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午前4時起床、寝ている人を起こさないよう
に気を遣いつつ、身づくろい。照明は点けな
い。寝ている人に迷惑だから。懐中電灯で必要
部分だけ照らして、買い貯めした1週間分の食
料から、簡単に朝食、そしてコーヒー。昼用に
サンドイッチを作って、リンゴ、ビスケットなど
と一緒にリュックに詰め込む。スネークプロテ
クターを足に装着。飲み水はペットボトルに入
れたし、双眼鏡も持った。さあ出発。クモザル
が夕べ寝場所に選んだという木のあるところま
で、今日は約1時間の道のり。アスファルトの道
は始めだけ、あとは研究者が開拓したトレイル
だ。ラッキーだそうだ。もっともっと遠いことは
ざらとのこと。陽が昇り始める前に、クモザル
が起きだす前に、着かなければならない。とき
どき立ち止まっては、耳を澄ましている。あっ
ちだ。先導してくれるfield primatologist（野外
霊長類研究者）が軌道修正しながら進む。遅れ
てはいけない。朝だというのにもう息が切れて
いる。静かに。着いたみたいだ。見上げると、
確かに黒い影がいる。目が慣れてくると、あそ
こにも、あ、あそこにも。クモザルたちが移動し
始めるまで、しばしの安息。いつの間にか辺り
は明るい。ぼと、ばさばさばさ、樹上から時々
落ちてくる。クモザルのトイレタイムだ。Fecal 

sample!　僕と僕の学生にはそれこそが目当てな
のだ。「エスパーニャ」、「マドリッド」、研究者が
国名や都市名などにちなんでつけたサルの親子
の名前を知らせてくれる。サンプルの主の名前
だ。ラテックスの手袋を急いでつけて、マスク
をして。糞が汚いからではない。大事なサンプ
ルをヒトのコンタミから守るためだ。綿棒を取り
出して、バッファーを仕込んだ15 mlプラスチッ
ク遠沈管に、糞の一部を慎重に「採取」。つい、
たくさん取りたくなるが、多すぎてはだめだ。溶媒のDNA保存能力が落ちる。小指の先ほど、と言い聞かせ
ている。サルの名前、性別、日付、時刻をマジックで容器の白いところに書き込む。個別にビニール袋にし
まい、バッグへ。

リレーエッセイ〈7〉

コスタリカの森

河村正二（東京大学新領域）

 図1 　サンタロサの眺望

 図2 　移動中のクモザル
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移動が始まったら、ただひたすらついていく。やつらは「腕わたり」ですいすい、ひょいひょい、枝から枝
へ樹上をどんどん遠くへ行く。素人ならここでもうアウトだが、プロのfield workerたちは違う。地理が頭に
入っていて、よく移動するルートも頭に入っていて、予測をつけて、耳と目を頼りに、巧みに追いついてい
く。明らかにトレイルではない斜面をよじ登ったり岩場を降りたりが混ざる。再び汗まみれだ。Field worker

たちはGPSも使って現在位置を確認できるし、トランシーバーで互いの位置やサルの位置を教えあう。サル
たちは feeding treeに着くと、しばし食べる。すぐ移動することもある。しばーらく留まってrestingしてい
ることもある。周囲の風景や生き物に見とれたりもしつつ、時間が過ぎていく。これってあの葉切り蟻の行列
だ、あ、コレクターの欲しそうな青い見事な蝶がいる、あれっ今度はアリクイだ。めくるめく自然の宝庫を堪
能する。でも、糞採集に備えて、案外気が抜けない。

Field primatologistはそれぞれにプロジェクトがあり、行動をつぶさにボイスレコーダーに自分の声で記録
したり、木の大きさを測ったり、忙しそうだ。ボイスレコーダーを使うのはフィールドノートに書いたりして
下を向くとサルを見失う公算が高いからだ。あとで、この音声記録をデータ化する。ちなみに、相手がオマキ
ザルだと、もっと低い所にいるので、ポータブルデータ入力装置に手でどんどん行動データを入力していく。
あとで、膨大なエクセルのシートが出来上がるのだ。
気が付くとお昼どきの時刻だ。もう基地を出てから8時間くらいずっと歩いたり、走ったり、斜面をよじ
登ったり、サンプルを取ったり、立ち通しだ。疲れても森の中では基本的に座れない。ダニやらアリやらいる
からだ。いい感じの岩があれば座れるのだが。用意した昼食を立ったまま済ませる。もちろんゴミは持って帰
る。僕は大抵このあたりでドロップアウトする。体力がついていけない。基地に戻り、水シャワーでさっぱり
して、サンプルを整理していたら、もう夕方に近い。Field primatologistたちが戻ってくる。それが目的とは
いえ、彼らは本当によく働く。そして、大抵感じがいい。知識欲が旺盛で、レベルも高い。で、休む時は休
む。スキューバダイビングのライセンスを持つ人も珍しくない。僕はこのコスタリカのサンタロサしかフィー
ルドというものを知らないが、ここに来ると、自然や野生のサルに出会える嬉しさに加えて、ストイックに
ハードワークするfield primatologistたちに会えるのがまた嬉しいのだ。

私は色覚進化をここ十数年来のテーマとしています。色覚多様性が著しい新世界ザルは重点研究対象で
す。オプシン遺伝子を糞DNAから同定し、行動と色覚の関連を見るために、このフィールドにお世話になっ
ているのです。ラボワークとは全く違う筋肉を使うのが楽しいので、それにちなんだ話題にしてみようと思っ
て拙文をリレーエッセイにしたためた次第です。

 図3 　糞のサンプリング風景。手袋をしているのが筆
者。学生さん（中央）に採集したサンプルを渡したとこ
ろか。先導の研究者（右端）がやりとりを見ている。

 図4 　基地は憩の場でもある。この日はある院生の誕
生日だった。
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進化学者に聞く！　 
学生からの10の質問 ?野澤昌文（国立遺伝学研究所）

西田治文（中央大学）

「進化に興味はあるものの、周りには何をやっているのか分かってもらえないし、将来が不安…」と感じて
いる読者も多いのではないでしょうか。そこで、実際に進化学研究で世界をリードする日本進化学会執行部
の先輩方に、あれこれ聞いてみることにしました。今回はWeb担当の野澤昌文さん、渉外幹事の西田治文さ
んのお二人です。

まずは野澤さんの答えから。
Q1 進化学者になったきっかけを教えてください。
A1 高校生の時、生物の先生がよく木村資生先生の話をしてくれて、その頃から漠然と進化（特に分子進

化）に興味を持つようになりました。直接の決め手は、学部生の時に修論発表会を聞きに行った際、
「系統解析に有用な遺伝子を探る」というテーマで発表されていた先輩の話を聞いたことです。当時は
難しくてほとんど理解できなかったのですが、「分子進化ってやっぱり面白そうだな！」と感じたことを
覚えています。

Q2 進化学者になってよかった、と思った瞬間はいつですか？
A2 進化学者、というか研究者になってよかったと思うのは、好きなことを生業にできるということでしょ

うか。四六時中、自分の研究についてあれこれ悩むことができるのは幸せだと思います。

Q3 小さい頃の夢を教えてください。
A3 少年野球チームに所属していたためか、プロ野球選手になるのが夢でした。当時は巨人の原辰徳選手

（現監督）に憧れていました。

Q4 研究者になるのを諦めかけたこと、ありますか？　もしあればどうやって克服を？
A4 大学院時代、なかなか実験がうまくいかない時期があって、辛かった記憶はあります。ただ、やめよう

と思ったことはまだないですね。というか、正直言って今も自分が「研究者になれた！」という自覚はあ
りません。

Q5 進化学者になるのに必要な素質・スキルって何でしょう？
A5 進化学者に限らず、研究者になるには「ひらめき」が大切だ、とかよく言いますが、私は「持続力」と

「忍耐力」を持っている人が研究者に向いているのではないかと思います。（自分に「ひらめき」がないこ
とに対する言い訳かもしれませんが。）

Q6 学部生・院生当時の一番の思い出は？
A6 同じくらい印象に残っていることが2つあります。1つは、塩基配列をじっくり眺めていた時に、私の

仮説を支持するような証拠となるモチーフ配列を見つけた時です。もう1つは、ゲノムライブラリから
目的のクローンをスクリーニングする実験で、なかなかうまくいかず、1年くらい試行錯誤して、つい
にポジティブクローンを捕まえた時です。ハイブリの結果を見た瞬間、多くの陽性コロニーを確認して、
思わず「やったー」と叫んでしまったことを覚えています。
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Q7 現在の研究内容について教えてください。
A7 遺伝子発現の進化に興味を持っており、ショウジョウバエを材料として主に2つの研究を進めていま

す。1つは「性染色体の進化に伴う遺伝子量補償機構の進化」について、もう1つは「miRNAを介した
遺伝子発現制御ネットワークの進化」についてです。主にゲノムデータやトランスクリプトームデータ
を用いて研究を行っています。

Q8 今後の研究展開や抱負を聞かせてください。
A8 最近は性の進化に興味があります。特に単為生殖の研究とかしてみたいなと漠然と考えています。例え

ばDrosophila mangabeiraiというショウジョウバエは単為生殖しかしません。どのようにしてこのよう
な種が生じたのか、将来研究できたら楽しそうですね。

Q9 10年後、進化学はどこまで進んでいると思いますか？
A9 （今もそうなりつつありますが、）ゲノム編集技術がもっと普及して、いわゆる「非モデル生物」でも実験

検証をベースにした進化研究が沢山行われているのではないかと思います。「モデル生物」と「非モデル
生物」の境目があまりなくなるのかもしれません。その時に生き残れる進化学者は「自分の生物学」や
「自分の興味」をしっかり持っているヒトのような気がしています。

Q10 未来の進化学者に一言。
A10 他の研究者と話していると「自分の知識の幅の狭さ」を感じることがよくあります。やはりスゴイ研究

者はいろんなことをよく知っています。ですので、自分は将来進化学者になるぞ！と分野をあまり絞ら
ずに、いろんなことを学んでおくのが良いのではないでしょうか。分野横断的な考え方ができる人がこ
れからの進化学には必要な気がします。

研究者紹介
名前：野澤昌文（のざわ・まさふみ）
所属：国立遺伝学研究所 生命情報研究センター 遺伝情報分析研究室
最終学歴（学位種別、専攻、年）：
博士（理学）、東京都立大学大学院生物科学専攻、2006年
職歴（略歴）：
2006～ 2011 ペンシルバニア州立大学 分子進化遺伝学研究所　博士研究員
2009～ 2011 日本学術振興会　海外特別研究員
2011～ 2012 基礎生物学研究所 生物進化研究部門　博士研究員
2012～現在 国立遺伝学研究所（総合研究大学院大学）　助教

次は、西田さんの答えです。
Q1 進化学者になったきっかけを教えてください。
A1 子供の時から生き物や自然、冒険になんとなく惹かれ、ヘイエルダールの「コンチキ号漂流記」などに

感動していました。生き物が面白そうだったので、大学では生物学科を選び、漠然と生態学か分類学
に興味を持っていましたが、結局植物系統学教室に入りました。教授は実父だったので、その影響も否
定できません。進化学者という自覚はあまりなくて、自分では生物学者のつもりでいます。

Q2 進化学者になってよかった、と思った瞬間はいつですか？
A2 化石の研究は、フィールドでの感動と研究室での興奮に醍醐味を感じています。世界で誰も見たことの
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ない生物に最初に出会えるということを、素直に楽しむことができます。白亜紀の植物組織中に巣食っ
ていたイモムシを発見したときや、2億5千万年前の遊泳精子をみつけたときなどがそのような瞬間の
極致でした。

Q3 小さい頃の夢を教えてください。
A3 小学6年生の時に、アメリカ自然史博物館のアンドリュースたちがモンゴルで発見したプロトケラトプ

スの卵に感動して、ヘリコプターを使ったゴビ砂漠行きを構想しました。今でも化石発見地である「炎
の崖」に立つことを夢見ています。

Q4 研究者になるのを諦めかけたこと、ありますか？　もしあればどうやって克服を？
A4 生来の楽観主義と、周囲の支えとがあって、幸い苦しんだことはありません。あまり勉強しないので大

学院の試験も落ちまくり、論文で学位をとらせていただいたり、30歳で就職した体育大学には片道2時
間半の電車通勤が必要でしたが、最初のNatureの論文はこの電車の中で書きました。

Q5 進化学者になるのに必要な素質・スキルって何でしょう？
A5 すべての分野において、好奇心が人としての成長を促してくれると思っています。学者としては、反省

しないこと、他人の足を引っ張ることは厳に慎むべきだと自らを戒めていますが、実践が伴わないと連
れ合いには叱られています。

Q6 学部生・院生当時の一番の思い出は？
A6 2年生の時にボリビアの植物調査に同行させてもらったこと、4年の卒研の材料を採集にチリのロビン

ソン・クルーソー島に単身渡ったことなど、フィールドがらみが多いです。千葉大のM1の時に京都大
の岩槻邦男先生の研究室で1年間過ごさせていただき、多くの刺激を受けました。

Q7 現在の研究内容について教えてください。
A7 維管束植物の進化過程を化石から復元することが中心です。特に鉱化化石という組織が保存された化

石の比較解剖を主な手法にしていますが、最近は葉や花粉化石の専門家とも共同研究をしています。
国内では白亜紀の植物相と被子植物の侵入による変化を主な仕事としており、海外ではゴンドワナ関
連植物の進化史や南米パタゴニアの植生変遷と環境変化の復元などを試みています。

Q8 今後の研究展開や抱負を聞かせてください。
A8 植物化石を中心に据えた生物学をめざしているので、これからの生物学の進歩に合わせた古植物学の

展開を心掛けてゆくつもりです。高校生の時に来日された当時アルバータ大学の教授であったWilson 

N. Stewart教授の著書にあるupward outlookという言葉に従って、過去から現在を見据えるという姿
勢を大事にしています。

Q9 10年後、進化学はどこまで進んでいると思いますか？
A9 学問は人の思考と技術の双方が進歩することで発展してきたと考えています。ただ、技術や記録は継

承されたり積み重なってきますが、人には寿命があり世代は交代します。私は、学問は多分に個人的
なものであると理解しているので、人の思考は本当の意味では継承できないと考えています。逆に、思
考は時代と社会に大きな影響を受けます。この点で、進化学が人の思考としてひたすら進歩しているの
かどうかは、なんとも答えに窮します。また、自然現象と同じで未来の完全予測は無理だと信じていま
す。進化学の明るい未来は、次の世代が担うべきことです。
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Q10 未来の進化学者に一言。
A10 よき観察者であれ。

研究者紹介
名前：西田治文（にしだ・はるふみ）
所属：中央大学理工学部生命科学科、東京大学大学院生物科学専攻（併任）
最終学歴（学位種別、専攻、年）：
千葉大学理学研究科修士課程生物学専攻；学位：京都大学理学博士（論文）、1983年
職歴（略歴）：
1984～ 1997 国際武道大学体育学部一般教養助手、講師、助教授
1997～現在 中央大学理工学部教授
2005～現在 東京大学大学院生物科学専攻客員教授

日本進化学会第16回大会は、2014年8月21日（木）～ 24日（日）に、蘇智慧大会委員長（JT生命誌研究館）
のもと、大阪府高槻市の高槻現代劇場にて開催された。大会の準備と運営は、私、小田広樹（大会準備委員
長）を含むJT生命誌研究館所属の6名の学会員と、大阪大学、大阪府立大学、大阪医科大学、京都大学の4

名の学会員で大会準備委員会を結成し、遂行した。プログラム全体の構成や大会ホームページの運営、市民
向けイベントや夏の学校の企画などはJT生命誌研究館所属の準備委員が中心となって行った。DNAとネッ
トワークをモチーフとした要旨集の表紙のデザインは秋山－小田康子（JT生命誌研究館）の作である。プレナ
リー国際シンポジウムは、大阪大学の四方哲也氏に企画いただき、準備委員の市橋伯一（大阪大学）が木村資
生基金への助成申請などを含め、その準備にあたった。各大学からの準備委員は、助言や学会員との調整、
学生アルバイトのリクルートなどを通して準備プロセスに関わるとともに、大会期間中の大会運営に貢献し
た。大会全体は高槻市教育委員会とJT生命誌研究館の後援を受け、23日（土）午後の一般市民向けイベント
は（公財）高槻市文化振興事業団とJT生命誌研究館との共催で行われた。
今大会の大きな特徴のひとつは、市民向けイベントの開催日を大会中日に置いたことである。この決断は、

日本進化学会が高槻市の施設である高槻現代劇場を大会会場として借りるために、学会員の学術交流の目的
だけでなく、市民に有益性のある事業目的を求められたことに端を発している。市民向けイベントとの一体化
を試みたことは結果的に成功したと言えるが、大会の準備を始めた時点では不安が大きかった。
今大会の参加者数は、392名であった。そのうち、学会員の参加者数は一般206名、学生101名。非会員

52名。招待者33名。参加者総数は昨年の筑波大会に比べて少し多い程度であった。大会ホームページやポ
スターなどを通して参加者の掘り起こしに注力した割には、学会員の参加者数がさほど増えなかったことは
残念である。夏休み最後の週末という日程設定は、一般市民に大会会場に足を運んでもらうにはよかったが、
いくつかの大学の大学院入試と重なってしまったことで、学会員の参加者数に影響したかもしれない。
今大会における研究発表は、1）シンポジウム・ワークショップ、2）一般演題の口頭発表、3）一般演題のポ

スター発表、これら3つが大きな柱となった。シンポジウム・ワークショップは17件86演題、一般演題口頭
発表64演題、一般演題ポスター発表83演題の発表があった。昨年の大会はポスター発表がなかったので比

小田広樹（JT生命誌研究館）

進化学会　第16回　大阪大会　レポート

大会全体についての報告
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較できないが、一昨年までと比較すると、ポスター発表の演題数は少なかった。120演題程度までを想定し
ていたので期待はずれだった。それに対して、口頭発表は想定許容範囲ギリギリの64演題を受けた。そのた
め、休憩時間やコンピュータ接続の時間を全く作れずにプログラムを組んだ。目立った遅れがなかったことに
ホッとした。発表者と座長の協力に感謝したい。口頭発表は隣接する2つの会場で並行して行われたが、概
して、どちらの会場も多くの聴衆を集め、活発なディスカッションが行われたようだ。
今大会のシンポジウム・ワークショップは、準備委員会から直接企画を依頼したプレナリー国際シンポジウ

ム以外、すべて公募の企画を採択した。そのため、分野に重なりやかたよりがなかったかと言われると否定
できない。それでも準備委員会としては、すべてのセッションが有意義なものとなってほしいと願った。が、
実際には、セッションによって聴衆の数にかなりばらつきがあったようだ。それには企画の善し悪しや研究分
野の注目度などが影響した可能性もあるが、それだけでは片付けられない側面もあった。一つめとして、一
般口頭発表とシンポジウム・ワークショップが並行して走っている時間帯において、比較的多くの人が一般口
頭発表のセッションに参加したようだ。二つめとして、今回、英語で行われたセッションが多くあったが（6

件）、残念ながらこれらのセッションは敬遠される傾向にあったように見受けられた。せっかく海外から一線
級の研究者を招待していても、聴衆が少なくては温かい歓迎にはならない。準備委員としても、これら二つ
の問題に関して反省すべき点がある。過去の大会と同じように今回も、最大で5つのセッションを並行させた
が、大会参加者数があまり伸びない状況において、多くのセッションを並行して走らせるのはよくなかった。
しかし、シンポジウム・ワークショップの企画数を絞り込むことも難しい問題をはらむ。
大会初日の最後には、ミキサーをポスター会場で行った。このミキサーは、JT生命誌研究館館長の中村桂

子氏と同顧問の西川伸一氏の寄付で実現した。集まった研究者が打ち解け、ディスカッションしやすい雰囲
気が作れたならば幸いである。懇親会も、大会参加者全体の半数以上が参加し、盛り上がった。
大会3日目は、例年の市民公開講座に相当する企画として、サイエンストーク＆シアター「生きものはつな

がりの中に」と題した二部構成の市民向けイベントを600人収容可能なホール会場で開催した。第一部は、JT

生命誌研究館20周年を記念して制作した演劇「生命誌版セロ弾きのゴーシュ」を上演した。第二部では深津
武馬氏「共生で進化する生命」と題して講演した。398名の来場者があった。第一部から第二部に移る際にお
客さんが抜けることを心配したが、その心配は不要だった。講演後には4、5名ほどから質問があがり、来場
者と和やかな対話の時間を作ることができた。この共催イベントには多岐にわたる人々が関わった。それぞれ
の質の高い仕事によりイベントを成功させることができた。この場を借りて深く感謝の意を表する。
同じ3日目には、ホールでのイベントに加えて、学会員からの公募による市民向けの研究紹介を別フロアー
で行った。公募を学会員に案内した時にはどれだけの方がこの企画に応募してくれるか不安であったが、予
定していた部屋の広さにちょうどよい数の10件が集まった。このイベントに関する学会員との調整や会場の
設営・運営は細将貴（京都大学）が担当した。多くの一般来場者を集め、盛況であった。ホールのイベントと
もうまく連携ができたように思う。自主的に参加できるアウトリーチ活動の機会を提供することも学会の重要
な役割かもしれない。
今回の高校生ポスターは、11校から16件の発表があり、引率教員を含め57名の参加者があった。生物学、
進化学に夢を抱く高校生に少しでも有意義な時間を過ごしてもらうために、大会独自に工夫を加えた。ひと
つは、その時間帯、学会員の研究発表を全くなくした。二つ目は、発表を学会員の市民向け研究紹介と同じ
会場で、衝立てを挟んですぐ隣り合わせで行った。会場は活気にあふれ、高校生も学会員との交流を十分に
楽しめたのではないかと思う。三つ目は、希望者には深津氏の講演を聴講できるようにした。市民公開講座
を従来通り大会期間の端に設定すると難しいことである。高校生ポスターに関する様々な準備・調整は、和
智仲是（JT生命誌研究館）が行った。
最終日午後の夏の学校では、進化学に大きなインパクトをもつ技術として次世代シーケンシング技術を取

り上げた。尾崎克久（JT生命誌研究館）が企画した。予定終了時間を過ぎても多くの人が最後まで残り、具
体的な技術を学んだ。
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もうひとつ、今回、進化学会大会として初めて行った託児サービスについても触れておきたい。昨年の大
会の和田洋氏（筑波大学）の大会報告記で託児サービスの必要性に関する意見が記されているが、今大会で
は、アンケート調査でニーズがあることを把握した上で正式な案内を出し、大会会場内で託児室を利用でき
るように準備した。託児室の実際の利用は1件であったが、例年夏休み中に行われる進化学会大会において
は、子供を連れて大会に参加しやすいこともあるので、今後の大会でも託児サービスの提供を継続していた
だきたい。
最後に、大会ホームページのWEB登録システムの構築と運用は首都大学東京の田村浩一郎氏によるもの

であった。また、JT生命誌研究館の進化学会員が中心となって進めた準備作業の多くは、進化学会員ではな
いJT生命誌研究館所属のメンバーに助けてもらった。特に、野田彰子氏は大会ホームページの作成・更新
に、佐々木綾子氏は要旨集の編集作業に、廣崎由利恵氏はミキサーや弁当の準備に貢献した。大会の準備と
運営に関わったすべての方にこの場を借りて謝意を表する。

大会シンポジウム・ワークショップ・夏の学校
（敬称略、講演内容については下記参照）
プレナリーシンポジウム（8月22日　16:15～ 19:15）
“Experimental Evolution”
Organizer：Tetsuya Yomo

シンポジウム
S1： 節足動物の多様性と進化への理解（8月21日　15:30～ 18:30）
 Organizer：蘇　智慧
S2： 進化精神医学の幕開け：進化論的視点による精神疾患・発達障害の生物学的基盤の再考と理解（8月

21日　15:30～ 18:30）
 Organizer：後藤幸織
S3： エピゲノムが進化する（8月22日　9:15～ 12:15）
 Organizer：小林一三
S4： 適応と発生（8月22日　9:15～ 12:15）
 Organizer：倉谷　滋、田中幹子
S5： 次世代シークエンサーを利用したゲノムレベルの進化解析の最前線（8月24日　9:15～ 12:15）
 Organizer：花田耕介、伊藤　剛
S6： 激論、生命の起源：海か陸か？（8月24日　9:15～ 12:15）
 Organizer：山岸明彦、木賀大介

ワークショップ
W1： シーラカンス研究の最前線（8月21日　13:15～ 15:15）
 Organizer：岡田典弘
W2： 適応進化の視点から高次の生態学的動態を再考する（8月21日　13:15～ 15:15）
 Organizer：高橋佑磨、高見泰興
W3： 顕生代の再定義と再評価（8月21日　13:15～ 15:15） 
 Organizer：磯崎行雄、佐藤友彦
W4： 進化学研究の多面的なアプローチ（8月21日　13:15～ 15:15）
 Organizer：大槻　久、五條堀　淳、寺井洋平
W5： ウイルスと宿主の共進化のダイナミクス（8月22日　9:15～ 11:15）
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 Organizer：中川草、鈴木善幸
W6： 初期地球での生命誕生プロセスの綱渡り（8月23日　9:15～ 11:15）
 Organizer：丸山茂徳、澤木祐介
W7： 新しい研究法による突然変異メカニズムの解明（8月23日　9:15～ 11:15）
 Organizer：八木孝司
W8： コドンの誕生と進化（8月23日　9:15～ 11:15）
 Organizer：田村浩二、山岸明彦
W9： 進化の駆動因としての極限環境適応― その生体基盤を探る（8月24日　9:15～ 11:15）
 Organizer：滋野修一、井上広滋
W10： 現生人類起源論（8月24日　9:15～ 11:15）
 Organizer：得丸公明
W21： ポスドクの現状とキャリア支援（8月23日　11:30～ 12:15）
 Organizer：寺井洋平

