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はじめにはじめにはじめにはじめに    

 近年のゲノム科学の進展に伴い，バクテリアからマウス，ヒトに至るまで数多くの生物種において全

ゲノムの塩基配列が決定され，ゲノム情報をもとに生物の進化過程を分子レベルで詳細に解析すること

が可能となりました．しかし，膨大なゲノム情報の蓄積にもかかわらず，連鎖する遺伝子群のセットつ

まり染色体という観点からのゲノム進化研究は一部の生物種のみに限定され，その保存性の意義につい

てはいまだ不明のままです．ヒト，マウス，ラットを代表とする哺乳類に比べて，鳥類と爬虫類のゲノ

ム情報は乏しく，羊膜類のゲノム構造とその進化はまだ多くの謎に包まれています．私たちは染色体と

ゲノムの構造ならびに性染色体の起源とその機能分化に焦点をあて，比較ゲノム学（Comparative 

Genomics）の観点から羊膜類のゲノム進化について研究しています．ここでは，最近の私たちの研究成

果の中からいくつかのトピックスを紹介します．    

    

１１１１．．．．鳥類鳥類鳥類鳥類とととと爬虫類爬虫類爬虫類爬虫類のののの染色体染色体染色体染色体のののの相同性相同性相同性相同性    

 鳥類は，哺乳類と他の脊椎動物間の進化学的なギャップを埋める重要なモデル生物であり恐竜と祖先

を同じくすることから，脊椎動物のゲノム進化研究に新たな展望をもたらす可能性を秘めています．ま

た，2004 年 12 月にはニワトリの全ゲノム配列が解読され，有羊膜類の比較ゲノム研究に大きなブレイク

スルーがもたらされました．爬虫類は一般に鳥類と類似した核型をもち，カメ類やヘビ・トカゲ類では

鳥類同様にマイクロ染色体が存在し，またヘビ類では ZZ/ZW 型の性染色体の分化がみられます（図１）．

鳥類と爬虫類が約 2 億 5千万年前に

共通の原始爬虫類から分岐したこと

を考えると，鳥類と爬虫類間にみら

れる核型の類似性は，脊椎動物の核

型進化と性染色体の進化の過程を考

察する上で非常に興味ある問題を提

起します．しかし，この核型の類似

性が遺伝子の連鎖群の相同性を示す

ものかあるいは収斂による偶然の事

象によるものかについては，これま

で不明のままでした．私たちは，理

化学研究所との共同研究で，スッポ



 2 

ンから得られた大量の遺伝子をスッポン染色体上にマッピングし，世界初の鳥類—爬虫類間の比較染色

体地図の作製に成功しました．その結果，１− ６番までのマクロ染色体では，ニワトリーカメ間で 1 対 1

の染色体の対応がみられ，ニワトリとカメは約 2 億 3 千年前に分岐したにもかかわらず，両者の染色体

構造はほとんど変化していないことが明らかとなりました．その一例として，図２にニワトリとスッポ

ンの１番染色体の比較地図を示しました．この図の真中にはヒト染色体との相同領域を表したニワトリ

の遺伝連鎖地図を示してあります．同様にシマヘビにおいても比較染色体地図を作製し、ニワトリの染

色体地図と比較したところ、シマヘビではニワトリとの間にスッポンのような１対１の染色体の対応は

見られず、ニワトリとの染色体相同性はカメよ

り低いことが判明しました．これらの結果は，

カメの方がヘビよりもより鳥類に近縁である

という分子系統学的な類縁関係を支持してい

ます． 

    

２２２２．．．．脊椎動物脊椎動物脊椎動物脊椎動物にみられるにみられるにみられるにみられるゲノムゲノムゲノムゲノムののののモザイクモザイクモザイクモザイク構造構造構造構造

