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1. 概要 

性染色体は多くの生物に存在する代表的な性決定機構のひとつです。性染色体は、もともとは常染色体に由来

し、常染色体が性決定遺伝子を獲得することで性染色体になると考えられています。このようにして性染色体が

生じると、X 染色体と Y 染色体は減数分裂組換え（注 1）を行わなくなり、その結果、Y 染色体は多くの遺伝子

を失い退化します。すると、オスは X 染色体を 1 本しか持たないのに対し、メスは X 染色体を 2 本持つという

不均衡が生じるため、多くの生物は遺伝子量補償（注 2）とよばれるメカニズムによってその不均衡を解消して

います。しかし、性染色体が誕生したあと、どのようにして遺伝子量補償が発達するのかについては未解明な点

が多く残されていました。 

東京都立大学大学院理学研究科生命科学専攻の野澤昌文准教授、田村浩一郎教授らは、情報・システム研究機

構国立遺伝学研究所の豊田敦特任教授らの協力のもと、ネオ性染色体（注 3）というユニークな性染色体を独立

に獲得したショウジョウバエ 3 種を用いて、誕生した直後の性染色体がどのように進化するのかを研究しまし

た。すると、誕生して間もないにもかかわらず、3種のネオ Y染色体はすでに退化しつつある状況にあることが

分かりました。また、ネオ Y染色体上の遺伝子が機能しなくなると、ネオ X染色体上の相同な機能遺伝子の発現

量が上昇して、これを補っている傾向が見られました。さらに、このうち 2種は同じ常染色体に由来するネオ Y

染色体を持ちますが、同じ遺伝子が有意に多く機能を失っている傾向にあることが分かりました。したがって、

性染色体は共通のメカニズムによって進化している可能性があります。今後、ショウジョウバエ以外の様々な生

物の性染色体を調べることで、性染色体の進化プロセスをより一般化できるようになるかもしれません。本研究

は、日本学術振興会の科学研究費（25711023，15K14585，17H05015，21H02539 to M.N.）、および文部科学省の

ゲノム支援（221S0002 to A.T.）及び先進ゲノム支援（16H06279 to A.T.）の支援を受けて行われました。 

 

図：本研究で明らかになった性染色体の初期進化の流れ 

ショウジョウバエが持つユニークな性染色体を用いて 

性染色体進化に関する共通のメカニズムを発見 
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2. ポイント 

 性染色体の初期進化には未解明な点が多かったため、ネオ性染色体という起源の新しいユニークな性染

色体を持つショウジョウバエ 3種を用いて研究を行った。 

 3種のいずれにおいても、ネオ Y染色体上の遺伝子が機能しなくなると、ネオ X染色体上の相同遺伝子の

発現量が上昇してそれを補っていた。 

 3種のいずれにおいても、ネオ Y染色体上の遺伝子だけでなく、ネオ X染色体上の遺伝子も常染色体上の

遺伝子に比べて有意に多くの遺伝子が機能を失っていた。 

 3種のいずれにおいても、卵巣で強く発現するネオ X染色体上の遺伝子や精巣で強く発現するネオ Y染色

体上の遺伝子は、それぞれ機能遺伝子として存続し続ける傾向があった。 

 同じ常染色体に由来する 2種のネオ Y染色体では、同じ遺伝子が機能を失っている傾向にあった。 

 性染色体誕生後の進化プロセスには共通性が存在するのかもしれない。 

 

3. 研究の背景 

性染色体は多くの生物が持つ代表的な性決定機構のひとつですが、その進化には多くの謎が残されています。

そのうちのひとつが、Y染色体の退化です。性染色体は、もともと一対の常染色体が性決定遺伝子などを獲得し

て生じると考えられています。すると、獲得した性決定システムを維持するには、性染色体同士の組換えがある

と性決定が不安定になります。したがって、Y染色体とX染色体は減数分裂組換えを行わなくなります。その結果、

Y染色体は有害な変異を除去できなくなり、多くの場合、退化します。実際、ヒトのX染色体には約1000個もの遺

伝子が存在するのに対し、Y染色体には数十個の遺伝子しかありません。そうすると、メスのX染色体上の遺伝子

はそれぞれ2個存在するのに対し、オスには相同な遺伝子が1個しかなくなってしまいます。このような大規模な

遺伝子消失を、生物はどのように補ってきたのでしょうか。 

1960年代、進化学者の大野乾（すすむ）博士は、『遺伝子量補償』という概念を提唱し、オスのX染色体全体の

遺伝子の活性が2倍になることで、この不利を補っていると考えました。以来、数多くの研究が行われ、多くの

生物において、確かにオスの遺伝子活性が上昇していることが明らかになりました。しかし、性染色体誕生後、

どのようにして遺伝子量補償が発達するのかについては多くの謎が残されていました。 

 