進化学　夏の学校
「NGSデータ解析デモンストレーション」（8月24日　13:30～ 16:50）
Organizer：尾崎克久

大会シンポジウム・レポート
（＊本記事はオーガナイザーが大会講演の内容やその時の様子を要約し報告するものです。詳細については執
筆者にお問い合わせください。）

国際プレナリーシンポジウム　Experimental Evolutionを終えて
四方哲也（大阪大学）

進化の研究には大きく2つの方向性があるように思います。一つは地球上で過去に起こった生物進化の研
究です。すなわち異なる2つの種がいつ、どうやって（遺伝子の重複等）、どういう理由で（地理的隔離等）分
岐したのかを調べる研究です。進化の研究というと多くの人はこちらを思い浮かべると思います。もう一つの
方向性は、地球上で起きたことはさておき、進化とは一般的にどういう現象であるかを明らかにする方向性
です。多くの集団遺伝学の理論研究がこちらにあたると思います。例えば、中立変異の固定がどのくらいの
確率でおこるのかであったり、性が生じる理由を明らかにしたりという研究です。勿論これらの研究は地球
上の生物進化の現象を基にしていますし、その現象を説明できたらそれはそれで素晴らしいのですが、得ら
れる結果は実際に起きた進化だけでなく、もっと一般的な進化の性質を明らかにしています。
この進化の一般的な法則が知りたいという方向性の研究は、これまでは理論研究が主であったのですが、
最近は実験的な研究が行われるようになってきました。有名な研究として大腸菌を約3年間継代培養させた
Lenskiグループの研究があります。彼らはグルコースを栄養源とした培地中で大腸菌を毎日継代し、60,000

世代の進化実験を行いました。その中で、変異率の高い変異体の進化や、適応度を下げる変異をヒッチハイ
クして固定される現象などを観察しています［1］。同様な現象は私達のグループで行った大腸菌の耐熱進化実
験や［2］、生物を使わない人工RNAゲノムの進化でも観察されており［3］、進化の一般的な傾向であることが示
唆されています。このような実験室で進化を起こし直接観察するという実験手法は、近年大きな注目を集め
ています。
このような実験進化手法の利点は、自由に実験条件（環境、集団サイズ、世代数）をコントロールできるこ
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と、そして進化途中のすべての段階のサンプルを保存しておいて、後で解析が可能な点にあります。これに
より、これまでに提唱された様々な集団遺伝学的な仮説の検証ができます。この実験的な検証は、科学を発
展させる上で欠かすことができない過程です。科学は、自然界の観察に始まり、その裏にある法則や原理を
想像し、その法則や原理を抽象的な形で抽出し、最後にそれが本当に成り立っているかどうかを単純化して
制御しやすい実験系で検証することによって発展していきます。例えば重力の法則であれば、リンゴが落ち
る様子から着想を得て、それを運動方程式と言う形で抽象化し、その理論を厳密に制御された実験系、例え
ば風がない状況や空気抵抗が少ない形状の物質や、真空中で実験することにより理論の検証を行います。こ
ういった実験科学的な手続きを“進化”という現象にも適応しているのが、実験進化という方法論です。この
方法によって、細菌の進化における偶然性の影響の大きさや［4］、進化しやすさと言う2次的な影響の進化［5］、
新機能の獲得など［6］、これまでに調べることができなかった問題にアプローチできるようになっています。
“進化”について運動方程式のような一般的な法則が見つかるかどうかはわかりませんが、こうした研究を繰
り返すことにより、自然界で起きている複雑な進化現象をもたらしている要素を一つずつ明らかにすることが
できると期待されています。
さらに近年、実験進化研究の進展を加速させているのは次世代シーケンス技術の発達です。昨今の次世代
シーケンスの発展は目覚ましいものがあり、もはや1研究室レベルで細菌程度であれば全ゲノム配列の決定は
容易になっています。この技術を使うことにより、今や進化中の集団のゲノム配列変化も追跡できるように
なっています。これにより進化実験の結果の解析がますます容易になっており、この分野にとって大きな追
い風となっています。
このような状況で、私は実験進化という新しい方法論を広く会員の皆様に紹介する場を設けたいと思い、
プレナリーシンポジウムを企画しました。招待講演者としてSantiago F. Elena博士とTim Cooper博士をお
招きしました。両博士は元々 Lenski研究室の出身で現在は独立して、それぞれ主にウイルスと大腸菌を作っ
た実験進化をおこなっていらっしゃいます。またそれに合わせて、私どもの研究室で行っている人工ゲノム
RNA複製システムの進化実験についても発表させていただきました。以下に講演タイトルと詳しい所属を記
載します。
“An experimental evolution approach to the emergence of plant RNA viruses”
Santiago F. Elena （IBMCP, CSIC-UPV, Valencia, Spain; Santa Fe Institute, Santa Fe, NM, USA）
“Examining adaptation in experimentally evolved bacterial populations”
Tim Cooper （University of Houston）
“Darwinian evolution in a translation-coupled RNA replication system within a cell-like compart-

ment” Tetsuya Yomo （Osaka University, JST, ERATO）
各講演者の研究内容の詳細は、文末の参考文献を参照していただきたいのですが、その概要を述べます

と、Elena博士は植物に感染するRNAウイルス（Tobacco etch virus（TEV））を使った実験進化の研究成果
を発表していただきました［7～ 9］。TEVやその類縁種は極めて保存されたゲノムの構造（遺伝子の種類と順番）
を持っています。Elena博士らのグループでは遺伝子の種類を変える、あるいは一部の遺伝子を重複させた
ウイルスの進化実験を行い、宿主特異性の変化やゲノム構造の変化、遺伝子重複の影響についての研究を発
表していただきました。Cooper博士は前述のグルコース存在下における大腸菌の長期継代実験で起きた進化
についての解析結果を発表されました［10～ 12］。特に一般的に進化が進むにつれて適応度の上昇速度が低下す
る現象（いわゆるdiminishing return）が良く観察されますが、その進化速度の低下には負のエピスタシスが
影響していることを明らかにしました。最後に私自身の研究室で行ったRNAとタンパク質を組み合わせた人
工自己複製システムの進化実験の発表をし、大腸菌からウイルス、そして人工反応システムに共通した進化
現象についての考察を行いました。
実験進化という方法論の今後の課題は、自然界で起こる進化現象をどれだけ再現できるかにあると思われ

ます。これまでに報告されている実験進化で起きたことは、そのほとんどが発現量の変化や酵素活性の変化、
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あるいは不要な代謝過程の欠失など、言ってしまえばちょっとした修正程度の変化です。一方で、自然界で
起こる進化で多くの人を驚かせるのは、新機能を獲得するような、その進化が起きる前と起きた後では世界
が一変するような変化だと思われます。例えば細胞が多細胞になる進化や細胞小器官を獲得する進化、ある
いは新しい活性を持つ酵素や代謝機構を獲得する進化です。このような進化は今のところ実験進化ではあま
り多くは観察されていません。それは単純に実験期間が短く、そのような珍しい進化を拾えていないのかもし
れませんし、もっと違う理由があるのかもしれません。将来的には、私はこのような革新的な進化現象が再
現できるようになり、生物進化を理解できたと実感できる日がくると信じています。そのためには、この未だ
原始的な段階にある実験進化手法を発展させ、生物進化を追体験することが必要ではないかと思っておりま
す。今回企画したプレナリーシンポジウムをきっかけとして、多くの研究者の方々にこの方法論を知っていた
だければ幸いです。
最後になりましたが、シンポジウム開催に際して、市橋伯一先生（大阪大学）をはじめ、多くの大会関係者

の方のご尽力を賜りましたことを深く感謝します。

参考文献
［1］ Barrick, J. E., Yu, D. S., Yoon, S. H., Jeong, H., Oh, T. K., Schneider, D., Lenski, R. E., and Kim, J. F. (2009) 

Genome evolution and adaptation in a long-term experiment with Escherichia coli, Nature 461, 1243-1247.
［2］ Kishimoto, T., Iijima, L., Tatsumi, M., Ono, N., Oyake, A., Hashimoto, T., Matsuo, M., Okubo, M., Suzuki, 

S., Mori, K., Kashiwagi, A., Furusawa, C., Ying, B. W., and Yomo, T. (2010) Transition from positive to neu-
tral in mutation fixation along with continuing rising fitness in thermal adaptive evolution, PLoS Genet 6, 
e1001164.

［3］ Ichihashi, N., Usui, K., Kazuta, Y., Sunami, T., Matsuura, T., and Yomo, T. (2013) Darwinian evolution in a 
translation-coupled RNA replication system within a cell-like compartment, Nat Commun 4, 2494.

［4］ Blount, Z. D., Borland, C. Z., and Lenski, R. E. (2008) Historical contingency and the evolution of a key in-
novation in an experimental population of Escherichia coli, Proceedings of the National Academy of Sciences 
of the United States of America 105, 7899-7906.

［5］ Woods, R. J., Barrick, J. E., Cooper, T. F., Shrestha, U., Kauth, M. R., and Lenski, R. E. (2011) Second-order 
selection for evolvability in a large Escherichia coli population, Science 331, 1433-1436.

［6］ Meyer, J. R., Dobias, D. T., Weitz, J. S., Barrick, J. E., Quick, R. T., and Lenski, R. E. (2012) Repeatability 
and contingency in the evolution of a key innovation in phage lambda, Science 335, 428-432.

［7］ Miralles, R., Gerrish, P. J., Moya, A., and Elena, S. F. (1999) Clonal interference and the evolution of RNA 
viruses, Science 285, 1745-1747.

［8］ Cuevas, J. M., Elena, S. F., and Moya, A. (2002) Molecular basis of adaptive convergence in experimental 
populations of RNA viruses, Genetics 162, 533-542.

［9］ Elena, S. F., and Sanjuan, R. (2007) Virus evolution: Insights from an experimental approach, Annu Rev 
Ecol Evol Syst 38, 27-52.

［10］ Khan, A. I., Dinh, D. M., Schneider, D., Lenski, R. E., and Cooper, T. F. (2011) Negative epistasis between 
beneficial mutations in an evolving bacterial population, Science 332, 1193-1196.

［11］ Wang, Y., Arenas, C. D., Stoebel, D. M., and Cooper, T. F. (2013) Genetic background affects epistatic inter-
actions between two beneficial mutations, Biol Lett 9, 20120328.

［12］ Diaz Arenas, C., and Cooper, T. F. (2013) Mechanisms and selection of evolvability: experimental evidence, 
FEMS Microbiol Rev 37, 572-582.

S1：節足動物の多様性と進化への理解
蘇　智慧（JT生命誌研究館）

生物はさまざまな環境に適応して多様化を遂げてきました。全動物種の約8割を占める節足動物は多様化
戦略においてもっとも成功した動物群であるといえます。節足動物の多様性への理解を深めるために、本シ
ンポジウムを企画しました。幅広い分野から6名の演者に最新の研究成果を紹介していただき、さまざまな視
点から節足動物の多様性と進化について議論することができました。講演内容は、系統進化、カンブリア紀
の化石、発生システムの進化、視覚の多様性と進化、食性の進化、昆虫と植物の共生と進化など、多岐にわ
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たっています。なお、講演と質疑応答はすべて英語で行いました。講演者と講演タイトルは以下の通りです。

1. 蘇智慧（JT生命誌研究館） 
Molecular phylogeny and evolution of arthropods, especially myriapods and hexapods.

2. Xiaoya Ma （Yunnan Univ., China; Dept. Earth Sciences, NHM, UK.）  
Deep Thoughts from Deep Time - Central Nervous Systems of Cambrian Panarthropods.

3. 小田広樹（JT生命誌研究館） 
The spider Parasteatoda as a model for a better understanding of the earliest arthropods.

4. 小柳光正（大阪市立大学） 
Diversity and evolution of arthropod vision revealed by the molecular basis of jumping spider vision.

5. 尾崎克久（JT生命誌研究館） 
Evolution of gustatory sensing mechanism for host recognition in swallowtail butterflies.

6. 岡本朋子（森林総合研究所） 
Flower sniffing insects – behavior of pollinating insects drives the evolution of floral scents –.

最初に、私は節足動物の系統進化に関する理解の背景と現状、それに核ゲノムにある3つのタンパク遺伝
子（DPD1、RPB1、RPB2）を用いて昆虫類と多足類の系統解析を行った我々の研究結果を紹介しました。最
近、大量の遺伝情報による系統解析の研究が増えている中、これら3つの遺伝子による解析結果では、昆虫
類の系統関係に関するいくつかの難問が解明され、多足類と昆虫類の初期進化に関する新しい知見も示され
ました。
続いて、Ma Xiaoyaさんは、中国雲南省にある澄江動物化石群から発見した節足動物の化石の研究を紹

介されました。澄江動物群は約5億2000万年前のカンブリア紀前期に生息していた動物群で、そこから得ら
れた節足動物（Fuxianhuia protensa, Alalcomenaeus sp.）の化石に神経組織と視覚組織が存在していることが
Maさんらの研究によって発見されました。この結果から、カンブリア紀初期に節足動物はすでに脳や目のよ
うな複雑な器官システムを獲得していたことが明らかになりました。

3番目の演者、小田広樹さんは、オオヒメグモの初期発生とゲノム解析に関する研究成果を紹介しました。
小田さんらの研究によると、軸形成と体節形成のメカニズムについては鋏角類と昆虫類では大きく異なり、
それぞれの系統でdrasticな変化が起きたことが示唆されました。また、この研究はオオヒメグモを材料とす
るさまざまな先進的実験技術を開発し、オオヒメグモを完全にモデル生物にすることができました。
小柳光正さんの講演は、ハエトリグモの視覚の分子基盤からみた節足動物の視覚の多様性と進化に関す

るものでした。講演の中では、ハエトリグモを含む節足動物のロドプシン類の多様性と進化の話しを中心に、
ロドプシン類の多様化は脊椎動物と無脊椎動物の分岐以前に起こり、分子構造の多様化は分子機能の多様化
と相関することなどについても紹介されました。
尾崎克久さんは、アゲハチョウの食性進化に関わる味覚システムについて話されました。講演では、アゲ

ハチョウの成虫が産卵するときに、産卵植物を見分ける味覚受容体遺伝子のクローニング、受容体遺伝子の
発現を阻害した場合の産卵行動への影響、産卵行動のメカニズム、ゲノム上にある味覚受容体遺伝子ファミ
リーの探索などを紹介しました。
最後の演者、岡本朋子さんは、ハナホソガとカンコノキ植物の間の「1種対1種」の相利共生関係とその進

化について紹介しました。ハナホソガは花の匂いを頼りにパートナーの植物を認識して送粉と産卵をします。
一般的に、こういった「送粉－産卵」共生系では、どちらの性の花にも昆虫に来てもらうために雌雄間に花の
匂いの違いは見られません。岡本さんは、カンコノキで初めて雌雄間に花の匂いが異なっていることを発見
しました。
以上に紹介した講演内容の参考文献を下記にあげたので、ご興味のある方はご参考ください。
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参考文献
［1］ Miyazawa, H., Ueda, C., Yahata, K. & Su, Z.-H. (2014) Molecular phylogeny of Myriapoda provides insights 

into evolutionary patterns of the mode in post-embryonic development. Scientific Reports 4: 4127.
［2］ Sasaki, G., Ishiwata, K., Machida, R., Miyata, T. & Su, Z.-H. (2013) Molecular phylogenetic analyses sup-

port the monophyly of Hexapoda and suggest the paraphyly of Entognatha. BMC Evolutionary Biology 13: 
236.

［3］ Ma, X., Hou, X., Edgecombe, G.D. & Strausfeld, N.J. (2012) Complex brain and optic lobes in an early Cam-
brian arthropod. Nature 490: 258-362.

［4］ Ma, X., Cong, P., Hou, X., Edgecombe, G.D. & Strausfeld, N.J. (2014) An exceptionally preserved arthropod 
cardiovascular system from the early Cambrian. Nature Communications 5: 3560.

［5］ Kanayama, M., Akiyama-Oda, Y., Nishimura, O., Tarui, H., Agata K. & Oda, H. (2011) Travelling and split-
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［6］ Koyanagi, M., Nagata, T., Tsukamoto, H., Saeki, S., Isono, K., Shichida, Y., Tokunaga, F., Kinoshita, M., 
Arikawa, K. & Terakita, A. (2012) Depth perception from image defocus in a jumping spider. Science 335: 
469-71.

［7］ Ozaki, K., Ryuda, M., Yamada, A., Utoguchi, A., Ishimoto, H., Calas, D., Marion-Poll, F., Tanimura, T. & Yo-
shikawa, H. (2011) A gustatory receptor involved in host plant recognition for oviposition of a swallowtail 
butterfly. Nature Communications 2: 542. 

［8］ Ryuda, M., Calas-List, D., Yamada, A., Marion-Poll, F., Yoshikawa, H., Tanimura, T., & Ozaki, K. (2013) 
Gustatory sensing mechanism coding for multiple oviposition stimulants in the swallowtail butterfly, Pa-
pilio xuthus. Journal of Neuroscience 33: 914-924.

［9］ Okamoto, T., Kawakita, A., Goto, R., Svensson, G.P. & Kato, M. (2013) Active pollination favours sexual 
dimorphism in floral scent. Proceedings of the Royal Society B 280: 20132280. 

S3：エピゲノムが進化する
小林一三（東京大学）

「エピゲノムが進化する」では、遺伝と進化を担う実体が、「ゲノム配列」とともに、その上に重ねられた
「エピゲノム情報」ではないかという発想を巡って、国内外の最先端の研究者6名が発表した。エピジェネ
ティクスの中でも、ゲノムDNAのメチル化に焦点が絞られていた。

S3-1では、 Khai Luong （Pacificbiosciences社）が、Pac Bio第三世代シーケンサーによる一分子リアルタ
イムシーケンシングによるゲノムアセンブリーとメチローム解読の技術の最先端について紹介した。これは、
小部屋に固定した一分子のDNAポリメラーゼに、鋳型DNAを与えてDNAを合成させ、ATGCの4色の先
駆体のうちどれを取り込むかを、リアルタイムで映画に撮って、鋳型DNAの配列を決めるという手法であ
る。高い精度で、既に10 kbという超ロングリードが達成されており、細菌ゲノム配列のde novo完全アセン
ブリーのルーチン手法になりつつある。加えて、鋳型DNAにメチル化などの修飾があると、先駆体の取り込
みが遅れることを利用して、どの塩基がメチル化されているかを一塩基の分解能で決定でき、全ゲノムで鎖
特異的にメチロームを解読できる。

S3-2では、Richard Morgan （New England Biolabs社）が、Pac Bioマシンによるメチローム解読を活用
して、配列特異性を決定し、新しい性質をもつ制限修飾酵素を続々と発見している研究を紹介した。制限修
飾系の構造と機能の予想外の多様性が明らかになりつつある。とくに、II型（EcoRIなど）と異なって、切断
が特定の配列で起きないタイプの制限修飾系について、新しい世界が広がっている。

S3-3では、小林（東大）が、Pac Bioマシンによって近縁なピロリ菌の複数株の全メチロームを解読した研
究を紹介した。これによって、制限修飾系などDNAメチル化酵素が、配列特異性を頻繁に変換していること
が明らかになった。とくにI型の制限修飾系では、特異性決定サブユニット内の二つのサイトの間をアミノ酸
配列が移動する「ドメイン移動（DoMo）」反応が、この変換を担う場合が証明された。これは、「遺伝子内の
遺伝子変換」とも言える新たな進化機構である。この特異性決定遺伝子のノックアウトで、その認識配列をも
つ遺伝子塊の発現が変換する。これらの結果は、「DNAメチル化系の変換が、メチロームの変換をもたらし、
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それが遺伝子発現と形質の変換をもたらすことによって、適応進化に寄与する」という「エピジェネティクス
駆動進化」仮説を支持する。小林はさらに、「DNAの鎖を切断する代わりに、塩基を切り出す」という新しい
タイプの制限酵素についても紹介した。この発見は、真核生物エピジェネティクスでの塩基切り出しによる
脱メチル化を思い出させる。

S3-4では、角谷（遺伝研）が、植物のトランスポゾンのDNAメチル化などによるサイレンシングについて
紹介した。アラビドプシスの特定の変異体ではこのサイレンシングが外れて、トランスポゾンが動き出す。ト
ランスポゾンの中には、サイレンシングに抵抗するしくみを備えたものもある。その抗サイレンシング機構は、
トランスポゾンの配列に特異的であるが、トランスポゾン全体の脱メチル化を引き起こす。（特定の配列を認
識してそこからDNA上を移動して行くタイプの制限酵素との類似が、聞き手から指摘された。）

S3-5では、石野（医科歯科大）が、動物の相同染色体の遺伝子座で母方由来の遺伝子（形質遺伝子、アレ
ル）と父方由来の遺伝子の発現が異なる「インプリンティング」現象について紹介した。それには、DNAのメ
チル化が関与している。インプリンティング遺伝子のひとつはレトロトランスポゾン由来であり、トランスポ
ゾンのサイレンシングによる防御の機構が、特殊な形で世代を超えて伝わるように見える。

S3-6では、一柳（九大）が、ヒトのメチロームを他の霊長類（チンパンジーとニホンザル）のそれと比較し
た。エピゲノムの多様性が、トランスポゾンの挿入によるメチル化の違いによってもたらされることが示唆さ
れた。これらの生き物の間でメチロームに違いのある所は、精子と体細胞での違いが大きいので、発生過程で
差が出ることが示唆される。また、ヒト特異的な低メチル化領域があり、新しい生物学的な意義が示唆された。
これらの結果は、エピジェネティクスがホストと利己的な遺伝子との戦いに関与すること、これらのみか
けの戦い（ゲノム内コンフリクト）がシステムとしての生命の進化をもたらすという可能性を示唆しているよ
うに、筆者には感じられる。このシンポジウムは大会2日目（金）の午前中に行われ、その日の午後のExperi-

mental evolutionのセッションの講演者であるTim Cooperも熱心に聞き入っていた。Pac Bio シーケンサー
ともっとも深い関係のある次世代シーケンサー関係が、大会4日目（日）と離れていたのは残念だった。もっ
とも、ゲノム配列がこの学会あるいは進化生物学のほとんどすべての研究での基礎になりつつあるので、プ
ログラム編成は、これからも年々難しくなっていくことであろう。（裏番組会場間の移動を許す会場構成も。）
演題の分類も、考え直さなければならないかも知れない。例えば、このセッションは、［Experimental evolu-

tion、 W7 「突然変異」  W8 「コドン」  S5「ゲノムレベル進化」とあわせて、「進化機構@ゲノム」という分類に
でもなるのだろうか。「多様な研究分野の研究者が一堂に会し…」という、この学会の趣旨のひとつが、達成
されつつあるということだろうか。

S4：適応と発生　 
       Evolutionary Developmental Changes Behind Novel Adaptations

倉谷　滋（RIKEN CDB）、田中幹子（東工大）
本シンポジウムでは、環境変化に応じて生じたと思われる形態の進化についての研究を行っている研究者

を招き、適応的進化の背景にある発生メカニズムの理解を目指した。
まず、和田洋氏は「A lophotrochozoan specific class of homeobox genes and establishment of the 

spiral development」という演題で、冠輪動物（軟体動物、環形動物など）の発生機構と新規ホメオボックス
遺伝子群について講演を行った。導入部では、祖先型の一枚貝（軟体動物）が、干潟環境下で生存を可能に
するために獲得した二枚貝の形成システムについての研究について紹介、環境変化に順応した形態変化が初
期発生の段階での発生プログラムの変化によって制御されていることが示された。さらに、新たに発見され
た、冠輪動物に特有なTALE ホメオボックス遺伝子群について紹介し、この新規遺伝子群が冠輪動物胚の初
期発生で広く保存されているスパイラル状の卵割様式の制御に関わることを示した。
鬼丸洸氏は「Anterior-posterior patterning of cartilaginous fish fin development: Insight into the origin 

of radius and thumbs」の演題のもとに、対鰭から四肢への進化に伴う発生プログラムの変更を考察した。氏
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は、原始的な対鰭骨格の形態的特徴を備えた軟骨魚類サメ胚の胸鰭原基の発生過程を調べることにより、前
後軸パターンの発生システムの変化が鰭から四肢への骨格形態の進化において必須であったこと、さらにこ
の変化が前後軸形成を担う遺伝子の制御領域の機能変化によることを示した。
小薮大輔氏（Extensive gathering of embryos across Mammalia shed light on macroevoultionary pat-

terns and variation of mammalian skeletal development）は、哺乳類骨格、特に頭蓋骨の発生システムに
ついて考察を行った。氏は100種以上の哺乳類の骨格サンプルを解析し、脳のサイズが大きくなった哺乳類
では、膜性骨化と軟骨性骨化のバランスを変化させるような発生プログラムを用いることで、頭蓋骨のサイ
ズを適応させていることを示唆した。
平澤達矢氏（Evolutionary origin of the diaphragm: a novelty acquired by homeotic duplication of shoul-

der muscles）は、哺乳類に特異的な横隔膜の起源についての仮説を紹介した。横隔膜は、低酸素環境下で効
率的に酸素を取り込むことを可能にした哺乳類特有な骨格筋で、四肢筋同様に筋節の側方から脱上皮化して
きた遊離筋によって形成される。氏は、哺乳類の祖先をもたらした単弓類において、原始横隔膜として機能
していた肩甲下筋と、それを支配していた神経を現存の哺乳類の横隔膜と前肢筋を支配する神経と比較し、
哺乳類の進化過程で頚が長くなった際に肩甲下筋を形成する遊離筋がホメオティック重複を起こし、横隔膜
が生じたという仮説を示した。
守山裕太氏は「Elastin gene neofunctionalization and formation of teleost-specific heart component 