とそのとそのとそのとその起源起源起源起源    

 脊椎動物のゲノム中では ATGC の４文字が全

くランダムに並んでいるのか？ 鳥類と爬虫類

がもつマイクロ染色体はどのような構造をし

ているのか？ がよく判っていませんでした．

ところが最近の研究で，哺乳類と鳥類のゲノム

には，AT-rich（AT が豊富）な領域と GC− rich

（GC が豊富）な領域が 300 kb 以上のサイズで

モザイク状に存在すること，そして，ニワトリ

ではマイクロ染色体は GC 含量と遺伝子密度が高いことが明らかになってきました．しかし，このゲノム

のモザイク構造が，変温動物（魚類，両生類，爬虫類）と恒温動物（鳥類，哺乳類）の分岐点で生じた

という説と，羊膜をもたない動物（魚類，両生類）から羊膜をもつ動物（爬虫類，鳥類，哺乳類）に進

化した時に生じたという説がありました．この謎を解明する鍵は，爬虫類が握っています．そこで私た

ちは理化学研究所との共同研究で，スッポンのマクロ染色体とマイクロ染色体にそれぞれ存在する遺伝

子をたくさん見つけだし，それらの遺伝子の GCの含量を比較することによって爬虫類ゲノム構造の特徴

を調べました．その結果，ニワトリとスッポンの両者において，マイクロ染色体に存在する遺伝子群は，

マクロ染色体の遺伝子群に比べて高い GC 含量をもち，染色体のサイズに依存した GC の区画化，つまり

マイクロ染色体に GC が有意に蓄積されていることを見つけました．この結果は，羊膜類の祖先では既に

GC 含量が区画化されたゲノム構造が獲得されていたことを示しています．そして，羊膜類におけるゲノ

ム進化を考える場合，哺乳類では個々の染色体上で GC-rich な領域と GC-poor な領域が同一染色体上で

モザイク状に存在するのに対し，鳥類と爬虫類では，染色体のサイズ依存的な GC 含量の区画化が生じて

いる，つまり GC-rich な部分はマイクロ染色体に集約されているという二つのモードが存在することが
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明らかとなりました（図３）．そして，マウスなどの齧歯類の系統においては，ヒトに比べて GC 含量の

二次的な均一化が進んでいると考えられます． 

    

３３３３．．．．羊膜類羊膜類羊膜類羊膜類におけるにおけるにおけるにおける性染色体性染色体性染色体性染色体のののの起源起源起源起源とととと性性性性

決定様式決定様式決定様式決定様式のののの多様性多様性多様性多様性    

 脊椎動物の主たる性染色体構成には，

哺乳類に代表される XX/XY 型（雄へテロ

型)と鳥類とヘビ類に代表される ZZ/ZW

型（雌ヘテロ型）があります．一方，魚

類，両生類，ヘビ類を除く爬虫類では性

染色体が形態的に分化した種は少なく，

また性染色体構成は XY 型と ZW 型が混在

しています．さらに，魚類や爬虫類では，

多くの種において性腺分化時の環境温度

によって性比が左右される温度依存性の

性決定様式が見られます．このように脊

椎動物の性染色体構成と性決定様式は多

様ですが，これまでに機能が証明された性決定遺伝子は，哺乳類の Y 染色体に存在する精巣決定遺伝子

である SRY/Sry とメダカの Y 染色体上の DMY の二つに過ぎず，脊椎動物の性決定様式や性染色体の起源

と進化は大きな謎に包まれています（図４）． 
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 鳥類の ZW 染色体とヘビ類の ZW染色体の起源は同じなのでしょうか？ そして，鳥類とヘビ類の性決定

機構も同じなのでしょうか？ 私たちは，ニワトリZ染色体に連鎖する６つの遺伝子，ATP5A1，GHR，DMRT1，

RPS6，ACO1，CHD1 の爬虫類ホモログをクローニングし，スッポンとシマヘビに比較染色体マッピングし

た結果，ともに Z 染色体ではなく，スッ

ポン 6 番染色体とシマヘビ 2 番染色体短

腕にマップされました（図５）． 

また，シマヘビ Z 染色体上の遺伝子は，

ニワトリの 2 番染色体と一対のマイクロ

染色体に存在していることも見いだしま

した．これらの結果は，ヘビ類と鳥類の

性染色体は明らかに起源が異なり互いに

独立に分化したこと，そして鳥類と爬虫

類は性決定遺伝子も異なる可能性を示唆

しています．さらに，鳥類の Z 染色体上

に存在し性決定の候補遺伝子とされてい

る DMRT1 遺伝子がカメとヘビでは常染色

体に存在することから，おそらく鳥類と爬虫類は性決定遺伝子も異なる可能性が強く示唆されています．

このように，性染色体の分化には，性決定に関連した遺伝子を除けば染色体上の遺伝子の種類とは無関

係らしいことが明らかとなってきました． 
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