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⑥当初の研究目的（交付申請書に記載した研究目的を簡潔に記入してください。）  

 生物進化の道筋は、当該の生物を取り巻く生物的・物理的環境によって決められてきた。各生物が

有する生理学的、形態学的な個別性は、その生物に固有な環境の反映である。こうした環境依存的か

つ環境駆動的な生物進化のテンポとモードは、新たな遺伝子を獲得することで達成できることもあり

うるが、それは遺伝子が変化する速度と環境変動の速度が調和している場合に限られる。生物は遺伝

子の突然変異率より早く変動する環境には新規遺伝子の獲得では応答できないし、さらに早く変動す

る環境には絶滅の危険が増すばかりである。従って、ゲノムに劇的な変化をきたすことなく起きた種

の分化や生物の個別性・多様性をもたらす環境変動とは、新規遺伝子を創出する過程より早く、また

生物を絶滅させない程緩慢に起きたものである。言い換えれば、種の個別性の獲得とは、既存の遺伝

子の発現量を変化させたり、偽遺伝子化させたりすることにより遺伝子を整理してきた過程であると

いえる。本研究では、数百万年以下のオーダーで起きる種の個別性の獲得と既存の遺伝子における発

現量の調節や偽遺伝子化の過程を解明し、生物の個別性の遺伝的基盤を究明するとともに、同じテン

ポで起きる環境変動との係わりを探る。  

 本研究ではとくにヒトや他の霊長類の生物学的特性の獲得に着目し、ヒトの獲得した偽遺伝子やヒ

トの遺伝子発現パターンと特性獲得の関連をゲノムレベルで究明する。また、同様の観点から家禽を

例にとり、人為選択に対する遺伝応答を探る。さらに、極限環境への適応に着目し、南極海に適応し

たスズキ類ノトセニア亜目魚類でもどうように偽遺伝子や発現パターンの変化が生じたかを明らか

にする。  



 

 

Ｓ中間－２ 

⑦これまでの研究経過(研究の進捗状況について、必要に応じて図表等を用いながら、具体的に記入してください。)

 

 本研究は、「環境との関係で冗長となった遺伝子の退化による生物の進化」という新たらしい視点から、生物とそれを取

り巻く環境との関係性をゲノムレベルで明らかにすることを目的とし、４つの研究課題❶ヒトの個別性に関係した遺伝子

の探索、❷ヒトや霊長類において環境や生殖に密接に関わる遺伝子の研究、❸家禽特異的発現抑制遺伝子の探索、❹極限

環境への適応を設定している。 
 ❶の課題については、１）ヒトとチンパンジーの皮膚で発現する遺伝子のプロフィルの違いを明らかにする実験および、

２）データベースを利用したヒトゲノム中の偽遺伝子の網羅的探索、３）ヒトの精神活動に関わる遺伝子の分子集団遺伝

学的解析を開始した。１）では、チンパンジーの皮膚組織より polyARNA を単離した。ヒトの polyARNA は商品化され

ているものを用いることにした。プロフィルの違いを明らかにするために、subtraction と differential screening の方法

を併用し、平成１８年度夏にはプロフィルの違いをある程度明らかにできる予定である。２）の探索については, ゲノム

中の偽遺伝子を網羅的に探索する手段として、Vertebrate Genome Annotation (VEGA)データベースで同定されている

ヒトゲノム中の 710の非プロセスド偽遺伝子のうちアノテーションがついている393個の偽遺伝子についてホモローガ

スな遺伝子の機能を NCBI のデータベースから調べている。その機能により脳・神経系、形態形成、上皮組織、代謝、

老化、病気、細胞内輸送に関わっていたと考えられるもの、その他に分類した。さらに個々の偽遺伝子についてデータ

ベースからヒト以外の生物からホモログの配列を収集し、それらが偽遺伝子化しているか、系統樹で偽遺伝子がどのよ

うな位置にあるかなどを調べ始めた。３）に関しては、ヒトの精神疾患関連遺伝子の中から、脂質代謝系に関わる遺伝

子について、ヒト集団での多型の程度を調べている。 
 ❷の課題については、１）機能遺伝子の発現量調節を行うマコリン偽遺伝子の進化、２）ヒトや水棲哺乳類における苦

味受容体遺伝子群の際立った退化現象、３）霊長類の性染色体遺伝子の進化、４）シアル酸水酸化酵素偽遺伝子（CMAH:
ヒト特異的偽遺伝子）の集団遺伝学的研究を完了し、その偽遺伝子化の自然選択上の有利さの可能性や現世人類の起源、