“bulbus arteriosus” in fish evolution and development」という演題で、真骨魚類に特有な心臓流出路であ
る“bulbus arteriosus （BA）”が、どのような発生プログラムの変化によって獲得されたかについて、講演を
行った。真骨魚類では、心臓流出路からの血流を受け止める器官は鰓であるが、エラスチンが豊富なBAは、
血流を弱めて、薄い鰓へのダメージを抑えると考えられている。守山氏は、真骨魚類におけるBAの獲得は、
3R whole-genome duplicationによりエラスチン形成を制御する遺伝子が重複したことで新たに生じた遺伝子
が新規の機能を獲得したためであること、さらにこの遺伝子はBA細胞の運命を制御していることを示した。
最後に、本シンポジウムの特別講演者であるWilliam R Jeffery氏が「Adaptive evolution of regressive 

phenotypes in the cavefish Astyanax」という演題で、Astyanax mexicanusにおける目の退化機構について紹
介した。A. mexicanus のうち、水面近くに生息するsurface fishでは、正常な目が形成されるが、洞窟に生息
する cavefish では、目が退化する。Jeffery氏は、洞窟の中でコロニーを形成して生息するcavefishは、どの
コロニーのものも目が退化しているという共通した特徴を持つものの、それぞれのコロニー毎に目を退化させ
る発生プログラムの変化様式が異なることを示した。
このように本シンポジウムでは、環境変化に適応した形態進化について、同一種内、及び種を超えて見ら
れる進化についての研究が紹介された。同一種内で見られる進化については、遺伝学を主軸に発生学を組み
合わせた研究の成果が、遺伝学を用いることができない種を超えた形態進化については、化石記録や骨格標
本の比較解析と現存する動物胚の発生様式の比較解析等を組み合わせて行われた研究の成果が報告された。
進化学会のように、異なるバックグラウンドを持つ研究者間での学術的な交流を目的とする学会において、
様々な視点から進化現象を理解しようとするEvoDevo研究の一端を紹介できたことは、大変意義あるもので
あったと考える。

S5：次世代シークエンサーを利用したゲノムレベルの進化解析の最前線
花田耕介（九州工業大学）、伊藤　剛（農業生物資源研究所）

Illuminaに代表されるような大量のショートリードを決定する次世代シークエンサー（NGS）が現れてから
約10年が経過している。現在では、進化学者の間でもNGSの利用が浸透しており、幅広い進化解析に利用
され始めている。本ワークショップでは、様々な真核生物でNGS解析を通じて進化解析を行っている演者
が、具体的なNGSのデータ活用方法とその問題点を紹介した。この機会を通じて、NGSの限界点を明らか
にし、今後どのように進化解析に利用するかの理解を深めることが本シンポジウムの主旨である。
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初めに、企画者の一人である伊藤剛氏（農業生物資源研究所）が、NGSを利用していて解析上で現れる疑
問点を紹介した。NGSは新しい世界を開いたが、今まで以上にインフォマティクスの技術が必要になってい
る現実も紹介した。NGSを使う際には、生物学的にどこまで問題ないデータであるかということに気を付け
ながら、進化解析に利用することが必要であることを強調したイントロであった。
吉田恒太氏（国立遺伝学研究所）は、「トゲウオ科魚類の比較ゲノム解析により明らかになった性染色体の

転換と種間のゲノム分化との関係」という題名で発表した。対象となる種のNGS解析を行った際に、近縁種
のゲノムがReferenceとして用いることができるかという検証から始まっていた。そして、Referenceゲノム
へMappingした情報から、性染色体の転座および融合している領域を決定した。それと同時に、Mapping

から明らかにされたSNP情報を利用して、転座して融合した新しい性染色体の同義置換や非同義置換を推定
し、新しい性染色体ができる進化過程の検証を行っていた。
坂井寛章氏（農業生物資源研究所）は、「Vigna属野生種の環境適応メカニズム解明に向けたアズキのゲノ

ム解読と比較解析」という題名で、illuminaとpacbioという異なる長所を持ったNGSを使って、高精度のア
ズキゲノムを自力で構築する研究を発表した。ここでは、NGSで可能な進化研究をやるという方向ではなく、
NGSで完全ゲノムに近い状態のものを構築するというものであった。さらに、Physical Mapも同時に構築
されているため、実際に構築されつつあるゲノムの精度も検証していた。非常に多大な予算を必要とするが、
NGSで高精度のゲノムを一気に構築する時代になったことを実感する研究成果であった。
小倉淳氏（長浜バイオ大学）は、「長鎖シーケンスを利用した珪藻のde novoゲノム解析と赤潮発生に関す

る研究」という題名で、NGSを使って、できるだけ長いContigを作る様々な方法を紹介した。小倉氏の発表
では、illuminaとpacbioの長所と短所を紹介した。予算と時間が限られている中で、情報解析だけで、どこ
まで高精度なゲノムに迫れるかの様々な提案をしていただいた。
柘植尚志氏（長浜バイオ大学）は、「アルタナリア病原菌の植物寄生性を決定するCD染色体の進化的起源

と成立機構」という題名で発表した。アルタナリア病原菌は、それぞれ固有の宿主に感染するために必須な
小さな染色体（CD染色体）を所有している。これらの菌の染色体の完全ゲノムをNGSではない方法で決定
し、CD染色体に存在する全ての遺伝子の進化起源をしらべるために、対象病原菌および近縁種のNGS解析
を行い、複数の病原菌の全遺伝子配列を推定した。遺伝子配列しか必要ない場合は、ショートリードのNGS

解析で十分に対応できることを示していた。これらの配列を利用した分子系統解析を行い、CD染色体に存
在する各遺伝子が、水平移動や遺伝子重複によって成り立っていることを明らかにしている。
原雄一郎氏（理研CDB・ゲノム資源）は、「進化発生学における非モデル生物トランスクリプトームの活用 :

超並列DNAシーケンサ運用の現場から」という題名で発表した。この発表では、モデル生物でない生物種の
トランスクリプトーム解析を illuminaで行う際に、より長いmRNA配列を構築するための様々な工夫を紹介
していた。特に、サンプルの準備の方法、およびサンプルからライブラリーを作る方法でも細かい工夫があっ
た。そして、実際にトランスクリプトーム解析で得られたmRNA配列がゲノムに存在する遺伝子がきちんと
決定されているかを把握するための方法も提案していた。目的に応じて、サンプルの準備、ライブラリーの作
製方法を工夫する方法の重要性を提唱していた。
秋山－小田康子氏（JT生命誌研究館）は「オオヒメグモRNAi胚のRNAseqから考える体軸形成機構の

進化」という題目で発表した。この発表でも、モデル生物種でない生物種のトランスクリプトーム解析であ
る。オオヒメグモが初期の胚発生のトランスクリプトームを行った後に、NGS用のMAPPINGソフトでない、
BLATを使ったという点が興味深かった。NGSのMAPPINGソフトは、高速化を行っているため、配列が少
しでも変わるとMAPPINGすることはできなくなる。非モデル生物においては、REFERENCEゲノムが存
在しないため、NGS専用のソフトウェアでなく、解析時間が必要になったとしても、より感度がいい方法を
使うほうがいい場合もあることを報告していた。
花田耕介氏は、「シロイヌナズナ集団内のメチル化の多様性から明らかになったメチル化が遺伝子発現に影

響する役割」という題目で発表した。これは、シロイヌナズナ集団内で、メチル化とDNA変異のどちらが、
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発現に影響するかという点で研究を推進していた。同一集団での進化解析に関しては、illuminaのショート
リードの方法でも、より突っ込んだ進化解析が可能であることを示していた。
紹介していただいたNGSを使った研究では、サンプルを準備する段階からどのような解析を行い、何が

できるかを意識して、様々な工夫をしていた。NGSの解析は、決して万能ではない。できないことを意識し
てやる必要があることを様々な研究者が提唱していた。一方で、PacBioという精度が悪くても長い配列を決
定するNGSを高カバレージで行うと、illuminaで困っていたことが解決する可能性が十分ある。莫大な予算
が必要になるが、簡易的にゲノムが決定することができる可能性を秘めていた。今後も、様々なNGS機器が
次々と現れることは明らかである。どのNGS機器がどこまでできるのか、という情報を進化学会の会員同士
で共有することは重要であると強く感じさせるシンポジウムであった。

S6：激論、生命の起源：海か陸か？
山岸明彦（東京薬大）、高井　研（JAMSTEC）、丸山重徳（東工大）、
渋谷岳造（JAMSTEC）、木賀大介（東工大）

生命はどこで誕生したのか、誕生場所に関しては多くの説がある、暖かい池（Darwin）、初期水圏（Opa-

rin）、粘土表面（Cairns-Smith）、海底熱水噴出孔（Matsuno）、地下（Nakazawa）、陸上温泉（Mulkigjanian）
等である（山岸2009アストロバイオロジー、化学同人、参照）。本シンポジウムでは、それらの中でも海底熱
水噴出孔と陸上温泉説に焦点を当てて生物学的観点と地学的観点の両面から集中して議論を行った。
まず最初に木賀がシンポジウムの趣旨を説明した。類似の会合は、東工大生命地球研究所ELSIで開催し
た2回の国際シンポジウムでも行われ、今回が第3回目になる。
最初の講演は東薬大山岸で山岸は生物学的観点から生命の起源陸上温泉説の解説を行った。まず山岸は、
生命の起源説全般の解説を行った。生命の起源には諸説あり、現在も論争中の部分が多いことが説明された。
次いで、山岸は全生物共通祖先とそれに関して山岸らが行った最近の研究の紹介を行った。現在の生物か

ら遡った場合、全生物の共通祖先にたどり着くが、山岸らは、全生物の共通祖先をCommonoteと呼んでい
る。山岸らは、遺伝子を再生してタンパク質を再現する実験から、Commonoteは75℃以上に棲んでいた（超）
好熱菌であると推定した（Akanuma et al. PNAS 110, 11067-11072, 2013）。
次いで山岸はRNAワールドの説明をした。Commonote以前にはRNAワールドが存在したはずである。

RNAワールドの誕生のためには、RNAが無生物的に合成されることと、RNAの重合が無生物的に進行する
必要がある。RNAが無生物的に合成されるプロセスは良くわかっていなかった。核酸塩基は隕石等に見つ
かっているが、リボースの合成は難しいと考えられており、さらにリボースと塩基の結合が難しいと考えられ
ていた。Pownerら（2009）は宇宙で普通に発見される低分子有機物からpHの異なるリン酸緩衝液中でウリ
ジル酸が効率よく合成されることを報告した。その合成過程には乾燥過程が入っているので海水中では無理
がある。また次の段階、RNAの脱水縮合も起こりにくい反応とされていた。Deamarのグループ（2009）は、
リン脂質とウリジル酸を混合して乾燥と湿潤を繰り返すことで100ヌクレオチド程度まで脱水縮合が進行する
ことを報告した。これも海水中では難しい。生命の誕生にとって最も本質的なこの二つの過程が推進するた
めには、pHの異なるリン酸緩衝液が存在し得る環境、乾燥し湿潤する過程が繰り返し起こり得る環境として、
陸上の温泉地帯がもっとも適切な環境と言える、と山岸は結んだ。
次いでJAMSTECの高井が、生物学的観点から生命の起源海底熱水説の解説を行った。高井は、地球生
命の誕生と初期進化のシナリオを考える際、非生命としての複雑な化学系から生命としての複雑な化学系へ
の化学進化の詳細はほとんどわかっていないので、それを根拠に議論してもあまり意味はないだろうと考え
ている。彼はむしろ地球生命の誕生と初期進化の「場」に焦点を当てて、その「場」における化学進化プロセ
ス、環境－生命相互作用、場の時空間的な広がりや存在可能性について考えるべきであるという考えである。
生命の誕生と存続を考える上で最も重要な因子であるエネルギー論に基づくハビタビリティーを考えた場合、
地球内部熱エネルギーの担い手となる熱水循環系が地球表層に現れる「熱水環境」が有力視される。冥王代
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地球の「熱水環境」は、生命活動に必要な大気・地殻に存在する多様な元素の供給源としても極めて重要な
役割を果たした可能性が高い。では、冥王代熱水環境を地球生命の誕生と初期進化を支えたより具体的な
「場」として、陸上熱水、深海熱水、あるいはその中間的な特性を有する浅海熱水ではどの環境がもっとも可
能性が大きいのだろうか？  高井は、我々の祖先型生命の存続における危機回避戦略から誕生後も継続的に生
命の進化を支え続けられる環境として、つねに地中からエネルギー供給の続く海底熱水噴出孔こそが生命誕
生の場としてふさわしいと結んだ。
第三番目の講演は東工大ELSIの丸山が、地学的観点から生命の起源陸上温泉説の解説を行った。丸山は、
冥王代における生命の誕生場は、以下の点を考慮すると原始大陸上の湖水環境だったと言えるだろうと考え
ている。それらは1）生命の主要構成元素であるC, H, O, Nと栄養塩を供給するためには、太陽の下で必要物
質が循環するHabitable Trinity環境（海洋、大気、陸地の共存）の存在が必要であること。中央海嶺熱水系
環境では生命構成元素を十分に供給することが不可能であることに加えて、冥王代における原始海洋は、超
酸性、超高塩分、重金属に富む猛毒海洋であるために、生命誕生場にはなりえない。2）生命の誕生に至る前
駆的化学進化には多種多様な環境が必要不可欠であり、次の要素が主にあげられる。a）酸化的大気、b）局
所還元的なアルカリ熱水系（淡水湖底）、c）乾湿反復環境（蒸発濃縮と加水分解）、d）多様な鉱物、岩石（触
媒となるNi, Co, Fe3Pなど）、e）KREEP玄武岩（豊富なカリウム、リンを供給）、f）ウラン鉱床（核分裂反応）、
g）放電（落雷）、h）太陽エネルギー（紫外線、可視光等）、i）100℃以下でのアンモニア合成環境。これらの要
素から構成される多様で動的な環境が生命誕生場を提供すると考えられ、そのような条件を満たす場は原初
大陸上の温泉や湖沼なのであると丸山は結んだ。
最後にJAMSTECの渋谷が、地学的観点から生命の起源海底熱水説の解説を行った。渋谷は、地球の形
成過程から解説を行った。ジャイアントインパクトの後マグマオーシャンから固化した地球表面は斜長岩質も
しくは玄武岩質な岩石に覆われたと言われている。その後の海洋形成プロセスを考えると、地球の冷却とと
もに高温大気中に含まれていた水蒸気、二酸化炭素、塩化水素が400℃の雨となって地表に降り注いだはず
であり、この高温・強酸性（400℃、pH～ 1）の雨は地殻岩石と高温高圧反応したはずである。そこで渋谷ら
は、この岩石・流体反応について熱力学的シミュレーションを行った。この結果、海洋は400℃から100℃以
下に温度が低下するにしたがって、劇的に化学組成を変化させることが明らかになった。海水のpHは岩石と
の反応により、約4～ 5程度まで上昇し、一方で二酸化炭素濃度は大幅に減少し大気二酸化炭素分圧を下げ
る。これは岩石中に炭酸塩鉱物が固定されることが主因である。さらに、岩石中のリンはそのほとんどが海水
に溶け込むことも明らかになった。これは岩石中のカルシウムがほとんど炭酸塩鉱物に取り込まれ、リン酸カ
ルシウムが不安定になるからである。また、海水は、非酸化的であるため鉄などの金属元素を多く溶かし込
むことも予測された。したがって、原始海洋はリンだけでなく鉄と挙動が似る生体必須元素にも富んでいた
と考えられる。
渋谷は引き続きコマチアイトと呼ばれる岩石の役割を解説した。原始地球では高温のマントル対流に駆動

されるコマチアイト火山活動も活発であったと考えられる。コマチアイトは海水と反応することにより蛇紋岩
化作用を起こし、非常に水素に富む熱水を発生させると予測されている。実験的にコマチアイトと人工海水
を高温高圧反応させた結果、現世の深海熱水と比べても最高レベルかそれ以上の水素濃度（＞20 mmol/kg）
の熱水が発生することが確認された。この熱水環境では生命の原材料物質であるアミノ酸や脂肪酸が熱力学
的に安定になるだけでなく、水素自体が原始代謝システムの獲得過程において非常に重要な電子供与体にな
る。水素に富む熱水と原始海水の混合域（チムニー内部など）での代謝エネルギー分布を熱力学的に予測した
結果、二酸化炭素と水素を使う酸化還元反応（メタン生成と酢酸生成）が原始代謝反応エネルギー的に優位
であることが明らかになった。
渋谷は化学進化における点にも触れた。また、化学進化を考えると有機物の脱水・縮合反応が必須である

が、海底熱水系においても水の枯渇する場所が広く分布する。熱水反応では岩石が含水鉱物として水を取り
込むため水/岩石比の低い場所では完全に水が取り去られ、一方鉱物に取り込まれない有機物などは流体中
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に濃集する。これを熱力学的シミュレーションで再現した結果、アミノ酸などの有機物は固化するまで濃集す
る可能性があることが明らかになった。この濃集過程では岩石により高水素濃度が維持されるため、化学進
化に適していると考えられる。これは海底熱水系でも有機物の脱水・縮合反応が起きうることを示している
と渋谷は結んだ。
最後に講演者が壇上に並び、木賀の司会で会場の参加者も交えた議論を行った。会場から多くの質問があ

り、それに対して講演者が答えるという形式で熱い討論が進んだ。講演を見るとわかるように、4人の演者は
それぞれ生命の起源の別のステージに着目し、別々の因子が重要と考えていることがわかる。また、議論の
過程で明らかになってきたもう一つの点は、生命の起源でどのようなことが起きたのかというプロセスに関
してまだ多くの点が未知であるという点である。こうした点を追求していくことが生命の起源の場所のみなら
ず、生命誕生プロセス解明に重要であるということを再確認した。

大会ワークショップ・夏の学校レポート
（＊本記事は夏の学校レポートを除き、オーガナイザーが大会講演の内容やその時の様子を要約し報告するも
のです。詳細については執筆者にお問い合わせください。）

W1:シーラカンス研究の最前線
岡田典弘（国際科学振興財団、台湾國立成功大學）

昨年日本のゲノム研究者との共同研究でシーラカンスの全ゲノム構造をGenome Res.誌に報告した。この
論文作成に関与した研究者を中心に今年の5月に「遺伝」誌にシーラカンス特集号「シーラカンス研究最前線」
を上梓した。本ワークショップはその特集号作成に参画した研究者をお招きして行ったものである。まず私
（岡田典弘）がoverviewを行った。ここではシーラカンスそのものが発見された経緯に始まり、これまでタン
ザニアより数頭のシーラカンスが日本に輸入されたがその経緯を説明した。更にどのようなシーラカンスの特
徴が科学上の注目点であるのかの説明を行った。
二番目に二階堂雅人（東工大）がシーラカンスゲノム中に発見された嗅覚遺伝子の特徴について説明した。

嗅覚遺伝子であるV1R遺伝子は魚類ではV1R1よりV1R6までの異なる遺伝子ファミリーからなり、この数は
魚類では保存されているために魚類では水中に存在するそれぞれ役割の異なったリガンドに対応して6種類
のレセプターが存在すると想定される。一方陸上動物では配列の基本的に非常に良く似たVIR遺伝子が多数
増幅してファミリーを形成している。魚類と哺乳類ではリガンドが水溶性であるか揮発性であるかで基本的に
異なると想定される。シーラカンスゲノム中ではシーラカンスが水中生活者であるにもかかわらず、この魚類
型と陸上型が混在していることが明らかになった。これは遺伝子レベルでの外適応の一例ではないかと想定
される。
三番目に天野孝紀（遺伝研）により四肢の発生メカニズムが報告された。四肢の発生に関わる幾つかのシー

ラカンスゲノム中の遺伝子のエンハンサーの配列を調べたところ、その配列が四足動物のものと似ていて魚
類のものとは似ていないということが明らかになった。このシーラカンスゲノム中に存在するエンハンサー活
性がシーラカンスの胸鰭や腹鰭中の強固な内骨格形成の原因である可能性があることが実験的にも示された。
四番目に岡部正隆（慈恵医大）がシーラカンスの鰾が実際は肺である可能性を示す証拠を提出した。ゲノム

中の肺を作る遺伝子のエンハンサーが魚類のものとではなく陸上動物のものと良く似ているというところか
ら、初期シーラカンスは実際に肺を使って直接空中から酸素を取り入れていたのではないかという可能性が
提出された。実際に初期シーラカンスには肺があったのではないかという化石の論文が出版されている。更
に最近のポリプテルスのゲノム分析から、ポリプテルスの同遺伝子のエンハンサーが魚類のものとではなく
シーラカンスを含む四足動物のものと似ていることも判明した。以上の証拠は肺の起源が初期の硬骨魚類に
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まで遡るものである。
最後に岡田がこの岡部の発表を踏まえて、シーラカンスの鰭の外適応について説明した。どうしてシーラカ

ンスは水中に生活するにもかかわらずその鰭に強固な内骨格を獲得したのかという点である。初期のシーラカ
ンスは機能する肺を持っていたと考えられるため彼らは浅瀬に棲んでいたと想定される。浅瀬は障害物の多
い環境であり、浅瀬で生活するためには水中で早く泳ぐ必要は無く寧ろゆっくりと泳ぎしかも水中の特定の
場所に正確に自己を定位する必要があると考えられる。我々の想像はそのような必要性のために鰭の強固な
内骨格は発達し、それが最終的には陸上化に使われる様になったのではないかというものである。

W2：適応進化の視点から高次の生態学的動態を再考する
高見泰興（神戸大）、高橋佑磨（東北大）

集団遺伝学をもとにした進化観では、自然選択や性選択による勝者と敗者は明確である。集団内の頻度を
高められた遺伝子が勝者、そうでないものが敗者とよばれる。しかし、「集団内の頻度」という枠を取り払っ
たとき、世界の見方は大きく変わる。ある遺伝子の集団内での頻度が高まっても、その遺伝子が集団全体の
増殖を貶める場合、その絶対的な頻度は低下することがある。「全員敗者（＝絶滅）」あるいは「全員勝者（＝
競争的排除）」は、集団遺伝学的進化観からは導かれない答えの一つである。なぜなら、それは集団自体の存
続、ないしは集団間、種間といった高次の階層における現象に関わるものだからである。本ワークショップで
は、集団内の適応進化が、集団のサイズや存続性、種間の相互作用といった生態学的動態におよぼす影響に
ついて、企画者を含む4人の研究発表をもとに議論を行なった。
まず、土畑重人さん（京大）から「裏切り・絶滅・種分化：社会進化のeco-evolutionary feedback研究に
向けて」と題して、アミメアリを使った裏切り行動の進化と集団の人口学的動態についての一連の研究を総括
していただいた。働かずにこっそりと繁殖する「裏切り」個体は、集団内では頻度を増すものの、そのような
集団は個体間の協力関係が損なわれるために生産性が低下し、絶滅に至る。裏切り個体は新たな集団に「感
染」することで、協力個体を踏み台にしながらその頻度を保っている。行動実験や集団遺伝学的解析、理論
解析を組み合わせて各過程のピースをつなぎ合わせていくストーリーは、生態－進化フィードバック研究には
多角的なものの見方が必要であることを感じさせるとともに、土畑さんの徹底的な研究スタイルを如実に示す
ものだった。
次に、企画者の一人である高見泰興（神戸大）が「性的対立の人口学的帰結：雌雄交尾器の不均衡が集団

サイズを低下させる」と題して発表した。大集団では性的対立が強まることに加え、豊富な遺伝分散を含むこ
とにより配偶形質の進化が進むと考えられる（進化学的過程）。一方、配偶形質の進化は性的対立によるメス
のコストを増加させ、小集団化を引き起こす可能性がある（生態学的過程）。アオオサムシのオス交尾器には
突起状の交尾片があり、交尾の際に雌を傷つけることがある。雌雄交尾器サイズと、集団遺伝学的に測定し
た集団サイズとの比較から、メスが傷つきやすい集団で集団サイズが減少していることが示され、野外での
生態学的過程の存在が示唆された。このような比較データだけでは因果関係を特定するのは難しいが、メス
のコストの実験的測定や、集団サイズの変動を実測することなどで、より確からしい議論を展開できる可能
性を感じることができた。
つづいて、もう一人の企画者である高橋佑磨（東北大）が「遺伝的多型の進化と人口学的動態へのインパ