4. 研究の詳細 

そこで、東京都立大学大学院理学研究科生命科学専攻の野澤昌文准教授らは、ネオ性染色体という誕生して間

もないユニークな性染色体を持つショウジョウバエ3種を、ネオ性染色体を持たないそれぞれに近縁なショウジ

ョウバエと比較することで、ネオ性染色体の進化を浮き彫りにしようと試み、これらのショウジョウバエのゲノ

ム配列（注4）やトランスクリプトーム配列（注5）を決定して比較しました。すると、誕生した直後（3種のい

ずれも過去約100万年以内）であるにもかかわらず、ネオY染色体の退化はすでに始まっており、多くのネオY染

色体上の遺伝子が機能を失っていました。しかし、これら3種のショウジョウバエのいずれにおいても、ネオX染

色体上の相同遺伝子の活性が上昇してこれを補っていることが分かりました。一方、ネオY染色体上の遺伝子が

機能している場合、ネオX染色体上の相同遺伝子の活性はさほど上昇していませんでした。したがって、これら

のショウジョウバエには、ネオY染色体遺伝子の活性を認識して、ネオX染色体相同遺伝子の活性を制御するメカ

ニズムが存在すると考えられます。 



 
一方で、これら3種のショウジョウバエでは、ネオY染色体だけでなく、ネオX染色体上の多くの遺伝子も機能

を失っていることが分かりました。これまでY染色体が退化することは知られていましたが、X染色体も退化し得

ることは知られていませんでした。唯一、野澤昌文准教授らの先行研究（Nozawaら 2016 Nature Communications）

において、ショウジョウバエの1種でX染色体も退化する可能性が示唆されていましたが、本研究は、少なくとも

この現象がショウジョウバエのネオ性染色体において一般化できる可能性を示しています。また、卵巣などメス

の生殖器官で強く発現している遺伝子、すなわちメスにおいて重要な遺伝子は、ネオX染色体において機能を保

持し続ける傾向にあることも分かりました。 

さらに研究チームは、ネオ性染色体を持つ3種のショウジョウバエのうちの2種が、同じ常染色体に由来するネ

オ性染色体を持つことに着目し、性染色体になった後の進化プロセスをより詳細に調べました。その結果、2つ

のネオY染色体では同じ遺伝子が有意に多く機能を失っている傾向にあることが分かりました。つまり、独立に

生じた2つのネオY染色体は平行進化していたのです。 

 

5. 研究の意義と波及効果 

本研究は、性染色体を獲得したあと、生物が Y染色体の退化をどのように補ってきたのか、という進化生物学

における古くからの問題の一端を解明したと言えます。また、性染色体が誕生した直後の初期段階において、共

通の進化プロセスが存在することを示唆しています。近年、塩基配列決定に関する新しい手法が続々と開発され

ています。これら最新の手法を用いてより広範な生物の様々な性染色体を解析することで、今後、性染色体進化

に関する一般則を導き出せるかもしれません。 

 

【用語解説】 

注１）減数分裂組換え 

生殖細胞ができる過程で母方由来の染色体と父方由来の染色体が組換えによって混ぜ合わさる現象のこと。

減数分裂組換えによって、子供は親と異なる組み合わせのゲノムを持ち、多様性が生まれる。また、集団（種）

に存在する有害な変異を効率的に除去できる。 

 

注 2）遺伝子量補償 

オスとメスの X染色体の本数が異なる（オス：1本、メス：2本）ことによる不均衡を是正するメカニズムの

こと。キイロショウジョウバエでは、1本しかないオスの X染色体上の遺伝子全体の活性が約 2倍に上昇するこ

とで、この不均衡を解消している。一方、ヒトではメスの 2本の X染色体のうち 1本が不活性化することで、雌

雄の X染色体上の遺伝子活性を等しくしている（X染色体の不活性化と呼ばれる）。 

 

注 3）ネオ性染色体 

常染色体が性染色体と融合することによって生じた性染色体のこと。例えば、一対の常染色体の片方が Y 染

色体と融合すると、その常染色体（すなわちネオ Y染色体）は Y染色体と同じ遺伝様式となる。すると、もう一

方の常染色体は、X染色体と融合していなくてもネオ X染色体となり、X染色体と同じ遺伝様式となる。 

 

注 4）ゲノム配列 

それぞれの生物が持つ遺伝情報の総体のこと。通常は A、T、G、Cの 4種類の塩基の連続で表される。例えば、



 
ヒトはそれぞれの細胞内に約 31億個ものヌクレオチドが染色体ごとに連なった DNAを持ち、この総体がヒトゲ

ノムである。 

 

注 5）トランスクリプトーム配列 

それぞれの生物が持つ転写情報（RNA）の総体のこと。こちらも通常 A、T、G、Cの 4種類の塩基の連続で表さ

れる。ゲノムは全ての細胞で共通であるのに対し、トランスクリプトームは厳密にいうと細胞ごとに異なる。 
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