および５）主要組織適合性抗原遺伝子群(MHC)の偽遺伝子化の待ち時間に関する研究を行った。１）については、機能を

持った偽遺伝子の存在はマウスだけでなく、霊長類を含む他の哺乳類にも存在する可能性を示し（図１）、その進化のパタ

ーンが偽遺伝子の出現頻度に依存することを明らかにした。この結果は GENETICS に掲載されることになっている。２）

については、苦味受容体遺伝子は霊長類でも重複を起こしてきたが、３６の苦味受容体遺伝子のうち３個がヒトの系統で

特異的に偽遺伝子として退化した（図２）。この結果は GENETICS に掲載された。３）については、ヒトの Y 染色体上の

遺伝子について、特に Y 染色体上の繰り返し領域(ampliconic region)の起源に関する知見をえた。又 X 染色体では、Y 染

色体上の偽遺伝子と比較的高頻度に遺伝子変換を起こしている領域を見つけている。４）の CMAH の集団遺伝学的解析の

結果は GENETICS に掲載された。５）MHC の機能からその遺伝子座の数に最適値があると推測されている。この仮説を

検証するため MHC 遺伝子座の偽遺伝子になる待ち時間を解析した。その結果は現在投稿準備中である。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 ❸の課題に関しては家禽に保持される大量の遺伝的変異の由来を明らかにするため、33 の核遺伝子のイントロンについ

て、家禽２系統、野鶏２系統、ウズラ、シチメンチョウの系統学的、集団遺伝学的研究を進め、その結果家禽の遺伝的起

源は 200〜300 万年前にさかのぼり、家禽の祖先集団が大きかったこと、あるいは家禽化の過程で野鶏からの遺伝子流入が

頻繁であったことを示した。この結果は現在投稿準備中である。 
 ❹の課題では、南極という極限環境で放散してきたスズキ類ノトセニア亜目での適応進化について遺伝子およびタンパ

ク・レベルでの進化を明らかにするための遺伝的なリソースな構築に努めてきた。現在までにライギョダマシの発現遺伝

子の網羅的検索の基礎となる脾臓及び肝臓の cDNA ライブラリーの構築、比較対象種であるノロゲンゲ・カサゴなどの硬

骨魚類のサンプル収集・脾臓及び肝臓からの RNA 抽出、一部免疫遺伝子のゲノム構造解析を行ってきた。 



 

 

Ｓ中間－３ 

⑧特記事項（これまでの研究において得られた、独創性・新規性を格段に発展させる結果あるいは可能性、新たな知見、学問的・学術

的なインパクト等特記すべき事項があれば記入してください。） 
 
１）ヒトにおける苦味受容体遺伝子群の際立った退化現象 

ヒトの味覚受容体遺伝子群の中で、苦味に関する受容体遺伝子はそのゲノム中に 36 遺伝子座ある。

しかしこれらの遺伝子の塩基配列を調べると、その中の 11 遺伝子座が偽遺伝子となっている。これら

11 遺伝子座を含め、苦味受容体遺伝子座の数や塩基配列が霊長類でどのような変化をしているかを明

らかにするために、新世界猿、旧世界猿、類人猿での苦味受容体遺伝子群の塩基配列を決定した。そ

の結果、ヒトのゲノム中の 11 偽遺伝子の中で３遺伝子座はヒト特異的に機能を失っていることが明ら

かになった。この偽遺伝子化率を、他の霊長類の率と比較したところ統計的にヒトで偽遺伝子化率が

高くなっていることが示された。 
 このことは、ヒトの食環境や生息環境の変化に伴い遺伝子への機能的制約が緩んだことを表してい

るのかもしれない。ことに苦味の感知は環境や食物中のアルカロイド等の毒性の強い物質を検知する

のに重要であることは想像に難くない。ヒトは食環境や生息環境の変化で毒性のものに触れる機会が

減少したか、あるいはコミュニケーションの方法を発達させる等、文化を伝えることで、環境中の危

険なものから身を守る術を身につけたのかもしれない。 
 本研究で得られた結果は、昨年 5 月 23 日の読売新聞に掲載された。 

   
 