クト」と題して発表を行なった。イトトンボではメスにのみ色彩多型が出現する種が多い。このようなメスの
多型は、オスによる正の頻度依存的な性的ハラスメントに対する進化的応答として進化してきた。すなわち、
少数派の相対適応度が多数派よりも高くなるという負の頻度依存選択により、進化し、維持されているので
ある。ここで重要なのは、このような現象を絶対適応度で捉え直すことである。数理モデルによる予測を行
なったところ、全てのメスが同じ色彩をしているときよりも、複数の色彩型が混在しているときのほうが、メ
ス一個体あたりのハラスメントのリスクが減少し、平均絶対適応度（すなわち集団の生産性）や個体群の密
度、個体群の安定性が高くなることがわかった。実際、アオモンイトトンボの野外集団で調査を行なったとこ
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ろ、理論的な予測が裏付けられた。多様性の適応進化は、リスク分散や資源分割を通じて集団のパフォーマ
ンスを高めることで、生態的動態に影響するのかもしれない。
最後は、高倉耕一さん（滋賀県大）による「外来種との遭遇で浮かび上がる種内の性的対立－繁殖干渉・局
所絶滅・生息地転換－」と題した発表である。植物における繁殖干渉の実態と、その結果として生じた種間
の生態学的過程について紹介していただいた。種内の性的対立に端を発する配偶形質の進化は、二次的に接
触した種間での繁殖干渉を通じて、競争的排除やハビタットシフトをもたらす。外来種であるオオイヌノフグ
リに干渉されたイヌノフグリは、ハビタットを平地から石垣の垂直面に変え、さらにはその場所に適した方向
に花形質を進化させた。このようなダイナミックな生態学的、進化学的反応がイヌノフグリやタンポポといっ
た身近な植物でも観察されることに驚きを覚えた。また、外来種と在来種の関係をうまく利用し、路傍の石
垣や瀬戸内海の島といった身近にある見過ごしがちな環境をフィールドとするところに、応用的・教育的側
面での発展の可能性も感じた。
今回の4題の発表は、すべて個体レベルの繁殖行動の適応という点を共通の始点としている。しかし、適
応進化の理解で満足するのではなく、繁殖行動の適応が、社会性の維持や集団の絶滅とその回避、種間の生
態学的競争といった高次の階層の生態的動態に影響すること、またその影響を認識することの重要性が、本
ワークショップで一貫して示された。生態－進化フィードバックとよばれる現象は、世代時間の短い生物にお
いて生じる比較的特殊な相互作用であると認識されがちである。しかし、検出可能なフィードバックが生じて
いなくても、進化的変化が生態的動態に影響することは野外の生物でもしばしば起きているようである。こ
のことを実感できた点で実りの多いものであった。本ワークショップが、生態－進化フィードバックを始めと
する異なる生物学的階層間の相互作用に目を向ける一つのきっかけになれば、企画者としては望外の喜びで
ある。

W3：顕生代の再定義と再評価
磯崎行雄（東京大）

過去に生物がいたことが明らかな地質時代という意味で名付けられた顕生代は、これまで古生代、中生代
そして新生代からなる約5億年間とされてきた。顕生代という名称は、ほぼ100年近く用いられて来たが、近
年の様々な地質学的新知見、例えば、澄江・バージェス群集のような未知の化石群集の発見、また間欠的に
おきた大量絶滅の認識などを考慮すると、その時代区分の意義および定義の見直しが不可避となっている。
このような状況を鑑みて、本ワークショップでは5つの講演とそれに関わる議論がなされた。
まず世話人の磯崎（東大・駒場）が、現時点での問題点の在処を指摘し、新たな提案を行った。すなわち、
顕生代を4つの単元からなる約6.5億年間として再定義し、新たな単元としてエディアカラ代を追加し、古生
代は従来通りの扱いとする一方で、これまでの中生代と新生代は一括して中・新生代とし、そして最も現世
に近い部分の約700万年間を人類代として独立させるという考えである。
続いて、澤木と佐藤（東工大）が各々エディアカラ代とカンブリア紀の動物出現期のグローバル環境変化に

関する最新の地質学的発見を紹介した。その後、丸山（東工大ELSI）が、人類代の提案について説明し、そ
の中で人類が他の生物と如何に異なった未来を歩むのかという予想が語られた。最後に、戎崎（理研）が、天
文学の視点をまじえて、放射線被曝によるゲノム進化の一般的機構の統一的説明を試みた。いずれも、各地
質時代の境界における、非定常的なグローバル環境変化がトリガーとなって、強制的に生物の絶滅と急激な
進化がおきるという視点からの提案で、その各タイミングが新たに提案された時代境界にあたる。
最後の総合討論では、このような主に地質学者による提案に対して、現世生物のゲノム解析・比較に基づ

き進化を研究している生物学者から、質問や議論が出された。生物学者達も、なんらかの外的な刺激を契機
に大規模なゲノム改変が始まり、それが集団に固定されると理解しているが、生物自体のみの研究から、そ
の原因となった刺激自体を解明することはできない。今後、生物学者と地質学者のより緊密なコラボレーショ
ンが必要であるという印象を受けた。
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W4：進化学研究の多面的なアプローチ
大槻　久、五條堀　淳、寺井洋平（総研大）

進化学と一言に言っても、その研究アプローチの方法は様々にある。Dobzhanskyが”Nothing in biology 

makes sense except in the light of evolution”と言ったように、生物の発生や機能、構造などといった比較
的ミクロなレベルから、個体群、群集といったよりマクロなレベルまで、進化は様々な階層の生命現象に深
く関わっており、「進化学」という単一の方法論があるわけではない。そこで、本ワークショップでは生態学、
神経行動学、分子進化学、集団遺伝学、数理生物学等、様々な分野における研究アプローチの紹介を通し
て、進化を多面的に研究することを考える機の提供を試みた。なお、発表者はいずれも総研大の生命共生体
進化学専攻に所属する研究者であり、様々な観点から進化に関わっている。
最初の講演者である五條堀淳氏は「棘皮動物のTRP遺伝子族の進化」という演題で講演を行った。棘皮

動物であるウニ、ヒトデの幼生では特定の温度域に向かって遊泳する温度走性があることが示唆されている。
温度感受性を担う遺伝子にTRP（Transient Receptor Potential）遺伝子族があるが、棘皮動物でこれらの遺
伝子がゲノム中にどれだけ存在するかは知られていない。五條堀氏は、全ゲノム塩基配列から遺伝子予測や
相同性検索、発現解析を用い、ウニゲノムとヒトデゲノムに含まれるTRP遺伝子族のメンバーの探索を行っ
た。アメリカムラサキウニの全ゲノム塩基配列からは、少なくとも32個のTRP候補遺伝子の存在が相同性
検索によって示唆され、同様にヒトデのP. miniataでは少なくとも34個のTRP候補遺伝子の存在が示唆さ
れた。P. miniataの近縁種であるイトマキヒトデの幼生のRNA-seqの結果から、TRP遺伝子群の一つである
TRPA1のコピーが少なくとも2つ存在することが示された。そのうち1つは生理学的に熱受容チャネルであ
る可能性が示された。この研究でとられているアプローチは主に分子進化学であるが、対象となる棘皮動物
の走性を見る行動学的アプローチ、遺伝子産物のチャネルの生理的特性を見る生理学的アプローチを組み合
わせることで、棘皮動物が持つ温度走性を統合的に理解できる可能性を本講演で示した。
次に宅野将平氏が「塩基配列多型が教えてくれること～トウモロコシとシクリッドを例に～」という演題で

講演を行った。まず、集団遺伝学では種内の遺伝的変異、特に塩基配列多型のパターンに着目することが説
明され、これらの多型パターンから、過去に起きた集団サイズの変動や分集団の分岐時間の推定、あるいは
局所適応に関わった遺伝子座の探索が可能であることが解説された。塩基配列多型を解析する時は、実際
の配列から要約統計量を計算し理論に当てはめる。集団遺伝学の統計量には様々なものがあるが、本講演で
はサイト頻度スペクトル（site frequency spectrum）に焦点が当てられた。サイト頻度スペクトルとは、ある
対立遺伝子頻度を持つ多型サイトの出現頻度である。講演では、過去の集団サイズの変動や自然選択がサイ
ト頻度スペクトルに与える影響、そして、集団が2つの分集団に分かれている場合の二次元頻度スペクトル
（joint site frequency spectrum）の性質について解説がなされた。そして後半では、この統計量の性質をトウ
モロコシの高地環境適応とシクリッドの種分化に応用した宅野氏の研究が紹介された。
生理学の研究における進化学的アプローチは、あるひとつの生理現象もしくは特徴において生物を比較し、

共通性と個別性（多様性）とを追求することだろう。三人目の講演者である木下充代氏はそのひとつの例とし
て「訪花行動における感覚情報と訪花性昆虫の脳に見られる多様性」という講演を行った。木下氏は、訪花
性昆虫であるナミアゲハ（以後アゲハ）を、視覚と訪花行動の研究モデルとして研究を進めている。多くの訪
花性昆虫は、視覚と嗅覚などいくつかの感覚情報を組み合わせて効率的に蜜源である花を探索する。木下氏
らは最近、視覚に依存した訪花行動をとるアゲハの生得的な色嗜好性が、花の香りによって変わることを発
見した。これは視覚と嗅覚の情報が脳で統合されることを示している。アゲハは非常に発達した視覚中枢を
持つが、より嗅覚に依存した行動を示す夜行性のガやミツバチの視覚中枢は統合領域に比べそれほど大きく
ない。また、昆虫ではキノコ体と呼ばれる高次領域が、異なる感覚の統合や学習に関わると考えられている。
このキノコ体をみると、アゲハでは嗅覚に比べ大きな視覚入力があるのに対し、ガでは、嗅覚入力が視覚の
それより圧倒的に大きい。講演では、このような脳の形態に見られる多様性は、訪花行動の多様性を反映し
ているのだろうと結論づけられた。



日
本
進
化
学
会
ニ
ュ
ー
ス  N

ovem
b

er 2014

23

大
会
ワ
ー
ク
シ
ョ
ッ
プ
・
夏
の
学
校
レ
ポ
ー
ト

四人目の寺井洋平氏は「陸上、水中、氷の下、視覚の多様化が創出する種の多様性」という演題で講演を
行った。寺井氏の研究の動機は、対象生物の「わくわくするような」面白さであるという。氏の研究目的は遺
伝子の進化と環境や個体間の相互作用を明らかにすることである。そのためのアプローチは年々幅広くなっ
て来ていることが説明された。研究では始めに遺伝子、つまりDNAや遺伝子の発現としてRNAを調べ、次
いでRNAが翻訳されたタンパク質の機能を調べる。この後が面白くまた難しい点であるが、タンパク質の機
能がどのように環境や個体間の相互作用に関わっているかを調べる。環境を調べるには野外調査が必須とな
り、なるべく現地に赴いて実際に環境測定を行うことを心がけているとのことだった。このように寺井氏は実
験室内の繊細な実験と野外調査を組み合わせて、環境への適応や種分化の機構を明らかにしようとしている。
本ワークショップでは具体例として、婚姻色の多様化に伴うノソブランキウス属の視覚の多様化、ノトセニア
亜目魚類の南極の棚氷の下の光環境への適応、キューバのアノールトカゲの異なる生息環境への視覚の適応、
の三つの話題について紹介があった。「最新の結果を話すことにより新しく面白い結果を得た時の研究の楽し
さが伝わればと思い、どの研究も現在進行中の内容を選んで発表することとした」という寺井氏のコメントが
印象的だった。
最後の講演者として大槻久氏が「同調と共感性から見るヒトの協力行動の説明」という演題で講演を行っ

た。大槻氏の進化学研究アプローチは他の講演者とは若干異なるもので、ヒトの行動がなぜ現在のような姿
であるかを、遺伝的な影響のみならず文化的な影響からも考察するものである。他者の模倣や他者からの学
習といった、遺伝物質に依拠しない伝達形態がもたらす集団の変化は文化進化と呼ばれ、人間行動の理解の
上では遺伝的進化と同様に重要であると考えられている。大槻氏は「公共財ゲーム」と呼ばれる実験を例とし
て取り上げた。これは社会的ジレンマの一種で、金銭を支払い協力するよりも、非協力することのほうが個
人の利益につながる。しかし、Fischbacherらの研究（2001）では、多くの参加者は「他者が協力するならば
自分も協力する」という同調的行動を選択することが明らかになっている。そこで、このような同調性がヒト
の協力行動の基盤の一つを成しているのではないかという仮説に基づき、全く協力しない者（＝非協力者）、
同調者、必ず協力する者（＝無条件協力者）の三戦略からなる文化進化ダイナミクスを調べた。その結果、同
調者の非存在下では必ず非協力者が有利になるのに対し、同調者の存在下では三戦略の頻度は時間とともに
振動し、協力行動が維持されることが分かった。つまり同調者はヒトの協力行動のあたかも「触媒」のような
役割を果たしている、という結論であった。
ワークショップ全体としては、カバーする分野が広範になり、聴衆が全てをフォローできたかどうか自信の
ないところではあるものの、各質疑や最後に行われた総合討論で、活発な意見交換がなされたことを嬉しく
思う。大会一日目の最初のセッションにも関わらず駆けつけて下さった多くの聴衆の皆さんに心より感謝申し
上げる。

W5：ウイルスと宿主の共進化のダイナミクス
中川　草（東海大）、鈴木善幸（名古屋市立大）

近年シーケンス技術の向上に伴い様々な生物・ウイルスのゲノム配列が解読されてきた。その結果、宿主
となる生物のゲノム配列の中にはウイルスの感染を防御するために変化してきた部分のみならず、ウイルスが
宿主のゲノムに内在化し（内在性ウイルス）、その配列が宿主内で必須の機能を獲得することなど、様々な進
化パターンが存在することが明らかになってきた。本ワークショップではウイルスと宿主の進化に関係する最
新の研究結果を演者の方々からご報告いただき、その知見をふまえて参加者と議論を行った。

W5-1　宮沢孝幸さん（京大・ウイルス研）から「胎盤と胚発生における内在性レトロウイルスの役割」という
演題で発表いただいた。すべての真獣類において胎盤は胎児と母体をつなぐ必須の器官であるが、その形状
や発生は種によって大きく異なることが知られている。胎盤の一番外側、すなわち母体と胎児の境界に存在
する多核細胞の発生に関わる因子としてレトロウイルスのエンベロープ（env）由来の遺伝子が関わっている
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ことが知られている。宮沢さんらの研究グループはウシのレトロウイルスBERV-K1のエンベロープ遺伝子が
胎児のトロホブラスト二核細胞に特異的に発現し、母体の子宮膜細胞と融合を起こすことを発見し、Fema-

trin-1と命名した。Fematrin-1はウシ科特有の遺伝子であることがわかり、胎盤で機能する内在性レトロウイ
ルス由来の遺伝子が進化的に多様であることを説明する「バトンパス仮説」を発表した。

W5-2　大島一彦さん（長浜バイオ大・バイオサイエンス）から「RNAを介した遺伝子の重複と進化に関わる
レトロトランスポゾン」について発表いただいた。LINEはDNA鎖の一方に生じた切れ目（3’OH）を逆転写
反応開始のプライマーに用いる。その中でもヒトを始め、哺乳類のゲノム中に大量に存在するLINEの一種の
L1は鋳型RNAのポリA配列を認識するという性質がある。このためL1は通常の遺伝子のmRNAも逆転写
し、哺乳類ゲノムに大量に存在する重複遺伝子（偽遺伝子を含む）を生み出したと考えられる。そのようなL1

と近い性質をもつLINEを被子植物にも発見し、それらは進化的に独立に生じた可能性を明らかにした。そ
のために植物のゲノム中に偽遺伝子を含め、重複遺伝子が多いこととも関係すると考えられる。

W5-3　松井毅さん（理研 IMS）から「レトロウイルス様配列による哺乳類皮膚表皮角質層機能の進化」につい
て発表頂いた。哺乳類は柔らかく保湿的な角質層という他の生物にはない特有の皮膚表面の構造をもってい
る。この発生に関わる遺伝子を探索していたところ、レトロウイルスのプロテアーゼ様の遺伝子（SASPase）
を発見した。こちらは表皮の顆粒層特有に発現し、角質層で保湿成分のプロフィラグリンの分解に関与する
ことを発見した。SASPaseは解析を行った全ての哺乳類のゲノム中に見つかるため、哺乳類の共通祖先の
ゲノムに内在化し、宿主内で機能を獲得したのだと考えている。現在マウスやカメなどの動物の皮膚を用い、
その角質層形成のリアルタイムイメージング系を構築しつつ、そこで発現している様々な内在性ウイルス由来
の配列の活性などを調べている。

W5-4　佐藤佳さん（京大・ウイルス研）から「レンチウイルスと宿主の進化的軍拡競争の分子メカニズム」と
いう演題で発表いただいた。ヒトに感染するレンチウイルスHIVの中でも最も患者数が多いHIV-1はチンパ
ンジーを宿主とするSIVcpzがおよそ100年前にヒトに伝播したものであると考えられている。SIVcpzは近縁
種であるゴリラなどのSIVとRed-capped Mangabeyを宿主とするSIVrcmとが組み換わったものだと考えら
れている。そしてHIV/SIVと宿主（霊長類）の関係で興味深いのは、宿主はウイルス増殖を抑制するための
蛋白質（BST2とAPOBEC3G）があり、ウイルス側でもその機能を阻害する蛋白質（Vif、VpuとNef）がある
が、それらの抑制関係が種によって異なることである。佐藤さんらの研究グループではRed-capped Mang-

abeyのBST2遺伝子の配列をシーケンスし、実際に正の淘汰を発見した。このようにウイルスと宿主がダイ
ナミックに共進化していることが明らかになった。

W5-5　小林由紀さん（日大・獣医）から「内在性ボルナ病ウイルス様エレメントと宿主の進化」についてご講
演いただいた。広範囲の動物ゲノムにはレトロウイルス以外にも様々な種類のウイルスゲノムが内在化され
ていることが近年明らかにされつつある。その中で内在化したボルナ病ウイルスのゲノム（EBLs）は霊長類、
げっ歯類、アフリカ獣類、食虫目、は虫類、魚類などのゲノムに分布しており、およそ8千万年以上前から
比較的最近まで、これらの動物の進化の過程で繰り返し内在化したことが明らかとなった。EBLsの中には
ORFを維持し宿主の組織でmRNAとして発現しているものも確認されており、このようなEBLsは宿主ゲノ
ムに挿入後、蛋白質として新たな機能を獲得した可能性がある。今後、EBLsの蛋白質機能を明らかにするこ
とにより、ウイルスが宿主の進化に与えてきた影響が明らかになることが期待される。

W5-6　本ワークショップ企画者の鈴木善幸から「Packaging mechanisms in viruses with segmented 

genomes」という演題で発表した。ロタウイルスのゲノムは11本の分節に分かれており、1個のウイルス粒
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子の中には11種類のゲノム分節のそれぞれが1本ずつ入っていると考えられているが、ゲノム分節の選択的
な取り込み機構は謎である。本研究では、ゲノム分節の選択的取り込みには塩基配列の相補性によるゲノム
分節の直接的な相互作用が関与していると仮定し、また哺乳類と鳥類に感染するロタウイルスは遺伝子再集
合を起こさないことからこれらの間では相互作用する塩基座位が相補性を維持しながら共進化したと仮定し
て、哺乳類と鳥類で全ゲノム配列が決定されたロタウイルスを用いて共進化したと考えられる塩基座位を統
計的手法によって検出した。その結果、NSP2遺伝子とNSP3遺伝子の間で6塩基長の共進化座位が発見さ
れ、RNAの2次構造予測から鳥類のロタウイルスでは両方ともループ構造を取っていることが明らかになり、
パッケージング・シグナルとして機能している可能性が示唆された。

W5-7　本ワークショップ企画者の中川草から「哺乳類のゲノムに内在化したウイルス由来の配列データベー
ス」について報告した。近年ゲノムの解読に伴い様々なウイルス由来の配列が哺乳類のゲノムに内在化してい
ることが明らかになった。そしてそのうちの一部の配列が宿主内で様々な機能を獲得した（本ワークショップ
の発表のW5-1、W5-3、W5-5など）。その一方で、内在化したウイルスをまとめたデータベースが存在しない
ため、データが散逸していて大規模な比較解析などを行うことは困難である。また、そのための適切なコン
ピュータプログラムなども存在しない。そのためにまず現在高精度のゲノム情報が公開されている哺乳類を
対象に、できるだけ多くの内在性ウイルス由来の配列を同定し、それをデータベースとして様々な研究者に活
用してもらえるように整備を進めている。今年度までの開発終了を目指しているが、その探索手法や途中経
過を報告した。

上記の講演者の方の中には、もともと進化研究に携わっているのではなく、分子生物学的な現象を研究し
ていった結果、偶然にも進化的な問題にあたった方も多い。ウイルスは宿主の免疫系はもちろん、より一般
的にその生物を生物たらしめるように進化的に寄与してきた可能性もある。例えば内在性レトロウイルス由来
の転写制御領域が iPS細胞やES細胞の分化多能性に関わっているとの報告が最近相次いだ。一方で、その
ような転写制御配列が種ごとに異なっていることも同時にわかっていて、どのように分化能が進化的に維持
されているのかなど分かっていない。このようにウイルスを介した進化は一部例外的な機構というのではな
く、より一般的なメカニズムであると考える。

W6：初期地球での生命誕生プロセスの綱渡り
丸山茂徳（東京工業大）

冥王代表層環境は44－40億年間に、急激な変化を起こし、100気圧のCO2大気は40億年前までに1－2気
圧まで減少した。その間に、暗黒だった地表に太陽エネルギーが届くようになり、太陽エネルギーを利用でき
る場が完成した。そのためには、猛毒原始海洋が浄化され、大気CO2がプレート運動によってマントルへ運
ばれる必要があった。それは綱渡り的な進化であったが、そのプロセスを丸山が解説し、澤木は冥王代前期
から中期にかけて起きた、酸化大気の中でアンモニアの低温合成が起きた機構を論じた。青野は冥王代表層
で起きる前駆的化学進化が多種多様な局所的環境で進行し、それらの反応生成物が別の場所で合流する必要
性と、化学進化の反応経路を探索する複雑系計算モデルを提案した。
北台はrTCA回路をヒントに、最初の代謝化学反応を模索して、原始大気CO2からCOを作り、原始地球
表層環境で期待される岩石と鉱物からアセチィルCoAなどの有機分子を創る代謝についての考察と合成実験
を提案した。
戎崎は冥王代表層では、厚い原始大気のために太陽エネルギーを利用できないことから、原始大陸上に普

遍的に存在したと期待されるウラン鉱床起源の天然の原子炉を利用した間欠泉が生命誕生場であろうと推測
した。
車は前駆的化学進化で形成されたアミノ酸、核酸塩基、ポリリン酸などが膜小胞に区画化され、最初の微
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生物が誕生したと考え、冥王代表層環境で用意されうる有機分子から膜の形成機構を論じた。更に、膜機能
と膜たんぱく質生合成を合成生物学的視点で論じた。
西山・黒川は長野県白馬地域の蛇紋岩熱水系（冥王代類似環境）の微生物の単離（OD-1）とゲノム解析結

果に基づき、それを統合データベースと比較して、真正細菌に属するが、古細菌の機能を獲得した微生物で
あると報告し、冥王代類似環境微生物の研究の今後の研究を展望した。玉木・柿沢は冥王代類似環境微生物
のゲノム・機能情報から初期生命の痕跡を探る研究手法を提案した。
以下はワークショップの講演タイトル。

1　冥王代地球表層環境と綱渡り的初期進化（丸山）
2　原始地球表層環境での低温アンモニア合成（澤木）
3　化学進化の反応経路と探索する複雑系計算モデル（青野）
4　代謝の起源（北台）
5　冥王代原始大陸上の自然原子炉による生命の誕生（戎崎）
6　生命の誕生に必須な膜の形成（車）
7　統合データベースを活用した冥王代類似環境微生物のゲノム情報解析（西山・黒川）
8　冥王代類似環境微生物のゲノム・機能情報から初期生命の痕跡を探る（玉木・柿沢）

W7：新しい研究法による突然変異メカニズムの解明
八木孝司（大阪府立大）

進化の要因は突然変異であることはいうまでもない。生物の門レベルの体制の大きな多様性（大進化）はホ
メオティック遺伝子の重複と、重複した遺伝子の部分欠失、点突然変異、組換えなどが生み出したと考えら
れる。属や種内の多様性（小進化）は、おもに点突然変異が寄与していると考えられる。突然変異の研究はこ
れまで遺伝病やがんの原因として研究されることが多かった。これら突然変異によって生じる形質は、本来、
個体の生存に不利で排除される運命にある。野生生物においても、突然変異によって現れた形質を持つ個体
はほとんど生存に不利で排除されていると考えられる。これまでの突然変異誘発の実験室研究は、おもに点
突然変異を対象としており、それが進化の研究に貢献しているのかどうか、いささか疑問があった。
しかし近年、ゲノムプロジェクトの進展や次世代DNAシーケンサーの普及によって、野生生物の形質変異
の原因が遺伝子の点突然変異として同定される例が増えて、その疑問が消えつつある。たとえば19世紀イギ
リスにおいて工業化に伴い増加したオオシモフリエダシャクの黒化型、沖縄において毒のあるベニモンアゲ
ハの侵入に伴って増加したシロオビアゲハの擬態型などの遺伝子が同定され、その変異が1塩基置換である
ことが明らかにされた。集団中の遺伝子型頻度の変化が進化と定義されるなら、1点突然変異が形態形質に
変化を引き起こし、それが生存に有利で自然選択によって集団中に広まった結果、進化が起きたのである。
一方、今世紀に入り点突然変異を起こし易い損傷乗り越え（translesion DNA synthesis、TLS）DNAポリ

