムによる偶然の偏
り、種間や集団間の交雑、⾃然淘汰など過去に⽣じた複数の進化プロセスの影響を受
けて変わりえます。そのため、集団の遺伝的多様性を評価するときは、ゲノム全体の
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多数の遺伝⼦座の情報にもとづいて統計的に定量する必要があります。 

 
*2 シナプトタグミン 4（Synaptotagmin-4, syt4）:  

   神経細胞などでシナプス⼩胞上に存在する神経伝達物質の移動に関わる膜タンパク
質。シナプトタグミンは複数遺伝⼦をふくむ遺伝⼦ファミリーで、シナプトタグミン
4 はショウジョウバエから哺乳類まで広く進化的に保存されており、ドーパミン放出
に関連する分⼦機能がよく知られています。また、マウスでは、Syt4 がオキシトシン
分泌制御に関わるという報告があります[5]。⿂類で Syt4 がオキシトシンの分泌制御
を担うかは明らかではないものの、メダカではメスがオスを受け⼊れて産卵すると
きのメスの配偶者選好性にオキシトシンが関与することが知られるため[6]、本研究
ではメスの配偶⾏動に関連する候補遺伝⼦であると考えています。 

 
*3 全ゲノムリシーケンス解析:  

   メダカ 1 個体がもつゲノム全体の塩基配列は約 7 億⽂字に相当します。この 7 億⽂
字全体を読み取るのが全ゲノムリシーケンスと呼ばれる分析⼿法です。筋⾁など組
織サンプルにふくまれる⻑鎖のゲノム DNA を数 100 から 1000 塩基程度の短い断⽚
に加⼯した上で、ショートリードシーケンサーと呼ばれる機械でそれぞれの断⽚ご
とに塩基を読み取ります。現在のショートリードシーケンサーはシーケンスと情報
処理の技術発展で、⼀度の分析で数⼗億もの断⽚を読み取ることができます。本研究
では、同⼀個体がもつ複数の対⽴遺伝⼦を確実に読み取りできるようにするため、1
個体のゲノム全体を×10~×30 の深度で分析しました。 
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＜論⽂情報＞ 
（1） 論⽂タイトル: Population genomic analysis of selection in wild medaka populations: 

identifying candidate loci for balancing selection (集団ゲノム解析によるメダカ野⽣集
団で平衡淘汰が働く候補遺伝⼦座の特定) 
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＜問い合わせ先＞ 
【研究内容について】 

琉球⼤学総合技術部 
 技術主任 藤本 真悟 
TEL：098-894-5023 
E-mail：h162226@cs.u-ryukyu.ac.jp 
 
琉球⼤学医学研究科 
 教授 ⽊村 亮介 
TEL：098-894-5166 
E-mail：rkimura@cs.u-ryukyu.ac.jp 

 
【報道対応について】 

琉球⼤学総務部総務課広報係 
TEL：098−895−8175  
FAX：098−895−8013 
E-mail：kohokoho@acs.u-ryukyu.ac.jp 