２）機能遺伝子の発現量調節を行うマコリン偽遺伝子の進化 
 機能を持った偽遺伝子の存在がマウスで報告されたのは、2002 年である。まだその機構は解明され

ていないが、マコリン偽遺伝子はその配列の相同性の高さから、マコリン遺伝子の mRNA が分解され

る過程を妨げていると考えられている。当初この制御機構はマウスとその近縁種だけに発達した特異

的な機構と考えられてきた。しかし、マコリン遺伝子の配列をもとに、ウシやイヌ等のゲノムデータ

ベースを探索したところ調べたどの生物ゲノムにも、相同性の高いマコリン偽遺伝子が存在すること

がわかった。さらに、ラットとヒトでは相同性の高いマコリン偽遺伝子がマコリン遺伝子と共に転写

されていることも明らかになった。偽遺伝子を用いた mRNA の安定性制御の機構に一般性がある可能

性が示唆された。しかし、相同性の高いマコリン偽遺伝子の存在は、各生物細胞中の逆転写酵素の活

性にも大きく左右されることから、逆転写酵素活性とマコリン偽遺伝子の進化の様相との関連を探る

研究にも着手している。 
 
 
３）ヒト特異的偽遺伝子(CMAH:シアル酸水酸化酵素)の分子進化・進化集団遺伝学的解析 

 シアル酸水酸化酵素はヒトで特異的に偽遺伝子化していることは知られていた。他の動物における

この遺伝子の発現パターンや、ヒトでの偽遺伝子化の時期等から、偽遺伝子化がヒトの進化において

正の自然選択の標的となっていた可能性が示唆された。そこで本研究では、ヒト集団に偽遺伝子が固

定しているかどうか、固定している場合は、そのプロセスに自然選択が関与したかどうかを検出でき

ないか、という点に焦点を当てて、ヒト集団由来の 132 染色体のハプロタイプ解析を行なった。132
染色体は今からおよそ 290 万年前にアフリカに存在した共通祖先に由来することがわかった。しかも

この共通祖先から現存のハプロタイプが分岐した時間は偽遺伝子化の引き金となった突然変異が起き

た推定された時間（320 万年前）にきわめて近い。この突然変異が起きた時間と現存のハプロタイプ

が共通祖先にたどり着くまでの時間との差が小さいことと自然選択の効果との関連を調べた。結果的

には、自然選択の関与は検出できなかったが、自然選択の効果を検定できる条件を明らかにすること

ができた。また、他の遺伝子座（平均 80 万年）と比べて非常に古い共通祖先（290 万年）となった理

由についてアフリカでの集団構造と人類進化の関係を論じた。本研究は平成１６年度に第７６回遺伝

学会大会ベストペーパー賞を受賞している。 



 

 

Ｓ中間－４－１ 

⑨研究成果の発表状況（この研究費による成果の発表に限り、学術誌等に発表した論文（掲載が確定しているものを含む。）の全

著者名、論文名、学協会誌名、巻（号）、最初と最後のページ､発表年（西暦）、及び国際会議、学会等に

おける発表状況について記入してください。なお、代表的な論文３件に○を、また研究代表者に下線を付し

てください。） 
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颯田葉子 「自然選択による多型的 MHC 遺伝子座の制御」、シンポジウム『動物 MHC のダイナミズムと 

機能—魚からヒトへー』、理研シンポジウム、和光、4 月 15 日(2005) 
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⑨研究成果の発表状況（続き）（この研究費による成果の発表に限り、学術誌等に発表した論文（掲載が確定しているものを含

む。）の全著者名、論文名、学協会誌名、巻（号）、最初と最後のページ､発表年（西暦）、及

び国際会議、学会等における発表状況について記入してください。なお、代表的な論文３件に

○を、また研究代表者に下線を付してください。） 
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