メラーゼの種類（η、ι、κなど）やそれらの機能解明が進んできた。また小進化の原動力である自然突然変
異の原因となるDNA損傷の種類が明らかになってきた。通常のDNA複製を担うポリメラーゼ（δ、εなど）
が、正常塩基のみを持つDNAを複製させる際に起こすエラー（誤塩基対合）の頻度は極めて低く、10の10乗
塩基に1個以下である。突然変異が発生するためには、細胞の生理的な過程で自然に生じるDNA損傷（内因
性DNA損傷）とTLSポリメラーゼのはたらきが必要である。それでも突然変異はごく低頻度で起こる現象な
ので、その頻度や機構の解明にはさまざまな実験的工夫が必要である。本ワークショップでは旧来の方法で
はなく、遺伝子組換えや次世代シーケンサーなどを用いた独自の方法によって、細胞レベル・個体レベルで
それらを解明している人達にその方法と成果を紹介してもらい、突然変異のメカニズム解明に迫った。
川西優喜（大阪府大・院・理）は「部位特異的修飾プラスミドを用いた哺乳類細胞における変異誘発機構の

解明」と題して、最近の自身の研究成果を発表した。生物が進化してきた環境中にはDNA損傷を起こす化合
物が数多く存在し、細胞内では様々な化学構造の損傷が生じる。損傷した鋳型鎖を複製する際、DNAポリメ
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ラーゼは誤った塩基を挿入することがあり、損傷塩基は突然変異誘発の一因となる。損傷構造が異なれば生
起する突然変異の頻度や種類の変わることが知られている。演者は構造の異なる損傷（多環芳香族̶塩基付
加体）を、部位特異的に1分子のみもつプラスミドを作製し、ヒト培養細胞内で複製させ、構造の違いと突然
変異の種類・頻度の関係を調べた。その結果、同じ多環芳香族炭化水素が付加した塩基でもその付加部位が
異なるだけでDNAポリメラーゼ阻害効率や複製時の誤塩基挿入頻度が変わることがわかった。また、損傷構
造が同じでも、周辺塩基配列が異なればポリメラーゼ阻害効率・誤塩基挿入頻度も違うことがわかった。
松田知成（京大・院・工）は、ヒト組織や培養細胞で検出される様々な「内因性DNA損傷と自然突然変異

頻度」を結びつけるために、今後どのような研究が必要かを述べた。自然突然変異の頻度は、進化の速度を
考えるうえで重要であり、以前から様々な生物で見積もられている。次世代シーケンサーを用いた最新の研
究によると、大腸菌や酵母では1回の分裂で10の10乗塩基あたり2個程度の変異しか入らないとされている。
これに対して、内因性のDNA損傷のレベルはけた違いに多く、10の6乗塩基に数個以上存在する。しかもこ
れらのうち量の多いDNA損傷、たとえば、APサイト、デオキシウリジン、8-oxo-dG、デオキシイノシンな
どは極めて変異誘発性である。この矛盾は、DNA塩基除去修復機構やミスマッチ修復によりある程度説明で
きるが、より定量的に検討することは今後の課題である。
増村健一（国立衛研・変異遺伝）は「gpt deltaマウスを用いた加齢に伴い蓄積する遺伝子突然変異の解析」

について、自身の長年にわたる研究成果を発表した。作製したλEG10ファージベクターを導入遺伝子として
持つgpt deltaトランスジェニックマウスは、任意の組織からDNAを回収してレポーター遺伝子上の遺伝子突
然変異を検出してその頻度が測定できる。その特長は点突然変異（gpt変異）と欠失変異（Spi−変異）を選択
的に検出できることである。この2つの突然変異に対する加齢の影響を調べるため、雄gpt deltaマウスを2年
間飼育し、肝臓と精巣における自然突然変異頻度を測定した。点突然変異頻度は肝臓では加齢とともに増加
したが、精巣では増加は見られなかった。一方、欠失変異頻度は2年齢の肝臓のみで増加が見られた。自然
突然変異は加齢に伴い蓄積するが、生殖組織においては変異頻度が低値に抑制されており、世代を経てゲノ
ムを維持する機構の存在が示唆された。
野田朝男（放影研・遺伝）は、「マウス個体レベルでの in vivo・in situ体細胞突然変異検出系の開発」に関

する最新の成果について発表した。体を構成する各種臓器、組織細胞、生殖腺細胞などで一生涯に起こる突
然変異を、組織構造を壊すことなく、生きたまま観察することができるようになれば、ゲノムの変異と進化の
関係についてこれまでにないヒントが見つかるかもしれない。そのためにhprt遺伝子に変異が起きるとgfp遺
伝子が機能することにより組織レベルで突然変異を可視化できる遺伝子改変マウスを作製した。小腸絨毛、
肝臓、精巣などの組織レベルでは、これまでの常識とは相容れない変異細胞の形成と分布が明らかになった。
三谷啓志（東大・院・新領域）は「メダカを用いた生殖細胞突然変異研究の展望」と題して、放射線応答の

可視化、突然変異生成の可視化、とゲノム解析による生殖細胞突然変異解析の現状について概説した。メダ
カは、水圏に生きる変温動物ながら、哺乳動物に対応したボディプランとゲノムの相同性（ゲノムサイズはヒ
トの約1/3）を備えており、小型で、飼育しやすく、子孫を簡単に得ることができるという点から、発生学、
生理学、ゲノム科学に多く利用されてきた。現在、各種突然変異体の作成もマウスと同様に進められており、
DNA修復関連遺伝子変異体の研究では、哺乳類で困難な胚発生過程のDNA損傷応答観察や飼育の容易さ
を生かした突然変異研究も可能である。生殖細胞の放射線応答の研究も詳細に行われており、p53ナンセン
ス変異体メダカ由来精子からのF1では、父方マイクロサテライト変異頻度は野生型と同じレベルであるが、
精原細胞に放射線を照射すると大きく上昇することが最近報告されたが、演者は、メダカp53がDNA修復、
細胞死に関わるばかりでなく、有性生殖細胞の分化維持にも関係する機能を持つことを明らかにした。
本ワークショップは朝一番に始まったにもかかわらず大変多くの人に参加していただき、質問も多く活発な

議論をすることができた。オーガナイザーおよび演者一同、参加者に感謝申し上げる。
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W8：コドンの誕生と進化
田村浩二（東京理科大）、山岸明彦（東京薬科大）

地球上の生命が、どのように進化し、今日の形に至ったのかということは、人類にとっての究極の疑問の
一つであろう。CechとAltmanによるリボザイムの発見により、「RNAワールド」仮説という考えが生まれ、
生命の起源における謎であった「タンパク質が先か核酸が先か」という分子版「ニワトリと卵」のパラドックス
が解けたかのように思われた。しかし、RNAが遺伝情報と触媒機能を併せ持つという「RNAワールド」から、
タンパク質をも巻き込んだ「RNP（Ribonucleoprotein）ワールド」へと進化して行くステップにおいては、「遺
伝暗号」として知られているコドンとアミノ酸との対応関係についての成立過程を明らかにする必要がある。
本ワークショップにおいては、これらの点について、化学進化、分子進化の両面、過去からと現代からの両
面から迫るべく、六名の演者に講演をしていただいた。
まず、大島泰郎氏（共和化工・環境微生物）により、「なぜ、20種のアミノ酸なのか」という演題で、タン
パク質を構成するアミノ酸についての、本質的な問いかけとコドン存在の意義についてのお話があった。な
ぜタンパク質を構成する疎水性アミノ酸は枝分かれしているのか、また、酸性アミノ酸としてアスパラギン酸
とグルタミン酸が使われているのに対して、なぜ、塩基性アミノ酸として、リジンは使われているのに、オル
ニチンは使われていないのか、といった、事の根幹に迫る疑問が投げかけられた。更に、Crickが指摘した、
読み枠を指定する上でのコドンの重要性の意義について、改めて、議論を進めた。
二番目の演者である渡辺公綱氏（東薬大・生命）は、「ミトコンドリアコドンの進化」という演題で、普遍遺
伝暗号よりも単純な非普遍暗号表を使用しているミトコンドリアコドンに注目したご講演を行った。tRNAの
アンチコドン一文字目の塩基の修飾の有無がコドン三文字目との対応を変化させることから、この単純化した
遺伝暗号の成立過程を説明した。ミトコンドリアの起源はアルファプロテオバクテリアであったと考えられて
いるが、アルファプロテオバクテリアは普遍遺伝暗号表を使用するのに対し、ミトコンドリアはより単純な非
普遍暗号表を使用している事実を考慮し、普遍暗号から最も単純な暗号表を持つ哺乳動物ミトコンドリアの
非普遍暗号に行きつく過程が、そのまま全生物の共通祖先であるコモノートの普遍暗号から初期遺伝暗号へ
逆行する過程を反映する可能性を指摘した。
三番目の演者である田村浩二氏（東理大・基礎工、東理大・総研）は、「RNAワールドから翻訳系の誕生」

という演題で、タンパク質のない状態での tRNAのアミノアシル化モデル、及び、トリヌクレオチドとアミノ
酸の物理化学的直接相互作用の可能性について言及した。この非酵素的 tRNAのアミノアシル化モデルでは、
キラル選択性（L－アミノ酸の選択性）が示され、その選択性は、RNAのキラリティー（D－リボース）に依存
していることが明らかにされた。また、これまでに明確な実験的証拠が見られなかった、RNA（トリヌクレオ
チド）とアミノ酸との特異的相互作用を物理化学的に裏付ける明らかなデータを、プロリンを用いて示した。
四番目の演者である根本直人氏（埼玉大・院理工）は、「生命初期4アミノ酸の可能性」という演題で、G（グ

リシン）、A（アラニン）、D（アスパラギン酸）、V（バリン）の4アミノ酸が、リボザイムを補酵素的に助けるこ
とによって、RNAワールドを進化させ、RNPワールドに至ったのではないかという仮説を提案し、その検証
に取り組んだ結果についてご講演された。翻訳系をシステム論的な観点から論じたEigenは、そのハイパー
サイクル理論の中で物理化学的な考察を踏まえ、最初のコドンは、G、A、D、Vをコードするものではない
かと推論した。RNA依存RNAポリメラーゼリボザイムの系をもとに、GADVアミノ酸を含むペプチドとウイ
ルス型遺伝子型－表現型対応付け複合体を形成させた結果、リボザイムの活性を高めるものを取得すること
に成功した。
五番目の演者である木賀大介氏（東工大・総理工、東工大・地球生命研）は、「現代から遡るアミノ酸の種
類」という演題で、20種類のアミノ酸ではなく、更に数を減らしたアミノ酸を用いてタンパク質を合成する試
みについてお話された。普遍遺伝暗号表のいくつかのセンスコドンに対するアンチコドンを有するtRNAAla変
異体を用い、これらのコドンをアラニンのコドンへと対応付けし直すことに成功した。また、セリンをコード
する遺伝暗号も作成し、16種類のアミノ酸のみから成る遺伝暗号を構築した。更に、メチオニンではなくグ
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ルタミンを開始コドンとして使用する系の構築にも成功し、初期地球の環境情報を考慮した原始の遺伝暗号
の理解についての可能性を示した。
最後の演者である赤沼哲史氏（東薬大・生命）は、「コモノートから遡るアミノ酸の種類」という演題で、限

定されたアミノ酸種で構成されたタンパク質の創出についてのお話があった。分子系統解析と遺伝子工学
手法により復元した、35～ 40億年前に存在したと推定される祖先型ヌクレオシド二リン酸キナーゼである
Arc1を出発材料とし、これを構成するアミノ酸の種類を減らしていった結果、10種類のアミノ酸があれば変
性温度が70℃の安定なタンパク質構造を形成できること、及び、酵素活性の復活の試みについて、報告が
あった。これらの結果をもとに、初期の遺伝暗号表を構築するアミノ酸とそれらのアミノ酸だけから構成され
るタンパク質創出の可能性を議論した。
本ワークショップ会場には、大勢の聴衆が集まり、当初並べた椅子だけでは足りずに、途中で追加の椅子

を設置した。また各講演に対しては、多くの、しかも、本質を突くような質問が投げかけられ、活発な議論
が繰り広げられた。Watson・CrickのDNA二重らせんモデルに触発されて、RNAと遺伝暗号について解
明すべく、物理学者のGamowが1954年に結成した「RNAタイクラブ」の20名のメンバー（アミノ酸の数に
ちなむ）ではなく、最初に遺伝暗号を解明したのは、皮肉にも当時無名のNirenbergであった。「普遍遺伝暗
号表」が、現在のバイオサイエンスの根幹になっていることは言うまでもないが、RNAタイクラブ結成から
60年を経た今日でさえ、本ワークショップのタイトルでもある「コドンの誕生と進化」は、生物学上の大きな
謎の一つであると言ってよいであろう。しかしながら、本ワークショップの講演にも見られたように、この謎
は、手の届かない謎ではなく、今や、ようやく、実験科学として実証的に取り組める段階まで来ているという
思いがした。今後のこの分野の研究の展開が楽しみである。

W9：進化の駆動因としての極限環境適応― その生体基盤を探る
滋野修一（海洋研究開発機構）、井上広滋（東京大）

当然のことながら「極限」という用語は「進化」と同じく際限なく拡大解釈が可能である。そのため研究分
野の重要性を唱えるのは容易と思われるにちがいない。それにも関わらず、本分野は多くの研究者の参加が
憚られる、ある特殊な研究領域であるかのような印象を与えているのではないだろうか。かくいう企画者の
一人も数年前までは極限環境適応の研究は、すなわちクマムシの研究という短略的なイメージを持っていた。
そのため、ある数人の特殊な立場にいる研究者の集団が研究しており、近づき難い分野であるという漠然と
した印象を受けたものだった。また、実際に我が国には正統なる極限環境生物学会が存在するが、微生物の
研究が主体であり、医学者、生理学者、そして動物の進化学者は集まらないように見えた。本WSを開催す
る動機は、この極限環境に生息する生物の研究をもっと多様な分野で活躍する研究者に対して身近なものに
することであった。そして、その目的を達成するためには若手が自由に議論を展開し、異分野の統合が活発
化している進化学会こそが最適な場所であるように見えたのである。
そこで、研究目的は似ているものの、従来、異なる学会で活動しているために顔を合わせることのない
方々を集めて、分野を超えた議論を期待した。当然、本WSは、今回のような短時間で一時に壮大なテーマ
を展開することが不可能で、ほんの一部のテーマを、動物に限り、さらに初期の進化を強調するために身勝
手ながら水棲動物中心に選択させていただいた次第である。演題と代表演者は以下の通りである。

1. 「比較ゲノム解析から見えてきた極限環境適応：ネムリユスリカの乾燥耐性」　黄川田隆洋（農業生物資源研）
2. 「熱水極限環境に適応した深海動物の感覚系と脳システムの進化」　滋野修一（海洋研究開発機構）
3. 「毒性物質への適応能力を熱水噴出域に適応した貝類から探る」　井上広滋（東大大気海洋研）
4. 「深海化学合成系における新しい環境適応戦略」　生田哲朗（海洋研究開発機構）
5. 「バイオリアクターとしての干潟浅海域の動物種と適応進化」　劉文（京大農学）
6. 「海水から淡水へ：浸透圧順応から浸透圧調節への進化」　坂本竜哉（岡大臨海）
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最初の演者には、大気下での適応に必須な機能である「乾燥耐性」について大変ホットな話題を提供して
いただいた。アフリカに生息するネムリユスリカは休眠状態に水分をほぼ失った状態から蘇生可能である。
本動物のゲノムを解読した結果、乾燥耐性に関連する遺伝子の多重化、水平伝播によって獲得した遺伝子の
存在、そして本種に固有な遺伝子の重複領域が見つかった。また、乾燥耐性に関わるとされる遺伝子の発現
調節の仕組みも特徴的であるという分子制御の仕組みが提案された。
次の演題では、高温で二酸化炭素が豊富で、かつ低いpHなどの極限環境で知られている熱水噴出孔周辺

に適応した動物について話題が展開された。特異な恒常性を維持する能力、高酸化ストレス耐性を適応進化
させたことが十分期待されたが、これまでもっとも高温度域に適応したマリアナイトエラゴカイを中心として
多様な動物種の解析から新規の特異構造と細胞タイプが同定された。これまで報告例がない細胞体をラッピ
ングするグリア細胞の存在、固有の神経回路、また硬骨魚類では塩類細胞に似たイオン調節能が期待される
細胞が多く存在し、緻密な層状構造が見つかり、その機能特性が推定された。
さらに、致死物質の無毒化の仕組みとその進化についての話題である。同じく深海の熱水噴出域は、硫化
水素などの有毒物質を含む海水が豊富に存在するが、その無毒化が生存のために要求される。硫化水素の毒
性緩和のメカニズムとして、ヒポタウリンとの結合による無毒化との説があるが、今回の研究から鰓にヒポタ
ウリンをためる仕組みがあることが判明した。浅海種では、浸透圧の調節のためにタウリンを高濃度に蓄積し
て活用するという報告がある。そのため熱水適応種では、浅海で進化した細胞浸透圧調節機能を基盤としつ
つ改変することにより、熱水噴出域の進出を可能としたことが提案された。
続いてのテーマは極限環境下でのエネルギー獲得の話題である。深海の熱水や湧水域の生態系では光合成

と異なり、メタン、硫化水素、あるいは水素をエネルギー源として有機物を作り出す化学合成細菌が一次生
産者として重要である。また、これらの細菌を共生させた動物は海水中の無機炭素が利用可能となる。今回
の講演では、熱水に適応した二枚貝の共生細菌のゲノム解読の結果から、共生菌の代謝関連遺伝子の構成と
生息場の化学組成の関係を示唆する例が紹介された。
次の話題は、同じくエネルギー代謝に関係するが干潟域に関してのものである。干潟は陸と海の境界であ

り、潮汐、太陽光、そして空気の影響から急激な環境変化が営まれるために生体にとって大変過酷な環境
である。その干潟でのエネルギー代謝を語る上で主役級であり、かつ地球上で最大のバイオマスを誇るセル
ロースに注目した。今回、貝類などの底生動物が自身の消化酵素を用いて利用していること、さらに体外に
排出してある種の「セルラーゼ活性場」であるバイオリアクターを広範囲一帯に形成していることが推定され
た。つまり環境と動物が一体となって環境適応を可能とし、エネルギー活用を促進した大変興味深い進化の
一例と言うことができる。
最後の講演では、海から陸に上がる前に立ちふさがる大きな障害、すなわち淡水域という致死環境への侵

入についてである。浸透圧調整としてどの生理学の教科書にも載っている問題だが、その進化過程は多様な
動物で体系的に明らかになっていない。本講演では、ヒラムシやタコのような動物でも浸透圧調整のための
能力を持つこと、抗利尿ホルモンの利用など低塩分への適応機構の進化的起源は、想定以上に古いことが分
かってきた。また硬骨魚の受精直後の胚もまた浸透圧の順応能力を持ち、メダカの逆遺伝学的な研究から耐
塩性や浸透圧適応に関与する遺伝子の探索について話しが展開された。そして、受精卵の浸透圧適応、成魚
の体液調節の研究を通して浸透圧や調整のための「順応」から積極的な「調節」への進化の基盤の一端を明ら
かにするための試みが提案された。
今回のWSは、海洋もしくは水に関する話題で終始したものの、終わってみると広大な研究領域が依然と

して眼前に広がっていることが感じられたものである。テーマを大きく設定しすぎると散漫的なWSになる
が、一方で、一見関連がない分野の背景に存在する共通の研究目的を追求するにはこの程度で良いようにも
思えた。例えば、企画者は海洋の熱水域に適応した動物の仕組みを明らかにするために研究を行なってきた
が、実はその生体メカニズムは淡水へのイオン調節を用いた適応機構と大変似たものであるという事実も浮
かび上がってきている。熱水と淡水は確かに似ているのかと言われて初めて気づく次第である。極限環境の
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適応のメカニズムを体系的に理解するには、結局のところ「進化」という統一的な視点の導入が必要であると
改めて痛感した次第である。

W10：現生人類起源論
得丸公明（自然思想家）

・WS10-1南アフリカ・クラシーズ河口洞窟における言語の誕生　得丸公明
1.1 「人類」概念を分裂して精度を上げる
「現生人類」の起原を論ずるのは、「人類」の起原では、概念が粗すぎて切れ味が悪く、解明できないから
だ。直立二足歩行は「初期人類」、言語獲得は「現生人類」として「人類」概念を分裂させ、別の現象に分けて
考えると、一気に思考が深まる。これは野生のニホンザルやマダガスカルのアイアイの生態を野外調査した
島泰三博士の研究成果のおかげである。
1.2 南アフリカ中期旧石器時代における喉頭降下と言語の誕生
現生人類は南アフリカの海岸部でホイスンズプールト（Hoiesons Poort）文化の時期に生まれたとする研究

が最近次々に出ている（Henn, B.M. 2011, PNAS 108:5154-5162; Texier, P-J. 2010 PNAS 107: 6180–6185）。
得丸が2007年と2012年に訪れた最古の現生人類遺跡クラシーズ洞窟は、インド洋と大西洋が交わる波の

荒い海域に面した、ゴンドワナランドの分裂した断崖にある海抜20 m（一部は8 m）の洞窟群である。第3号
洞窟には入り口付近に1,000平米以上もある天井の高い大広間があった。（得丸：洞窟進化仮説、日本進化学
会第10回大会、2008、OP-4-15）安全で、暖かく、インド洋に沈む夕陽を眺めることができる洞窟の住み心地
はよさそうだった。
南アフリカでは、初期・中期・後期の旧石器が多数発掘されている。中期（130～ 60 Ka）において海岸沿

いで狩猟採集生活が始まった。ブロンボス洞窟に代表されるスティルベイStill Bay文化（72～ 71 Ka）は、遠
浅の波静かな海岸で生まれ、貝塚も残る。石器は小型化し、精緻になった。数千年後のクラシーズ洞窟に代
表されるホイスンズプールト文化（66～ 58 Ka）はいっそう精密な細石器やダチョウの卵の装飾をうみだした。
（Deacon, H.J. & Deacon, J. 1999 Human beginnings in South Africa: uncovering the secrets of the Stone 

Age, S. A, Altamira Press）
クラシーズ洞窟で発掘された化石には下顎骨（mandible, オトガイ）の発達がみられる。スティルベイ期に
獲得したクリックを発するために舌筋をひんぱんに使うことで、栄養状態が改善されたホイスンズプールト期
に下顎の発達と喉頭降下がおきて、母音を獲得した。（Daegling, D.J. 2012: The Human Mandible and the 

Origins of Speech, J. Anthropology）下顎発達と喉頭降下が現生人類を誕生させた。
クリック子音や音節などの音素は順列組合せによって無数の概念語をうみだせる。音節は母音のアクセン

トの微小エネルギーをもつため、誤りなく相手に到達し、文法スイッチを生み出した。文法は「主として単音
節の付加・変化によって、概念語の意味の接続や修飾を指示する論理スイッチであり、習得すると無意識に
使いこなせる」と定義する。
人類の脳幹聴覚神経核がもつ無意識な音源方位測定（sound localization）能力を文法処理にあてて、文法

は無意識に処理される。その証拠に、母語など文法を習得した言語はモノラルで聞き、文法を知らない言語
や文法のないピダハン語は両耳聴覚（binaural）で言語処理している。
コイサン語にはクリックで始まる文法語がない。（Westphal, E.O.J. 1971: The click languages of Southern 

and Eastern Africa）ホイスンズプールト期が始まるとき、音節と文法を獲得して、複雑な内容を思考・伝達
できる現生人類が生まれた。
・WS10-2　ホモ・サピエンスの起原について：島泰三（日本アイアイ・ファンド）
2.1　裸はアフリカ単一起原説を裏づける
直立二足歩行と手と歯は、主食で決まる。（島『親指はなぜ太いのか』中公新書、2003）ヒトになぜ毛皮が

ないのかは、まだ誰も解明していない。毛皮は完璧な雨具であり、家である。ヒトは衣類がなくても生きてい
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けるが、寝ているとき代謝が落ちるので毛皮は不可欠である。
博物学的手法によって裸のほ乳類を調べると、すべてそれは一属一種の例外的存在である。裸は現生人類

のアフリカ単一起原説を裏づける。（島『はだかの起原』木楽舎、2004）
2.2　現代人の華奢な骨格と魚介食ニッチ
現生人類は、裸であるうえに、体格が華奢になった。現生人類の骨はすきまの多い格子状で、骨髄部分が
広い。ネアンデルタール人の骨は、現生人類の何倍もの厚さがあり、野生動物と同じである。
私は水中起原説（アクア仮説）を否定したが、現生人類がニッチを水辺につくったことは明らかだ。この点

で、ブロンボス洞窟やクラシーズ河口洞窟ほかの南アフリカ・中期旧石器遺跡が海岸線沿いにあることは重
要である。現生人類は海辺の生活に適応して進化した。
2.3　活発な質疑応答
毛をなくした時期とコロモジラミの種分化の時期は100万年前ではなかったかという質問に、島は、裸化は

20万年前だと答えた。エレクトスはもちろん、ネアンデルタールも毛皮を着ていた。そうでないと説明できな
いことが多い。『はだかの起原』で紹介したストーンキングの研究によれば、コロモジラミの種分化は7万年前
であり、得丸説はこれに依拠する。

20万年前に裸化したとき、言語の発生を裏づけるものあるかとの質問に、島は、言語については全く考え
てこなかったが、もっとずっと後だろうと答えた。
かくして現生人類の起原は、裸が先か、言語が先かという点に収斂していく。

W21：ポスドクの現状とキャリア支援
寺井洋平（総研大）

本ワークショップは日本進化学会では初めての試みとなるポスドクのキャリア支援を目的として行いまし
た。そもそもポスドク（任期付特任を含む）問題とは何であるのか？  1990年代後半に欧米の研究スタイルを
手本にポスドク1万人計画が政府主導で進められました。それにより日本での研究は活性化され、現在では
研究の担い手の主役はポスドクであるといっても過言ではありません。このように研究の中で重要な位置を
占めるポスドクでありますが、立場は非常に弱く、生活が安定せず、将来設計がなかなか立てられない現状
です。また様々なプロジェクトの研究費やテーマが決まっている科研費で雇われている場合が多く、将来独
立したPIになるための経験を積むことができない問題もあります。このように日本の研究に定着したポスド
クですがその将来については雇い主の善意に委ねられており、残念ながら中にはポスドクを完全に労働力と
みなして使い捨てにする雇い主もいます。この現状を打開して日本の研究の将来を背負うポスドクのキャリア
アップ支援を行うことを目的にポスドク問題検討委員会は活動を行っています。その活動の1つに学会を通し
たキャリア支援があり、本ワークショップはその一環として行いました。ワークショップでは始めにポスドク
の現状について説明し、その後ポスドクが就職する際に少しでも手間が省けることを目的に就職紹介の企業
の方にお話をしていただきました。ポスドクの現状では、ポスドクの人数、研究分野、年代、ポスドク職への
就職の回数、問題点などについて参考資料をもとに説明しました。その中でもポスドクの方々のほとんどが研
究を続けることを望んでいること、また様々な都合でどうしても就職しなくてはならない場合でも就職活動が
難しいことを話しました。そしてそのような場合、就職活動を効率よく行うためにポスドク専門の就職紹介の
会社、ポスドクスタイル株式会社の方にお話をしていただきました。ポスドクスタイルの担当者の方には最近
のポスドクの就職状況、ポスドクが求められている業種、ポスドク専門の就職紹介会社を通しての就職の利
点などを説明していただきました。
本ワークショップはキャリア支援の始まりに過ぎませんでしたが、日本の進化学研究の将来を担うポスドク

を学会の活動を通して支援していくことは重要なことであり、今後もキャリアアップの支援を続けて行けるよ
うにしたいと考えています。また進化学を研究する博士課程の大学院生が将来に不安を感じることなく博士
号を取得するための研究に打ち込めるためにも、現状を改善しなければならないと思います。
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進化学夏の学校参加レポート
瀬戸陽介（首都大学東京）

今年の進化学夏の学校は「NGSデータ解析デモンストレーション」というテーマで学会最終日に開かれ、次
世代シーケンサー（NGS）から出力される膨大なデータを如何にして解析するべきか、4名の講演者が実践を
交えながら発表されていました。進化研究において次世代シーケンサーは圧倒的な存在感を示すようになっ
てきていますが、そこから出力される膨大なデータは気軽に扱えるような代物でもなく、まだまだ大きな壁と
して私達の目の前に立ちはだかっています。これは、wetな実験を中心に研究を進めている多くの研究者に
とっては特に大きな問題なのではないかと思います。今回の夏の学校は次世代シーケンサー用のライブラリ
調整からデータ解析方法まで、次世代シーケンサーを扱う上で非常に重要な情報が随所に散りばめられてい
ましたので、僭越ながらその参加報告をさせていただきます。
最初の講演では、JT生命誌研究館の尾崎克久先生が illumina MiSeqシステムを用いて高精度のデータを

得るためには、どのようにライブラリ調整を行うべきかについてお話しされていました。短いリードを大量に
出力するHiSeqと比べMiSeqはロングリード（最大300 bp×2）を読むことができます。しかし、MiSeq用ラ
イブラリの調整方法の多くがHiSeq用プロトコルを基にしているため、標準プロトコルではMiSeqのスペッ
クをフルで活用することが難しいとのことでした。その中でも、特に精製方法について見直しが必要であるこ
とが示されており、Chroma Spin（TAKARA）を用いるとライブラリの精製度がよくなり、得られるシーケン
ス結果を格段に改善させることができるというもので、これからMiSeqを本格的に使用していこうと思って
いた自分にとってかなりの驚きでした。また、ペアエンドでシーケンスを読む際のコツなどにも言及されてお
り、実験設計の重要さが伝わる講演でした。本講演中、終始尾崎先生がおっしゃっていた「次世代シーケン
サーはその膨大な出力データの解析（dry）にばかり注目を集めているが、高精度な解析結果を得るためには
精度の良いシーケンスデータが必要であり、そのためにwetの実験こそしっかり、丁寧にやらなければならな
い。」というお言葉は大変心に響きました。

2番目以降の講演では、実際に“データを解析する”という視点で話題が進んでいき、大阪大学微生物病
研究所の後藤直久先生は、出力されたシーケンスデータを解析する上でLinuxやUnix系のOSを扱う利点
を、基礎生物学研究所の重信秀治先生は具体的な解析手順について紹介されていました。後藤先生は次世
代シーケンサーデータの解析ソフトの多くがLinuxやUnix系のOS上で開発されていることや、必要に応じ
て自身でプログラムを組む必要性が少なからずあることなどからLinux系OSに慣れることの重要性について
言及されていました。特に、LinuxにはLocal Package Manager（LPM）というソフトウェアの管理ツール
が存在しており、ソフトウェアのダウンロードからインストールまでがかなり簡単なのだそうです。講演の後
半ではデータ解析をする上でのプログラミングについて触れ、後藤先生自身が開発メンバーの一員でもある
BioRubyの紹介がありました。自分自身も普段からRubyやBioRubyを使って次世代シーケンスデータを解
析しているので、非常に面白くお話を聞くことができました。その後に続いた重信先生はRNA-seqの解析方
法について実際にソフトウェアを動かしながら、具体的にお話しされていました。

RNA-seqはモデル生物のみならず、全ゲノム配列が分からない非モデル生物でも網羅的に遺伝子情報
（配列や発現パターン）が得られる非常に強力な方法で、進化研究において重要な技術の一つとなっていま
す。特に、この技術は網羅的に遺伝子の発現パターンを調べることができるので、次世代シーケンサーを用
いた研究の中でも大きな割合を占めています。しかし、RNA-seqによって得られた配列を用いたde novo 

assembleやリファレンス配列へのマッピング、発現量解析の方法は様々存在しており、それに伴って多くの
解析用ソフトが開発されています。そのため、“これをやれば大丈夫”といった絶対的な解析方法は未だに無
く、どのように解析するかは結果そのものを変えうる重要な要因となっています。その中で、重信先生は、比
較的多くの人に受け入れられている代表的な方法について紹介されていました。遺伝子発現量は対象とする
遺伝子に何本のリードがマッピングされるかで推定しますが、ゲノム情報がある場合はスプライス・サイトを
加味したマッピングソフト（TopHatなど）を用い、発現量の推定やその変動を検出するためにCufflinksなど
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を用いて解析することが多いようです。一方で、ゲノム情報がない場合、トランスクリプトームデータをde 

novo assemblerであるTrinityを用いてアセンブルし、リファレンス配列を構築した後、Bowtie2でシーケン
スリードをマッピングし、遺伝子の発現量の推定を行う方法を紹介されていました。しかし、実際には発現し
ている遺伝子に isoformが存在している可能性があるので、単純にマッピングされたリード数だけでは正確な
推定値は得られません。そのような場合は、isoformの存在を考慮したRSEMやeXpressといったソフトを
用いて遺伝子の発現量を推定するのがよいとのことでした。さらに、得られた遺伝子発現量に基づいて発現
に変動が見られた遺伝子を探索するための統計処理として、edgeRやDEseqなどを用いる方法が紹介されて
いましたが、このような解析結果はひたすら数字が並ぶ巨大なデータであるため、MA-plotなどのように図示
化することがとても大事であると最後に付け加えられていました。
ここまで紹介されてきた手法はCUIベースで、ターミナルを立ち上げて、コマンドを打ち込みながら解析
を行うという操作は、やはり慣れない人にとってはなかなか難しいと思います。そんな人のために、マウス操
作で一通りの解析ができるCLC Genomics Workbench というGUIベースの解析ソフトが存在するそうです。
最後の講演は、そのCLC Genomics Workbenchを提供しているCLC bio Japanの宮本真理さんが、その操
作方法を丁寧に紹介されていました。このソフトは商用で、その値段を聞いてかなり驚きましたが、シーケン
スデータのクオリティチェックから発現量解析、遺伝子探索などの次世代シーケンサーデータで必要とされる
解析のほとんどを網羅しており、これさえあれば何でもできるんじゃないかと思ってしまうほど充実した内容
でした。実際、このソフトを買いさえすれば万事大丈夫だと思う人が少なからずいるらしく、宮本さんが最後
に「ソフトで解析できるものにも限界があるので、使用する側が何を目的として、どのような解析が必要なの
かをしっかりと理解することが大事です。大金を払ってソフトを購入してもダメなものはダメです。」とおっ
しゃっていたのがとても印象的でした。
今回、夏の学校に参加することで実践的な発表を数多く聞くことができ、実験を遂行する上で大変参考に

なりました。また、たとえ次世代シーケンサーを使った実験であろうとも、あらゆる実験同様、研究目的をき
ちんと把握し、実験計画をしっかりと立て、一つ一つの作業を丁寧に行うという非常に基本的なことが一番
大事であることを改めて感じることができ、大変有意義な時間を過ごすことができました。

日本進化学会学会賞
深津武馬　博士（産業技術総合研究所）
「昆虫と内部共生細菌との生物間相互作用を介した共進化適応過程の解明」
深津武馬氏は主に昆虫類に共生する微生物を対象に、進化生物学、生態学、生理学、細胞生物学、分子生
物学など多面的なアプローチを駆使し、生物間共生の生物学的意義とその進化学的重要性について、世界を
先導する多数の研究成果をあげてきた。
深津氏は共生によって生物の新規形質が進化することを、共生細菌によるアブラムシの植物適応の発見

（Tsuchida et al. 2004. Science 303: 1989）、アブラムシの体色を変化させる新規共生細菌の発見（Tsuchida 

et al. 2010. Science 330: 1102-1104）、ホソヘリカメムシにおける共生細菌による農薬耐性獲得の発見（Kiku-

chi et al. 2012. Proc. Natl. Acad. Sci. U.S.A 109: 8618-8622）、衛生害虫トコジラミへの共生細菌ボルバキア
による栄養供給機能の発見（Hosokawa et al. 2010. Proc. Natl. Acad. Sci. U.S.A 107: 769-774）などの研究か
ら明らかにした。また、共生細菌がホストのゲノムにも影響を与えることを、アズキゾウムシでの共生細菌

2014年度学会賞等受賞者
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から宿主昆虫への遺伝子水平転移の先駆的発見（Kondo et al. 2002. Proc. Natl. Acad. Sci. U.S.A 99: 14280-

14285）によって示し、その後、多くの昆虫類で宿主と共生細菌間で遺伝子水平転移がおこり、それが進化的
に重要であることを示した（Nikoh et al. 2008 Genome Res. 18: 272-280; Husnik et al. 2013. Cell 153: 1567-

1578など）。
深津氏は、東京大学大学院、筑波大学連携大学院などで客員教授として人材育成に努めるとともに、和文

著書・総説、監訳書、高等学校教科書などの執筆により進化学の普及と教育にも尽力してきた。そして、国
内外の専門学会の評議員、学会誌の編集委員、日本学術会議連携会員として進化学分野の進展にも大きく貢
献した。日本進化学会においては、編集幹事、評議員などとして学会活動に積極的に参加した。
以上のように深津氏は、進化学分野から発信して生物学全般に通じるような顕著な業績を上げており、日
本進化学会賞授賞に十分値する。

研究奨励賞
加藤和貴（大阪大学）
「多重配列アライメント法の研究とMAFFTソフトウェアの開発」
多数の相同DNA塩基配列やタンパク質アミノ酸配列を比較解析するための多重配列アライメント法は、分
子進化・分子系統解析の中核をなす重要な計算技術であるが、精度と効率を両立することは理論的にも高
度な技術を要する困難な課題である。そのため、バイオインフォマティクスの分野においては、Clustalや
MUSCLEをはじめとした多数の多重配列アライメント用コンピュータプログラムが公表され、厳しい競争が
行われてきた。今日、次世代DNAシーケンサーの発展に伴い、大量配列データの解析に対応する必要性が
生じ、多重配列アライメント用のソフトウェアの開発競争はより一層、厳しいものとなっている。
このような状況の中で、加藤和貴氏は、大学院生時代からほぼ一貫して多重配列アライメント用ソフトウェ
アシステムMAFFTの研究開発を行なってきた。最初のバージョンを2002年に公表し、フーリエ変換を応用
した独自の相同部位探索アルゴリズムを実装した（Katoh et al. 2002. Nucleic Acids Res. 30: 3059-3066）。そ
の後も改良を続け、2005年にはバージョン5（Katoh et al. 2005. Genome Inform. 16: 22-33）、2013年にはバー
ジョン7を公表した（Katoh and Standley 2013. Mol. Biol. Evol. 30: 772-780）。またWindows、Mac OS、
Linuxなど、多様なオペレーティングシステムに対応し、Webによるオンラインバージョンも開発した。その
結果、Web of Scienceによると、最初のバージョンは1,800回以上、バージョン5も1,600回以上、その他の
バージョンも合わせると合計5,000回以上の被引用件数を獲得している。
これらの成果によって、分子進化・分子系統学の分野における配列データ解析の基盤を支えてきた学術的
貢献度は非常に大きく、その業績は高く評価することができる。この理由により、日本進化学会研究奨励賞
を授賞するにふさわしいと判断する。

小薮大輔（東京大学）
「比較解剖学的アプローチによる哺乳類頭蓋形態多様性の進化発生学的基盤の解明」
小薮大輔氏は、哺乳類の幅広い分類群を網羅的に扱い、頭部に関する比較解剖学、機能形態学、比較発

生学を推進している。小薮氏は300種以上の哺乳類胎子と哺乳類型爬虫類化石を比較発生学的・古生物学
的に検討した結果、これまで哺乳類において「頭頂間骨」とされてきた骨は、実際には祖先群の頭頂間骨と
板状骨の複合体であり、板状骨は頭頂間骨の一部として哺乳類において保存されていることを明らかにした
（Koyabu et al. 2012. Proc. Natl. Acad. Sci. U.S.A. 109: 14075-14080）。さらに、祖先的な魚類が有していた起
源の古い骨である頭頂間骨と板骨が、哺乳類においても保存されていることを証明し、哺乳類の「頭頂骨」は
「板状頭頂間骨」と書き換えられることとなった。この成果は、四肢動物の頭蓋の相同性の理解を根本的に再
検討する必要性を提起している。次に100種以上、数千個体もの膨大な哺乳類胎子標本を国際的に収集し、
羊膜類における発生プログラム改変の進化パターンを明らかにした（Koyabu et al. 2014. Nature Comm. 5: 
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3625）。羊膜類において後頭骨の相対発生タイミングが早いものほど大脳化指数が高いことを見出し、後頭骨
の発生のタイミングから相対脳サイズを推定することができることを示した。また、発生タイミングの進化に
おいて、同一の骨形成のモード（膜性か軟骨性か）を共有する骨群は共変動しやすく、異なる骨形成のモード
の骨群は独立に挙動することを明らかにした。
これらの成果によって、哺乳類だけでなく脊椎動物の頭蓋に関する進化発生学的基盤を解明した意義は非
常に大きい。また、30代前半という若さで世界の脊椎動物進化形態学を先導する多大な業績を築いているこ
とは高く評価することができ、将来が大いに嘱望される。これらの理由により日本進化学会研究奨励賞を授
賞するにふさわしいと判断した。

榊原　恵子（東京大学）
「陸上植物の生活史の発生進化学的研究」
陸上植物の大きな特徴は、複相と単相の二つの世代が交代することである。複相世代は受精卵、単相世代

は減数分裂によってできる胞子がそれぞれ分裂することによって開始する。初期の陸上植物は単相世代が優
占し複相世代は単相世代に寄生していたが、進化の過程で複相世代の巨大化と単相世代の退縮が起こり、シ
ダ植物や種子植物では単相世代が複相世代に寄生するようになった。このような優占する世代の変化がどの
ような分子機構の変化によって進化したのかは前世紀より多くの比較形態学的研究を元に、いくつかの仮説
が提唱されてきたが、最終的な決着がつかないままであった。これは、世代交代を制御する遺伝子が特定で
きていなかったからである。
榊原恵子氏は、大学院生時代より陸上植物の基部で分岐したコケ植物に注目し、ヒメツリガネゴケを用

いた分子発生学的研究の基盤を築いてきた（Sakakibara et al. 2003. Development 130: 4835-4846）。そし
て、幹細胞制御に関わるホメオボックス遺伝子であるクラス1KNOX遺伝子の機能解析を通して、複相世代
の幹細胞制御機構は単相世代のそれとは大きく異なり、それぞれが独自に進化してきたことを明らかにした
（Sakakibara et al. 2008. Evol. Dev. 10: 555-566）。そして、この研究の延長線上で、クラス2KNOX遺伝子
の機能喪失変異体では、胞子体が形成されないことを発見し、独自の観察能力と技術を駆使して、胞子体が
形成されない原因は胞子体から減数分裂無しで配偶体幹細胞が形成されていることであることを明らかにし
た。すなわち、クラス2KNOX遺伝子が胞子体世代と配偶体世代を切り替えるスイッチであることを示した
（Sakakibara et al. 2013. Science 339: 1067-1070）。これらの研究は今後の生活史研究の大きな発展を促すと
ともに、同氏の今後の研究への期待もさらに高めるものであり、同氏を日本進化学会研究奨励賞受賞者とす
るに十分なものである。

花田　耕介（九州工業大学）
「網羅的なゲノム情報を利用した進化ゲノミクス研究」
急速に普及した次世代シークエンサーによる膨大なゲノム情報が昨今のさまざまな生物学分野で用いられ

ているように、進化学と膨大なデータを扱う情報科学との統合は将来の進化学研究にとって必要不可欠な方
法論になってくると考えられる。花田耕介氏はこの流れを推し進めながら研究キャリアを発展させ、ゲノム
データ解析の黎明期に、既に多数種のゲノム配列が決定されていたウイルス種のDNA配列を調べることに
よって、ウイルスの感染様式と進化速度との関係性を発見し、感染を繰り返すウイルスで進化速度が速くな
ることを明らかにした（Hanada et al. 2004. Mol. Biol. Evol. 21: 1074-1080）。
トランスクリプトームやフェノーム情報が真核生物種で蓄積されてくると、それらが豊富にある植物種で、
植物の進化の過程でどのような遺伝子が重複したのかについて調べた研究成果を数多く発表した（Hanada et 

al. 2009. PLoS Genet. 5: e1000781; Hanada et al. 2009. Plant Cell 21: 25-38など）。さらに、トランスクリプ
トーム・プロテオームのデータを融合させた比較ゲノム解析技術を用いて、従来の遺伝子予測技術では見過
ごされていた非常に短い遺伝子をシロイヌナズナのゲノムから推定し、形態形成を示す約50個の遺伝子を同
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定した一連の研究を行った（Hanada et al. 2013. Proc. Natl. Acad. Sci. U.S.A. 110: 2395-2400など）。これら
の結果は、未だ同定されていない短い遺伝子が大量に植物ゲノムに存在することを示唆しており、花田氏ら
はこれを「ペプチド大陸」と命名した。花田氏の発見はこれまで考えられてきたタンパク質コード遺伝子の概
念を発展させ、今後のゲノム科学、進化学研究に大きな影響を与えると考えられる。
このように、花田氏のこれまでの研究業績がゲノム科学の分野のみならず進化学の分野において国内外で
高い評価を得ていること、情報解析技術をゲノム解析に応用し、同定された遺伝子の機能解析に発展させる
将来性が高い研究を行っていることから、日本進化学会研究奨励賞を受賞するにふさわしい人物と評価する。

二橋　亮（産業技術総合研究所）
「昆虫の体色および模様の形成機構と進化に関する研究」
動物の色や模様は、適応的かつ複合的な形質であり、その進化プロセスおよびメカニズムは進化学におけ

る重要な課題の一つである。特定の形質の進化学的研究を行うためにはその形質が形成される分子基盤を
解明することが有効であるが、二橋亮氏はアカトンボが赤くなる現象が、特定の色素の酸化還元状態の変化
によって生じることを世界で初めて明らかにした（Futahashi et al. 2012. Proc. Natl. Acad. Sci. U.S.A. 109: 

12626-12631）。動物の体色変化機構は、色素の合成・分解・局在変化や、餌からの色素取り込みなどが過去
に知られていたが、酸化還元を用いた新たな体色変化機構の発見は動物の体色変化のメカニズムに新たな視
点を提示するものとなるとともに、今後の進化研究の基盤となることが期待される。
さらに、二橋氏は、アゲハチョウの幼虫を材料に、擬態模様を作り出す分子機構についても顕著な研究成
果を発表してきた。アゲハチョウの幼虫は4齢幼虫までは鳥の糞に、5齢幼虫になると宿主の葉に擬態して
いるが、この擬態模様の切り替えの分子機構は不明であった。二橋氏は、分子生物学的手法を駆使して、こ
の切り替えが幼若ホルモンによって制御されていることを発見した（Futahashi and Fujiwara 2007. Science 

319: 5866）。この研究成果は、擬態研究進展の足がかりとなり、擬態進化解明への糸口を開く研究として高く
評価できる。二橋氏は、トンボの近縁種間の体色多型やアゲハチョウと他の鱗翅目昆虫の模様の比較解析に
関しても研究を展開しており、これら一連の研究成果は、昆虫の体色や模様の進化機構解明の先駆けとなる
ものとして国際的に高く評価されている。進化的に重要な現象を分子機構の解明を通して新しい研究段階へ
と昇華させる二橋氏の研究スタイルは今後の進化学の展開において重要であり、日本進化学会研究奨励賞を
授与するに相応しいと評価した。

教育啓蒙賞
長谷川英祐（北海道大学）
「働かないアリを題材とした著書による社会生物学の広い理解への貢献」
長谷川英祐氏は、『働かないアリに意義がある－社会性昆虫の最新知見に学ぶ、集団と個の快適な関係』（身

につまされる最新生物学シリーズ、メディアファクトリー社、2012年12月刊）を著し、一般社会に大きな反
響をもたらした。「アリとキリギリス」の寓話に登場するアリは長らく働き者の象徴として受け止められてきた
が、長谷川氏のグループがアリのコロニーを観察すると、7割はさほど働かない個体、1割は全く働かない個
体で、活発に働くものは2割にすぎなかった。この現象を「個体ごとの反応閾値モデル」で説明し、変動環境
下ではいざというときに働けばそれでコロニーは生き延び、全員がいつも働くと短期的には効率は上がるが
それではコロニーは長続きせず、むしろ働き方に多様性があることで持続性が高まることを、分かりやすく解
説した。この本は発売直後から大きなインパクトをもって一般社会に広く受け入れられ、集団と個の関係、日
本社会のあり方、人類の存続と進化について、深く考えさせられる契機となった。社会生物学として独自の
斬新な理論を打ち立て、同時に、一般社会におけるこの分野の理解を大きく高めたことにより、審査委員会
は日本進化学会教育啓蒙賞を授与するに相応しいと判断した。



日
本
進
化
学
会
ニ
ュ
ー
ス  N

ovem
b

er 2014

38

2
0
1
4
年
度
学
会
賞
等
受
賞
者

第16回大会　若手発表賞
◆最優秀口頭発表賞
 ・ ホネクイハナムシが“根”でクジラの骨を食べる仕組み
	 宮本教生（海洋研究開発機構）
 ・ イトヨ淡水進出の鍵形質としての脂肪酸合成能
	 石川麻乃（国立遺伝学研究所）
◆優秀口頭発表賞
 ・ 幼若ホルモン経路の進化をもたらす受容体型転写因子Methoprene-tolerantの新規制御関係獲得過程の解
明

	 宮川一志（基礎生物学研究所）
 ・ 温度センサー分子の機能変化による温度感覚の進化機構：至適温度が異なるツメガエル種間の比較解析
	 齋藤茂（生理学研究所）
 ・ タバココナジラミで進化した“菌細胞内棲み分け”による複合共生システム
	 藤原亜希子（富山大学）
 ・ 新規microRNAはどのようにして遺伝子制御ネットワークに組み込まれるのか？
	 野澤昌文（国立遺伝学研究所）
◆最優秀ポスター発表賞
 ・ タバココナジラミ菌細胞の奇妙な遺伝様式
	 倉田歩（富山大学）
 ・ セスジアメンボの翅型決定に関わるゲノム領域の推定に向けた試み
	 広岡佑太（京都府立大学）
◆優秀ポスター発表賞
 ・ 脊椎動物に保存された新規V1R遺伝子の機能と進化
	 鈴木彦有（東京工業大学）
 ・ トゲウオ科魚類における求愛行動進化の神経基盤の解明
	 伊藤史博（総合研究大学院大学）
 ・ 寿命と運動能力における性差の進化的最適性
	 淺沼裕美（静岡大学）
 ・ オタマジャクシは群れる相手を選ぶのか？  遺伝的背景を考慮した集合行動の解析
	 長谷和子（東京大学）
 ・ キイロショウジョウバエにおける退職変異と低温、乾燥耐性
	 秋山礼良（首都大学東京）

第9回　みんなのジュニア進化学　ポスター賞
◆最優秀賞
 ・ バクテリオファージΦNIT1に対する納豆菌の感受性
	 鎌田睦大（宮城県仙台第三高等学校）
◆優秀賞
 ・ プラナリアにおける目の再生について
	 菊澤美里（兵庫県立小野高等学校）
 ・ アブラナ科植物の化学生態
	 鈴木悠太、伊藤悠揮、阿部正浩（大阪府立住吉高等学校）
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◆敢闘賞
 ・ ビタミンC摂取におけるストレス解消の有効性に関する研究～マウスを用いた効果確認実験～
	 河合萌絵、松田頼子（岐阜県立岐阜農林高等学校）
 ・ 神戸市近辺に生息するハナダカダンゴムシのDNA解析
	 阿南梨紗、越智航、河合嘉亮、松原羽矢、野柳優記、柳口弥生（兵庫県立神戸高等学校）
 ・ アダンソンハエトリグモ卵におけるクムルス移植実験－ホルムの実験の再現－
	 井出皓理、鈴木涼平、平岩幸子、笠野和弥（愛知県立名古屋南高等学校）
 ・ 水素発生菌の培養におけるpHの安定
	 米林優人（横浜市立横浜サイエンスフロンティア高等学校）
 ・ コクワガタナカセの遺伝的隔離
	 一釣直也（横浜市立横浜サイエンスフロンティア高等学校）
 ・ DNA塩基配列の分子系統によるニホンアシカの同定
	 尾崎智紀、正木浩太朗、三澤成葉、大坪瑞樹、西山美雪、川村沙羅楽、鍵本みどり（大阪府立岸和田高等
学校）

 ・ 多肉植物サンセベリアの葉挿しにおける切り口の面積と根の生長の関係
	 武田奨之、鈴木彪矢（静岡県立浜松南高等学校）
 ・ 掛川市に見られる掛川層群から産出する海洋生物化石について
	 村松万里、加藤隆丈、佐藤茂樹、清水侑真、寺阪聡志（静岡県立掛川西高等学校）
 ・ ミトコンドリアDNAを使ったゲンジボタル分布調査
	 良知亜里紗、森下奈緒、小野僚子、吉川種乃（静岡県立掛川西高等学校）
 ・ デショウジョウモミジの色素
	 須田雄大、向井千晴、齋藤会飛、石崎雅絵（埼玉県立川口北高等学校）
 ・ マウスの涙
	 井上由惟、辻梨奈（埼玉県立川口北高等学校）
 ・ 褐虫藻共生イソギンチャクの生抜く術
	 今井大二朗、貞末恭兵、中込瑞太、二ノ宮拓実（埼玉県立川口北高等学校）
 ・ 種子散布の測定
	 中込瑞太（埼玉県立川口北高等学校）

加藤和貴（大阪大学）

研究奨励賞受賞記

多重配列アラインメント法の研究と 
MAFFTソフトウェアの開発

このたびは日本進化学会研究奨励賞をいただき、たいへん光栄に思います。
学会関係者の皆様に感謝いたします。
この研究を続けられたことについて、直接的・間接的にご指導いただいた先生方、共同開発者の方々、そ

して多くのユーザの方々にお礼申し上げます。
ソフトウェア開発を通して進化学の進展に貢献できるように今後も努力したいと思います。
受賞記を書く機会をいただきましたので、MAFFTソフトウェア開発の最初期の経緯を紹介したいと思い

ます。
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私はあまり計画性をもっていないので、学部生の頃は法学部に所属しながら教養部や理学部の講義をよく
聞きに行っていました。生物学や進化学の方がおもしろそうとなんとなく感じたので一年留年して理学研究
科の宮田隆教授の研究室に入れていただきました。
宮田研究室では、最初に練習問題として、多数の遺伝子の配列を用いて古細菌（当時はCrenarchaeotaと

Euryarchaeotaのみ）と真核生物の間の系統関係を推定するという課題を与えられました。それにはアライ
ンメントが必要です。宮田研究室では手作業によるアラインメントが必須でしたが、私はこの段階で早速つま
ずきました。
手作業があまりに辛いので、いろいろなソフトウェアを試しましたが、当時普及しつつあったClustalWな

ども、なんとなくおかしい結果を返すことがありました。これはなぜだろうと、この分野の創始者の一人であ
る後藤修先生の論文を読むと、私の持ったいくつかの疑問への見事な解答が示されていました。いろいろ自
分で試したくなって、プログラミングの解説書を読みながらソフトウェアを書いてみました。しかし納得でき
るものはなかなかできず、現在に至っています。本来の課題である系統解析は、まだできていません。
共同開発者の一人である三澤計治博士は、私より前に学部生として宮田研究室に所属していた先輩で、配
列の間の進化距離を高速フーリエ変換（FFT）を使って推定するという卒業研究をされていました。私はそ
の卒業論文を読んでおもしろいと感じ、進化距離の代わりにアラインメントのためにFFTを使ってみました。
FFTによって類似度の高い領域を最初に高速に求め、残った領域にはダイナミックプログラミングを適用す
るというものです。
その結果、LSU rRNA等の長い遺伝子のアラインメントがとても速くなることがわかりました。これは

MAFFTという名前の由来です。
このように非効率な仕事を興味の赴くままに進められたことについては、研究室の助手であった隈啓一先
生に、技術的その他の面でいろいろ助けていただきました。また、2002年のMAFFT論文が成立したのは宮
田先生が細部まで指導してくださった結果でした。
以上の過程を振り返ると、私は不遜にも宮田先生に逆らいながら同時に強く影響されていることに思い当

たります。第一の影響はよく知らない分野に不用意に手を出すことですが、第二の影響はソフトウェアの設
計に関わります。私の理解では、宮田先生の研究は、複雑な現象の背後にある真に重要な要因にフォーカス
する一方観察の精密化はあまり問題にしません。MAFFTはいくつかの計算過程で重要な要因とそうでもな
い要因を区別して処理していて、これは高速な理由の一つです。例えば、累進法アラインメントのための案
内木には、いくつかの理由によってUPGMAを使っています。
案内木に関しては、最近おもしろい議論があります。Clustalシリーズの著者であるDesmond G. Higgins

教授らは、ClustalOmegaやMAFFT等を用いて、UPGMAよりさらに単純な、鎖状の案内木が有用である
可能性を最近指摘しました。これは驚くべき観察で、現在、これに対する私達の解釈を公表する準備中です。
賛成するかどうかはともかく、これほど大胆な意見をHiggins教授のような大家が述べてしまう自由な雰囲気
も、私がこの分野でやってこられた要因の一つだと思います。

MAFFTソフトウェアが普及した最大の要因は、研究室内外のユーザと緊密にコミュニケートしながら開
発を進められたことだと思います。ユーザや私自身の必要に対応するため、多数の配列のアラインメントの構
築や、RNAやタンパク質の構造情報の考慮、半手動アラインメントの支援などを進めています。また、現在
よく行われている解析にも変なところはあります。例えば、アラインメントを確定させてから分子系統樹を構
築していいのか、とか、全領域にわたる相同性を仮定する多重アラインメント計算を低品質なデータに適用
できるのか、などの点です。こういった問題への対応にも寄与したいと考えています。
本当に役立つソフトウェアの開発に必要なことは、現実に何が必要なのかを理解して個別的な問題それぞ

れに適切な技術を選び、なければ考え出すという地道な作業だと思います。
今後もユーザの視点を持って開発を行い、より有用なソフトウェアを研究コミュニティに提供できるように
努力したいと思います。
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小薮大輔（東京大学総合研究博物館）

研究奨励賞受賞記

行き当たりばったり

このたびは日本進化学会研究奨励賞をいただき光栄に思います。このご時世に分子のひとつも使えない私
の研究が評価いただけたことは存外の喜びでもあります。やってきた研究は、長さを測るとか、角度を計ると
か、大きさを計るとか、有るか無いかを記録するとか、誰にでもできるような至極低次元な記載なのですが、
狂気的にそれを繰り返せば、何やら高尚なことをしているのではないかと周囲の人はギョッとして騙されるよ
うです。分子や生態の面から進化生物学をやっていたら自分の能力の無さがバレバレだったのではないかと
いつも思います。こんな私の仕事でも評価を下さった選考委員の皆様には心からお礼を申し上げます。
私の研究課題はヒトを含めた哺乳類の頭部形態の起源と進化を理解することです。6歳のときに当時よく遊

んでいた近所の川で魚の化石を偶然みつけたことをきっかけに、骨や化石に興味をもつようになりました。そ
こから、多くの男の子と同じく自分も恐竜に興味が広がり、恐竜学者になりたいと思うようになりました。結
局大学の3年生の終わりまでは恐竜研究するつもりでいましたが、いくつかの紆余曲折があって哺乳類を研
究するようになりました。これまであまり周囲に話したことがなかった今までの行き当たりばったりな過去を
本稿を機会に振り返ってみようと思います。
恐竜に興味を持っていた一方、ボーイスカウトなどをやっていたせいもあり野外に出るのが好きで、地平

線が見えるような広大な平原や荒涼とした沙漠や鬱蒼と草木が生い茂るジャングルなどにロマンを抱いてい
ました。ちょうど中学生のときに旅行家の関野吉晴が人力で地球を回るグレートジャーニーという番組が放映
されていて、こういうふうに世界中を旅行しながら生きていけたら楽しいだろうなぁと夢想しながら、長期休
暇になると友達と自転車旅行に出かけていました。高校に入って古今の旅行家の伝記を読むうちに梅棹忠夫
という民族学者のことを知り、その存在と生き様に強烈な魅力を感じるようになりました。また、彼の著書を
通して、野外旅行と研究を合わせたものを「探検」と呼ぶことを知りました。それまで探検と冒険は同義語だ
ろうと思っていたのですが、前者の“探検exploration”とは「検」の字が使われている通り、探求・検討を伴
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うアカデミックな行為と地理的移動を合わせたものであるのに対し、後者の“冒険adventure”には「険」の字
が使われている通り、危険を冒した野外でのスポーツ・旅行を指す、というのです。この「探検」こそが自分
のやりたい恐竜研究と旅行を結びつけるものなのではないかと思うようになり、野外研究に強く、かつ数少
ない脊椎動物の古生物学が勉強できる可能性のある大学ということで京都大学を進学先として希望しました。
大学では梅棹忠夫の流れをともに汲む探検部か山岳部で少し迷ったのですが、前者は部員9名、後者は3名
で若干人数が多く、さらに偶然にも古脊椎動物を専門とするOB部員の教授が顧問をしていた探検部のほう
が色々都合も良いだろうと思って探検部に入部しました。
探検部の部員はそれぞれが興味あるテーマを追いかけていて、ウイグルの民族学調査をやっている者、台
湾の里山で田畑の農業経済を調べている者、ナイジェリアで漁労を調べている者、モンゴルで遊牧民と一緒
に生活して羊の経済価値を調べている者、チベットの寺で仏教を調べている者、年の半分以上洞窟に潜って
未発見の新しい穴を探している者など色々な人間がいました。当時は全体的に民族学方面を意識した部員が
多かったですが、そのなかで自分はやはり恐竜をやろうと思っていました。探検部では各人が興味のあるも
のを勝手にそれぞれ掘り下げる一方で、将来的な野外調査の際に必要な技術と経験を身につけようというこ
とで、登山や岩登り、カヌー、洞窟探査等が部員共通の活動として据えられていました。これらの所謂アウ
トドア活動は勿論楽しく毎週末カヌーや登山に熱中していましたが、一方で自分は恐竜の何がやりたいのか
具体化することができずにいました。恐竜は興味あるし、口では俺は恐竜の研究をするんだと言いながらも、
普段の楽しいアウトドア活動にかまけて恐竜の何がやりたいのか簡単には見つかりませんでした。また、色々
な面白いことをどんどん見つけては自分の世界を作っていく他の部員達を見ては、いつも焦る思いをしていま
した。また、部の顧問で日本の数少ない古脊椎動物の研究者だった教授も私が大学院入学の時にはちょうど
退官で、「ワシャもう学生取れへんで」と言われてどうしたら良いか全く分からない状態でした。恐竜以前に
そもそも脊椎動物の化石がほとんど出ず標本の蓄積があまりない日本では、想像以上に脊椎動物の古生物学
を勉強するのはかなり分が悪いということが分かってきて（この現状は今もあまり変わっていませんが）、さら
に悩むばかりでした。
しかし、色々な人に相談するなかでまずは恐竜研究の本場の大学に行って一度研究の様子を見てくるべき
なのかもしれないと思うようになりました。その当時、京都大学にはカリフォルニア大学バークレー校で受講
した単位を卒業単位に数えることができ、さらに奨学給付金までもらえるという留学制度があったのですが、
幸運にも派遣留学生に選んで頂き、一年間の留学のチャンスを頂きました。バークレーは形態学の伝統が強
く、アメリカの中でも古脊椎動物学と古人類学が最も盛んな大学の一つでした。毎日めまぐるしく行われる
授業と実習と論文セミナーは一筋縄ではなく、やってもやっても終わらない宿題と教科書読みに追われて、
夜寝る前には脳がオーバーヒートしているのか、知恵熱といいますか、頭がいつもほんわり暖かくなっていた
のを覚えています。バークレーでの講義は大変でしたが、形態学の研究をするにはどんな知識的背景が必要
で、どんなふうに論文を読む必要があって、どんな研究アプローチがあるのか、どんなことがこれまでに分
かっていて、どんなことがまだ分かっていないかを段々とイメージすることができるようになりました。ただ、
自分の英語力の拙さと勉強不足で、専門的な話やセミナーになると思ったように議論ができず、劣等感に苛
まれてばかりの日々でもありました。また、肝心の「恐竜の何を研究するのか」という一番大きな問題に対す
る答えをうまく導き出すことができませんでした。さらに、バークレーでは恐竜マニアが掃いて捨てるほどい
て、中には高校生の時から恐竜の論文を書いているバケモノのような同い年の学生がいたり（調べたら彼は
今ではネイチャー筆頭1本、サイエンス筆頭1本、原著論文59本書いているようです）、こんなやつらと将来
戦っていけるのかと圧倒されてばかりでした。彼らに比べたら恐竜のことを大して知っている訳でもなく、自
分の「恐竜が好き」というのは相対的に見れば思ったほど大したレベルではなくて、言ってしまえばミーハー
な気持ちから好きだと思い込んできただけなのかもしれないと自身の興味や情熱めいたものに疑いを持つよう
になりました。
一年間の留学も終わりが近づき、恐竜の何がやれそうなのか見つからないまま落ち込んでいる時期に、気
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晴らしに参加したパーティー中に或る事故に遭って数時間意識を失うということがありました。混濁する意識
の中で、自分が海中の微生物になるという夢を見ました。その微生物が繁殖して、段々とより複雑な生物に
変化し、さらに子供を作って、またその子供が子供作って、またまたその子供が子供作って…と無数の世代
の経験を繰り返しながら段々と自分がヒトに変化していくという長い長い夢を見ました。多分、昔読んだ手塚
治虫の「火の鳥」を焼き増した夢なんだろうな…と今は思うのですが、意識が戻って夢から醒めたときには未
だかつてない強烈な明晰夢の印象が自分のなかに残っていました。そのときに、「あ、ヒトの進化が知りたい」
とシンプルに思ったのでした。それが恐竜をやめようと思った瞬間でした。探検部で周囲には民族学関連を
専攻している者が多かったこともあって、完全な他者である恐竜より、自分自身を含むヒトという生き物への
興味がいつの間にか無意識下で募っていたのかもしれません。
留学が終わり、帰国して形態学の研究ができそうな研究室を探す中で、遠藤秀紀先生という哺乳類を専門

とする解剖学者が国立科学博物館から京都大学の霊長類研究所に異動してきたということを知ることになり
ました。その当時、急に人類の進化に興味を持つようになったものの、また興味が移ることもあるのではない
かという不安もあり、結局何がやりたいのか絞ることが苦手な自分は、変に対象を絞らずに色々やったほうが
却って良いのではないかとも感じていました。霊長類研究所という場を活かしながら、哺乳類全般を研究し
ている研究者のもとで勉強したら哺乳類の起源から人間の起源まで欲張った幅広い研究ができるのではない
かと感じたのでした。遠藤秀紀先生とお会いしたときに「何の動物やりたいの？サル？」と聞かれて「サルも
いいですが、サルだけでは多分そのうち飽きるんじゃないかと思います。」と答えたら、「飽きるのは多分元々
そういう飽きる生来の『ビョーキ』だから、『ビョーキ』は受け入れて何でもやったらいいよ（笑）」と言われて、
このスタンスは恐らく自分と合うなと思ったのでした。研究テーマも、脊椎動物の体の中で一番複雑な器官
を扱えば飽きることもないだろうという理由で頭部進化に取り組むことにしました。

2006年に大学院に入学して研究を本格的に始めてから此の方、今のところ飽きずに頭部の研究を続けてい
ます。飽きるどころか、この器官の進化の1％さえ理解するのに人生を何回繰り返したらいいのだろうかと、
地獄の淵を覗くような気持ちで日々研究を続けています。今までやってきた研究を紹介しますと、修士課程
ではコロブス亜科という数十種のサル類をモデルにして顔面頭蓋の形態学的変異と食性適応の関係を統計的
に議論しました。比較的近縁の系統内で多様な食性を見せるコロブス亜科の各種について、果実食、種子食、
若葉食、成熟葉食、昆虫食などの食性にそれぞれ適応した頭蓋の機能形態学的特質を明らかにしました。
特に種子食タイプの種における咀嚼筋構築の形態学的収斂パターンを抽出できたことから、種子食者だっ
たという説もある頑丈型猿人のパラントロプス属の頭部形態進化の理解に貢献することができました［1, 2］。 
ちょうど博士課程進学の時に、京都大学霊長類研究所から東京大学総合研究博物館に異動することが決まっ
た遠藤秀紀教授に伴って私も東京大学の大学院に移ってから、本格的に霊長類以外にも手を広げて、キリン
やリスなどの頭部解剖記載、ジュゴン化石の古生物学的記載などを報告してきました［3, 4, 5, 6］。また、これま

でモデル生物や家畜以外ではあまり知られていな
かった胎子期の頭部形態に興味を持つようになり
ました（ちなみに、ヒト以外の赤ちゃんは「胎児」
ではなく「胎子」と書きます）。哺乳類が産む胎子
は他の動物に比べて数が少ないこと、また一般に
骨格標本に比べて液浸での保存が必要となる胎子
標本は博物館での収蔵保管に手間がかかることな
どから胎子標本自体が希少で、多くの動物種で胎
子期の研究はほとんどされてきませんでした。博
士課程在学時の2009年から野外でのフィールド
ワークを行いながら胎子を集めつつ国内外の博物
館を訪問して数百種の哺乳類の胎子標本を集め、 写真 　2012.2 ポスドク留学先のスイスにて。（筆者右）
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その頭部形態の発生を記載するという研究を始めました。スイスで過ごしたポスドク時代を経て現在に至る
まで、様々な動物の発生を記載し続けてきたのですが、想定以上に意外な発見をすることができました。従
来、哺乳類が祖先的爬虫類から起源する過程で失われ、哺乳類は持たないとされてきた「板状骨」が実は胎
子期には存在するということを報告しました［7］。それによって哺乳類で「頭頂骨」とよばれていた骨は「板状
頭頂間骨」と書き換えられることになりました。また、様々な哺乳類とその他の四肢動物の頭部発生データと
分岐年代と系統関係のデータを総合して、哺乳類の共通祖先の頭部発生パターンの復元を世界で初めて提示
しました［4］。くわえて、哺乳類における頭蓋骨の形成タイミングとその多様性の進化は、哺乳類の脳の大き
さの進化と強く結びついていることを明らかにしました［8］。
紆余曲折を経て哺乳類の頭部進化の研究に一生を捧げていこうと考えるようになりましたが、日々新しい

発見に満ちていて、自分に合ったいいテーマを選んだなと思っています。博士課程のときの研究の場でもあ
り、スイスから帰国した後の現在の職場となっている東京大学博物館では動物園や野外で死んだ大小様々な
動物が日々運び込まれてきます。学生の時からそうでしたが、博物館に身を置いていますと、自分の研究に
割ける時間と博物館に運び込まれてくる自分の研究とは直接関わらない標本の作成・管理に割かないといけ
ない時間はおおよそ2対1くらいになります。負担も確かに小さくないですが、注目している動物以外もルー
チンで扱うおかげで、思いがけない発見も時々あります。ちょうど先週、とある南米産動物の胎子の鼻腔に
見たことのない器官を発見して大興奮しました。いわゆるビッグジャーナルには載らない内容でしょうが、そ
のうちこの発見を報告して興奮を共有できたらなと思っています。解剖学の良いところはその記載やアイデ
アが100年たってもその価値が色褪せない揺るぎ無さがあることだと思います。技術的なブレークスルーが起
きても、きっと100年先でも論文は読んでもらえると信じています。あまり流行にとらわれず、100年先、200

年先の人が読んでも「おぉ」と思ってもらえるような単純で記載的な研究を続けていきたいと思います。最近
は野外調査といえば胎子を求めての捕獲くらいしかしなくなってしまいましたが、またそのうち野外調査を
ベースにした探索的な形態研究もしたいなと夢想しています。例えば、新学術「UMA（未確認動物）」とか、
どなたか立ち上げてくれたら喜んで汗をかくんですがね…。

引用文献
［1］ Koyabu, D.B.* and Endo, H (2009). Craniofacial variation and dietary adaptations in African colobines. Jour-

nal of Human Evolution 56: 525-536. 
［2］ Koyabu, D.B.* and Endo, H (2010). Craniodental mechanics and diet in Asian colobines: morphological evi-

dence of mature seed predation and sclerocarpy. American Journal of Physical Anthropology 142: 137-148. 
［3］ Koyabu, D.B.*, Oshida, T., Dang, N.X., Can, D.N., Kimura, J., Sasaki, M., Motokawa, M., Son, N.T., Hayas-

hida, A., Shintaku, Y. and Endo, H (2009).. Craniodental mechanics and the feeding ecology of two sympatric 
callosciurine squirrels in Vietnam. Journal of Zoology, London 279 (4): 372-380 

［4］ Furuuchi, K., Koyabu, D.*, Mori, K., Endo, H (2013). Physiological cross-sectional area of the masticatory 
muscles in the giraffe (Giraf fa camelopardalis). Mammal Study 38: 67-71.

［5］ Koyabu, D.* and Sánchez, R (2012). New fossil dugong from the Urumaco Formation (Los Dugones de Uru-
maco, in Spanish). In: Marcelo R Sánchez-Villagra ed., Venezuela Paleontólogica. Printworkart Press. 

［6］ Koyabu, D.*, Oshida, T., M., Son, N.T., Can, D.N., Nghia, N.X., Dang, Motokawa, D.N., Kimura, J., Sasaki, M., 
and Endo, H (2012). Comparison of jaw muscle morphology in two sympatic callosciurine squirrels (Callosci-
urus erythraeus and Dremomys rufigenis) in Vietnam. Mammal Study 37: 237-242.

［7］ Koyabu, D.*, Maier, W., Sánchez-Villagra, M.R (2012). Paleontological and developmental evidence resolve 
the homology and dual embryonic origin of a mammalian skull bone, the interparietal. Proceedings of the 
National Academy of Sciences of the United States of America 109 (35): 14075-14080. 

［8］ Koyabu, D.*, Werneburg, I., Morimoto, N., Zollikofer, C.P.E., Forasiepi, A.M., Endo, H., Kimura, J., Ohdachi, 
S.D., Son, N.T., Sánchez-Villagra, M.R (2014). Mammalian skull heterochrony reveals modular evolution and 
a link between cranial development and brain size. Nature Communications 5: 3625.
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榊原恵子（東京大学）

研究奨励賞受賞記

植物の発生進化学を志して

このたびは名誉ある日本進化学会研究奨励賞に選んでいただき、ありがとうございました。2000年に博士
課程学生の時に入会して以来、断続にですが参加させていただいて、いつも新しいアイディアとエネルギー
をいただいています。20年弱前に植物の発生進化研究を志して、このような賞をいただけたのも、これまで
支援してくださった周囲の皆様方のおかげです。この場をお借りしてお礼申し上げたいと思います。運任せ
の突撃研究人生でしたので、突撃先の先生方の有形無形のご支援がなければ、現在の私はありませんでし
た。

発生進化学との出会い
歴史と生物が好きで、進化を研究したいと思うようになったのは、高校生の頃でした。特定の学問領域を

専門に絞らず、広くいろんなことを学ぼうと広島大学総合科学部に入学したものの、当時はどのように進化
研究に取り組んだものか、自分でもわかっていませんでした。当時、化石比較による進化研究や分子系統学
というアプローチもありましたが、私が材料としたいのは現存の生物であると思ったし、解きたいのは系統学
そのものではなく、系統がわかった後で、どのように生物間の違いが生じたか、どのように現存の生物が進
化してきたかというものでした。卒業研究の配属先を決めるとき、当時自分が所属していたコースとは別の生
命科学研究コースの渡辺一雄先生にお話を伺いに行くと、1994年にSean Carrollらによって発表されたショ
ウジョウバエの肢の形成に関わるDistal-less遺伝子が蝶の斑紋形成にもはたらいているという論文を教えて
くださいました［1］。さらにギフチョウが大好きな渡辺先生は蝶の翅の紋様の違いを紋様パターンを決める遺
伝子の発現の違いとして説明できるようになるのだとお話してくださいました［2］。発生遺伝子の発現様式を
使って生物の形や色の違いを説明する、こんな研究手法があったのかと衝撃を受けました。そして、コース
の垣根を越えて卒業研究として所属できることになった生命科学コースの発生学研究室のセミナーで、彦坂
暁先生が1994年8月と1995年3月にGehringのグループによってScienceに発表された、ショウジョウバエ、
マウス、ヒトの眼は形態も起源も異なると考えられてきたにも関わらず、Pax6を眼形成遺伝子として共有し
ていること、マウスのPax6遺伝子をショウジョウバエの触覚の先端で発現させると触覚の先端に異所的に眼
が形成されるという論文を紹介されました［3, 4］。Pax6は昆虫とほ乳類共通の眼形成のマスター遺伝子である
ことと眼形成の共通性を示した論文でした。私のやりたい研究の方向性はこれだと思いました。発生遺伝子
の発現様式や機能の比較により、生物の形作りの違いや進化の道筋を探る、こんな研究がしたかったのです。
現在では発生進化学と呼ばれている新しい研究領域です。それまで、漠然と心の中にあったモノクロのアイ
ディアが突然カラーで見えるようになったような、世界に色がついた瞬間でした。しかし、卒業研究が進むに
つれて、渡辺先生の蝶にかける驚嘆すべき情熱を自分が持ちあわせていないことにも気づき始めていました。
そんなとき、彦坂暁先生が植物の発生学の総説集「植物のかたちを決める分子機構」（細胞工学別冊、秀潤社）
を紹介してくださいました［5］。これを読んで、植物の発生進化学を始めようと思いました。まずは植物で発
生進化研究をさせてくれそうな大学院の進学先探しです。この総説集の執筆者の先生方の研究室を中心に10

近く研究室を訪問させていただいて、ようやくたどりついたのが、当時、東京大学理学物小石川植物園にい
らした長谷部光泰博士でした。

ヒメツリガネゴケとの出会いと研究三昧の基礎生物学研究所の日々
私の東京大学大学院への進学が決まった直後、長谷部さんの基礎生物学研究所種分化第二研究部門（現在
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の生物進化研究部門）への赴任が決まりました。それで、博士課程前期は東京大学、博士課程後期からは総
合研究大学院大学に所属して大学院生生活を送りました。基礎生物学研究所で新しく研究室を始めた長谷部
さんは1997年に遺伝子ターゲティングが容易なことが報告されたヒメツリガネゴケ（当時はニセツリガネゴケ
と呼ばれていました）［6］を用いた発生進化研究を始めようとしていて、この立ち上げメンバーになりました。
この時のメンバーはポスドクとして小藤累美子博士（現在、金沢大学）、当時博士課程1年の西山智明さん
（現在、金沢大学）、翌年から総研大の博士課程に進学してきた日渡祐二さん（現在、宮城県立大学）で、そ
れぞれ違う興味、得意分野を持っていて、この先輩方にはいろんなことを教えていただきました。
修士の最初に私に与えられた研究テーマはヒメツリガネゴケのホメオボックス遺伝子研究でした。Distal-

lessもPax6もホメオボックス遺伝子ですのでとてもやってみたいと思いました。さあ、植物のホメオボック
ス遺伝子研究から解ける問題は何でしょうか。最も著名な植物のホメオボックス遺伝子としてトウモロコシの
変異体から単離されたknotted-1があります。knotted-1はKNOXと呼ばれる植物特有のホメオボックス遺伝子
族のクラス1に属する遺伝子の一つです。ほかにシロイヌナズナのクラス1KNOX遺伝子に機能欠失すると茎
頂分裂組織ができなくなるshoot meristemless（stm）があります。これらクラス1KNOX遺伝子は被子植物の茎
葉の頂端に形成される茎頂分裂組織で分裂組織の形成と維持にはたらく、植物で最初に発見された茎葉形成
遺伝子です。
ところで、陸上植物は動物と異なり、その生活環の中で単相（1n）と複相（2n）の両方に、核相の変化に応

じて形態の異なる多細胞体制を持ちます。これは世代交代と呼ばれています。被子植物は複相に、コケ植物
は単相に茎葉構造を持ちます。当時、単相で茎葉形成にはたらく遺伝子はわかっていませんでした。私の頭
の中に浮かんだのは、茎葉形成を制御する遺伝子があるとして、それが動物のPax6のようにそれぞれ単相と
複相に形成される起源の異なる茎葉形成に共通してはたらいているだろうかという疑問でした。それで、単相
に茎葉を持つヒメツリガネゴケでクラス1KNOX遺伝子を調べることで、単相と複相の茎葉形成の共通性を調
べるという作業仮説をたてました。クラス1KNOXの相同遺伝子を含むホメオボックス遺伝子の単離、機能解
析を通じてヒメツリガネゴケの研究環境をセットアップしていきました。ところが、結果としてヒメツリガネ
ゴケクラス1KNOX遺伝子は博士課程の半ばになるまでその全長を単離することはできませんでした。それも
そのはず、クラス1KNOX遺伝子は陸上植物が共通に持っている複相発生遺伝子で、単相の茎葉組織を使っ
てのRT-PCRスクリーニングでは単離できるはずもなかったのです（詳細は［7］）。この結果から、単相と複相
に作られる陸上植物の茎葉は異なる遺伝子ネットワークによって形成されていることがわかりました［8］。

コケ植物研究のメッカ広島大学と新天地メルボルンでの研究生活
紆余曲折を経て、広島大学理学部の植物分類・生態学研究室（出口博則研究室）とオーストラリアMonash

大学John Bowman研究室でそれぞれ2年半のポスドク生活を送りました。出口研究室はコケ植物を材料とし
ていれば何をしてもいい、という出口先生の指揮のもと、主にコケ植物の分類、形態、生態学を中心に研究
している研究室でした。学位取り立ての私はヒメツリガネゴケのことしか知りませんでしたので、もっとコケ
植物や陸上植物のことを勉強しないと陸上植物発生進化研究者としてのこれからはないだろうと思いました。
ここで基部陸上植物としてのコケ植物の魅力とコケ愛を学びました。出口研究室にはコケ図書室があります。
文献を調べていて、他の大学ならば文献取り寄せをしないと決して手に入らないコケ文献がここならば自分
の机からほぼ10歩の距離で入手できました。また、コケ生き字引とでもいうべき出口先生、山口登美夫先生、
嶋村正樹博士が同じ研究室にいらして、自分の最新の分子発生学的解析データを彼らのところに持って行く
と、古典文献や自然界のコケの生態情報をもとに思いもよらなかった方向にdiscussionが進んでいきました。
広島大学はコケ研究者天国でした。出口研究室では古典に親しむことの大切さも教わりました。出口研究室
で身につけたことや得られたコケ研究ネットワークは私の財産です。
また、やはり、海外に出てみたい気持ちがありました。シロイヌナズナの花器官形成のABCモデルの提唱
で著名なJohn Bowman博士がオーストラリアMelbourneにあるMonash大学で発生進化の研究室を立ち上
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げると聞き、2005年11月にJohnが学会で来日したときに、「新しい研究室にヒメツリガネゴケの研究者はい
りませんか？」と売り込みに行きました。そうして、Bowman研初の日本人ポスドクになることになりました。
Johnと働けたことは私の研究人生の転機となりました。Sandy Floyd博士を始めとする様々な国籍と研究バッ
クグラウンドをもったポスドクや大学院生が国際的かつ、学際的な研究環境で切磋琢磨していました。振り
返れば2年半の短い留学でしたが、とても密度の濃い留学期間でした。その頃、他の研究と一緒に手がけて
いたのは先のクラス1KNOX遺伝子の姉妹遺伝子、クラス2KNOX遺伝子でした。これは被子植物も持つ遺
伝子ですが、発現解析や変異体の表現型解析からは機能がよくわかっていませんでした。遺伝子ターゲティ
ングの容易なヒメツリガネゴケで機能解析してみると、予想もしないことがおこったのです。クラス2KNOX

遺伝子は単相の組織では発現しておらず、機能欠損株も単相では野生株と区別がつきません。けれど、機能
欠損株は複相の発生の途中で成長を停止し、単相特異的な組織を作り始めたのです。クラス2KNOX遺伝子
は複相で単相の発生プログラムを抑制する遺伝子だったのです。もともとKNOX遺伝子は緑藻も持っている
複相発生遺伝子でした。それが、陸上植物の進化の過程で重複により2個になり、片方がクラス1KNOX遺
伝子として複相の分裂組織の形成に働くようになり、もう片方がクラス2KNOX遺伝子として複相で単相の
発生プログラムの抑制に働くようになった結果、陸上植物は複相に多細胞体制を構築できるようになったの
ではないかという仮説を提唱しました。これは1862年にドイツのHofmeisterが植物の世代交代を報告して以
来、初めての世代交代を制御するマスター遺伝子の発見となりました［9］。
私のここまでの研究は被子植物複相の茎葉形成遺伝子のコケ植物相同遺伝子の機能解析を続けてきた副産
物にすぎません。私自身は研究を進める上で奇抜なアイディアや卓越した技術を持ち合わせているわけでは
ありません。実験結果をもとに、一つ一つ仮説を積み上げることを繰り返していくと、パズルを解いたその先
にだけ見えてくる光景があります。それは最初に予測してもいなかった光景なのです。私はその最後に見え
てくる光景が見たくて、夢中になってパズルを解き続けているにすぎません。これからも気負わずいろんなパ
ズルを解いてその先にある光景を皆様と共有していきたいと思います。
最後になりますが、発生進化学への道を進むきっかけを作ってくださった広島大学総合科学部の渡辺一雄

先生、河原明先生、彦坂暁先生のAWKの先生方に改めてお礼申し上げます。これからも、先生方にも楽し
んでいただけるようなサイエンスを目指します。また、これまで支えて下さった基礎生物学研究所長谷部研
究室の新旧メンバーの皆様、広島大学理学部の先生方、オーストラリアJohn Bowman研究室の研究仲間に
感謝したいと思います。そして、今現在、発生進化研究室（塚谷裕一研究室）で発生進化の看板を背負って
研究できていることはこの上ない喜びです。ありがとうございました。

引用文献
［1］ Carroll SB, et al.: Science (1994) 265: 109–114
［2］ 渡辺一雄 . 化学と生物 (2001) 39: 764–770
［3］ Halder G, et al.: Science (1995) 267: 1788–1792 
［4］ Quiring R, et al.: Science (1994) 265: 785–789
［5］ 植物のかたちを決める分子機構．植物の形を決める分子機構―遺伝子から器官形成へ．細胞工学別冊 植物細胞

工学シリーズ（松岡信、岡田清孝、町田泰則監修）秀潤社（1994）
［6］ Schaefer DG, et al.: Plant J (1997) 11: 1195–1206
［7］ 榊原恵子．生物の科学遺伝 (2013) 1: 39–44
［8］ Sakakibara K, et al.: Evol. Dev. (2008) 10: 555–566
［9］ Sakakibara K, et al.: Science (2013) 339: 1067–1070
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花田耕介（九州工業大学）

研究奨励賞受賞記

私が現在に至るまで

2014年の日本進化学会研究奨励賞に選考して頂き、ありがとうございます。本賞は、私が、学生から現在に
いたるまで、毎年参加した学会であり、最も親しみをもっている学会からいただいたものなので考え深いものが
あります。これを私の糧として、この賞の価値をさらに上げるような研究を今後とも推進したいと思っています。
受賞タイトルである「網羅的なゲノム情報を利用した進化ゲノミクス研究」からも想像できるように、私は
一つの生物種を一貫して行うような研究を行わずに、ゲノムというキーワードで研究を推進してきました。
過去の受賞者の感想と比較しますと、私は進化もしくは生物研究の大きな熱情は幼いころからあったわけ

ではありません。私は、あまり研究に関しての深い話はせずに、リアルな自分に迫ってみたいと思いました。
そのため、研究内容の紹介ではなく、私の研究に深くかかわった経験を紹介させていただきます。

小学校時代
私は将来について初めて真剣に考えたのは、まんがの「日本の歴史」を読んだのがきっかけだと思います。

特に、幕末の時代が好きになったので、司馬遼太郎と藤沢周平の歴史小説をよく読みました。その影響で、
志士になり、日本のために死にたいという過激なことを考えていました。落ち着いてくると、私の夢は、「総
理大臣」になったと思います。そのため、手始めとして、学級委員に立候補しました。しかし、通知表で責任
感が「－」になり、私をリーダーとして認めていない雰囲気を敏感に感じとりました。この時点で、総理大臣
は無理だということを感じました。
しかし、私自身を政治のリーダーとして歴史に名を残せないまでも、人類に少しでも貢献したいという希望
を常に考えていました。そのような中で、研究者という道に強く興味をもったことを思い出します。

中学から高校時代
中学の三年次に入り、偏差値が65しかなかった私が、突然、70以上の県立高校の進学校に行きたくなりま

した。研究者になるためには、成績のいい高校に行かなければいけないとでも思ったのかもしれません。
思い立ったらすぐに行動する私は、中学の3年生の夏休み後に、部活（陸上部）を途中でやめて、受験勉強

に専念しました。最終的に、ギリギリで、志望校に合格しました。これで、「勉強は短期間でできる」という
間違った経験を持ってしまいました。そのため、高校入学時から見事に勉強をしなくなり、クラスでビリの成
績をとり続けました。高校時代を思い返すと、まったく勉強をしないで試験を受けていた自分にあきれます。
一方で、中学で部活を最後までやらなかった後悔をもっていたため、高校では部活（ラグビー部）に全力投
球しました。最終的には、県大会でベスト4までは行きましたが、花園にいくことはできませんでした。しか
し、世の中には、運動ができるスーパーマンがおり、スポーツの世界は、僕が戦える場所ではないということ
を強く実感しました。
高校の時は、一切、研究者についての夢など考えず、スポーツだけを行いました。しかし、スポーツの経
験は、私の研究スタイルに強く影響している気がします。スポーツの世界は、勝利をするためには、どこで、
相手を上回るかということを常に考えています。現在でも、自然に、自分の研究の強いところ、弱いところを
意識して、研究している気がします。

大学受験
最後のラグビーの大会が終わり、受験勉強を始めようと思ったのですが、どうしてもやる気がおきません
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でした。理由は、行きたい学部あるいは学科を決定できなかったためです。大学は、将来の方向性を見据え
て、行きたい場所を選ばなくてはいけません。受験の頃には、研究者になりたいという希望がわずかにあり
ましたが、父が工学部系の研究者であったため、理学部系にいくことへの躊躇もありました。受験する学科
を絞ることは困難を極めました。結局、航空宇宙、土木学科、機械工学、材料工学部、物理学科、医学部、
獣医学部という支離滅裂な受験を行いました。今考えると、教養課程後に専門を選ぶ大学（東大等）を目指し
ていれば、たとえ通らなくても、それなりの大学に通ったかもしれません。しかし、目指すことが恥ずかしい
ほどの成績だったので、そんなことは考えませんでした。

日本大学獣医学科への入学
最終的には、複数合格した大学の内、日本大学の獣医学科に突然強い興味を持ちました。獣医学科の卒業

後は、行政職（公務員）、社長（動物病院経営）、研究者が主な就職先であったためです。研究者が難しかっ
た場合でも、獣医師という国家資格があれば、最低限は職を失わずに生きていけると思いました。
実際に、この資格を利用したことはありませんが、精神安定剤として非常に重要でした。私は、今まで永
久就職を持つチャンスをすてても、より研究ができる環境を選んできました。逃げ道がある人間は、研究が
うまくいかないときも、落ち着いて研究ができます。心に余裕を持つと、より良い成果を出すまで待つことが
できます。リスキーであるがインパクトがある研究を選ぶチャレンジ精神も持つことができます。
現在は、獣医学とはまったく関係のない研究を行っていますが、獣医師の免許がなければ現在の研究は

行っていないと思います。

大学院へ
日本大学での獣医学科の研究室で初めて研究に携わりました。卒業近くになると、臨床や公務員になるこ
とは考えていませんでした。企業に行くにしろ、大学に残るにしろ、研究者になることしか考えていませんで
した。そのため、研究室を選ぶ基準は、研究を熱心にやっているところです。選択した研究室で、私は世界
中に蔓延した豚のウイルスの疫学的調査をする研究を行いました。研究の過程で、ウイルス進化という基礎
的な現象そのものに強い興味を持ったので卒業時には博士課程にいくことを視野にいれはじめました。そこ
で、そのような研究を受け入れる先生を探し、国立遺伝学研究所の五條堀先生を見つけました。実際に五條
堀先生の研究室では、本賞をとる一つとして紹介されている研究「多数種のウイルス種のゲノム比較」を遂行
しています（Hanada et al. 2004. Mol. Biol. Evol. 21: 1074-1080）。
五條堀先生は、「このような研究をやれ」とは私に一度もいったことがありません。常に、どのような意味

があるのか？　その結果を導ける理由は何か？　と数時間の指導を頻繁にいただきました。この指導を卒業
時まで、徹底的にしていただきました。実際に論文にするために、どうしたらいいか、を指導教官が教えるこ
とは簡単かもしれません。しかし、どうしたらいいか、の答えを絶対に言わないで学生に言わせる、そしてそ
れを待つことは困難です。先生は、自分自身の研究時間を削って、私に「研究のやり方」を徹底的に注いでく
れました。あの指導がなかったら、私は、研究者として生き残ることはできませんでした。

渡米
初めてのポスドク先として、進化ゲノミクスのトップランナーの一人であるシカゴ大学のWen-Hsiung Li

教授の所に行きました。シカゴ大学は、進化研究をやっている世界の中心地ともいえる場所です。そこで、
研究をするうちに、自分の研究のやり方、考え方は、世界基準から見ても的外れではないということがわ
かってきました。その中で、非常に仲が良かったShin-Han Shiu博士が、ミシガン州立大学でポジションを
得て、私をポスドクとして誘いました。
五條堀先生やWen-Hsiungは、あまりにも遠い存在だったので対等に話すことはできなかったのでいろい

ろと制限がありましたが、Shin-Hanからは、研究をするアイデアの具体的な育て方や方法を参考にすること
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が多く、彼自身の研究にも大きな興味をもっていました。そのため、私は、Shin-Hanのラボに移ることをき
めました。彼のラボでは、ラボの運営方法、学生の指導方法、グラントの申請など様々なことが相談されま
した。そして、私が、彼の手伝いを積極的に行うことで、貴重な経験を得ることができました。研究に関し
ては、本賞を取る理由となる「植物の重複遺伝子の研究」および「短い遺伝子を新規に推定する方法の開発」
など、1年で4報のfirst authorの論文を含む6報の（Hanada K, et al., Plant CELL 2009, Hanada K, et al., 

Plant Physiology. 2008, Rensing SA,et al., Science 2008, Gingerich DJ, et al., Plant Cell. 2007, Hanada K, et 

al., Mol Biol Evol. 2007, Hanada K, et al., Genome Research 2007）を発表し、研究者として最も充実した1

年を過ごすことができました。
Shin-Hanの研究室は非常にアクティブであり、私も彼の研究を進めることを貢献する自信はありました。

しかし、年齢の近い友達が研究室を運営しているのを知り、自分の意志で研究をしたくなったため、異動先
を探し始めました。

帰国
植物でゲノム研究を進めている研究者がいることを、理研の植物科学研究センターのセンター長である篠

崎一雄先生が聞きつけてくださいました。そして、日本へ3年ぶりの帰国をすることを決めました。
理研での私は、研究員でしたが、どこのチームに所属もしないポジションでした。その中で、自由に動き

回り、理研の様々なリソースをつかった進化ゲノミクス研究をやってほしいといわれました。実際に、積極的
に理研のリソースを使って、自分の好きな研究をやることができました。篠崎先生は、私の研究を常に推進
しやすい状況を作ってくださいました。先生のおかげで私の進化ゲノミクスの研究は、フェノーム、トランス
クリプトーム、プロテオームおよびメタボロームと様々なオーム情報を用いた幅広い研究内容に進展すること
ができました（Hanada K et al., Geno Biol Evo 2009, Hanada K et al, Bioinformatcs 2010, Hanada K, Plos 

Genetics 2009, Hanada K. et al., Mol Biol Evo等）。
理研では、進化ゲノミクス解析で推定している遺伝子の機能性を調べるための実験室の立ち上げにも支援

をしていただきました。その結果、研究代表者として大型の競争資金を獲得することができ、情報解析と機
能解析を融合する研究室を、研究員というポジションで立ち上げることができました。
その研究成果が徐々に出ており、従来の遺伝子予測技術では見過ごされていた短い遺伝子をシロイヌナズ
ナのゲノムから推定し、形態形成を示す約50個の遺伝子を同定した一連の研究を行っています（Hanada et 

al. 2013. PNAS）。これらの結果は、未だ同定されていない短い遺伝子が大量に植物ゲノムに存在することを
示唆しており、これを「ペプチド大陸」と命名しています。これは、これまで考えられてきたタンパク質コー
ド遺伝子の概念を発展させ、今後のゲノム科学、進化学研究に大きな影響を与えると考えられます。
今年度からは、本当に独立をして、九州工業大学でテニュアトラックの教員として、一つの研究室を運営

しています。現在の研究は、既に同定された短い遺伝子の詳細な機能を明らかにする研究と同時に、シロイ
ヌナズナの多数のゲノム情報の情報解析から機能を推定し、その仮説の検証を実験的に明らかにする研究を
推進しています。

おわりに
ここで紹介している先生方のほかにも、お世話になった先生方は、数多くいます。さらに、共同研究者お
よび私の研究室で手伝っていただいたポスドク研究員、テクニカルスタッフ、パートの方々もいます。それら
の方々とこの賞の喜びを共有したいと思っています。
今後は、私は、自分の研究に自分なりの「色」を入れて、研究したいと思っています。最終的には、研究の

内容をみて花田っぽいと思わせるような研究をしたいと思っています。
その「色」がある研究を日本進化学会の年会の中で、紹介し続けることが、日本進化学会に恩返しをする方
法だと思っています。
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二橋　亮（産業技術総合研究所）

研究奨励賞受賞記

トンボに魅せられた研究者

この度は、日本進化学会研究奨励賞をいただき、大変光栄に思いますと同時に、身の引き締まる思いがし
ております。私は、トンボやチョウを材料に、昆虫の色や模様の形成とその進化に関する研究を進めてきま
した。ここでは、研究奨励賞受賞記として、これまでの私の研究の歩みを簡単に紹介させていただきたいと
思います。

トンボに魅せられた少年
「どうしてそんなにトンボが好きなんですか？」と時々聞かれることがあります。私の場合は、0歳のときに
父と兄が昆虫採集を始めたのがきっかけになっています。1歳6カ月のときにトンボを持っている写真が残っ
ており、3歳のときに小さな網でオニヤンマを採集したことを、今でも鮮明に覚えています。小学1年生まで
は、チョウが一番好きでしたが、小学2年生のときに、自宅の近くで羽化直後のミヤマサナエ（当時は富山県
5例目）というトンボを採集し、博物館の学芸員の方から「富山県のトンボ相」という目録をいただいたこと
が、トンボに興味を持つ最大のきっかけになりました。その目録には、富山県からは76種のトンボが記録さ
れているが、まだ発見される可能性のある種が残っていることや、最近の生息状況が不明な種が15種もいる
ことなどが書かれていました。私は、漢字だらけのその本を、辞書を引きながら解読し、図書館で地図や航
空写真を見ながら調査地を絞り込んでは、父親に県内各地に連れて行ってもらい、生息状況の不明なトンボ
や県内未記録のトンボを探すことに明け暮れていました。その結果、今では富山県のトンボの種数は88種に
増え、生息状況が不明だったトンボも、2種を除いて再発見に成功しました［1, 2など］。探していたトンボを発見
したときの喜びは本当に大きく、お金では買えない「感動」を何度も経験することができました。また、この
ような調査を通じて、日本全国のアマチュア研究者と知り合いになることができました。特に、中学3年生の
ときに、名古屋で開催される筋金入りのトンボ好き（俗に「トンボ屋」と呼ばれる人々）が10人ほど集まって
行われるメンバー限定の「トンボのビデオとスライド会」に参加するようになってから、トンボについてとこと
ん深く追求する大人たちがいることに深い感銘を受けるようになりました。そこでは、深夜までひたすらトン
ボの生態写真や動画について議論するのですが、参加者の皆さんのあまりの活動量、知識量に大きな衝撃を
受けたものでした。東京大学に入学した後も、週末は富山に戻ってひたすらトンボを追いかける生活を送り、
大学2年生のときは、木曜と金曜に授業を入れなかったことから、水曜日の夜に富山に戻り、月曜日の早朝に
東京に帰ってくるという、富山から東京の大学に通う生活を送っていました。トンボの調査を通じて多くのこ
とを学びましたが、探していたトンボを狙い通りに発見できることは本当に少なく、むしろ予想外な場所で見
つかることが多くありました。また、一度発見できてしまうと、「なぜ今まで見つからなかったのだろう」と感
じるようになることが多く、「なるべく見落としが少ないように常に注意する」、というのが調査のコツだと思
うようになりました。これらの経験は、その後に本格的に研究を進める上でも、大きな糧になっていると思っ
ています。

アゲハの幼虫と鳥のフン
大学院では、チョウ目昆虫の色や模様の研究を扱っていた藤原晴彦研究室に進むことにしました。実は、

最初はトンボの体色多型の研究をやりたいと申し出たのですが、研究室で飼育できないから、などの理由
でチョウの研究を勧められました。そこで、子供の頃から好きだったシロオビアゲハのベイツ型擬態をテー
マにすることを提案し、修士1年生の頃はシロオビアゲハを材料に研究を開始しました。修士2年生になる
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頃には、より飼育の楽なアゲハの幼虫の擬態模様の切り替えにテーマを変更することにしましたが、当初は
in situ hybridizationの系がさっぱりうまくいかず、果たしてこのテーマで学位がとれるものかと不安に思う
日々が続いたものでした。一方で、ちょうど同じ時期に、フィールドで偶然知り合った東京都立大学（現首
都大）の林文男さんと共同研究で（こっそり）進めていたアカトンボの種間雑種のDNA解析やカワトンボの
分類の研究ではデータが溜まり始めており［3, 4など］、その内容で昆虫学会のシンポジウムで発表する機会をい
ただくこともありました。ちなみに、そのときのシンポジウムの主催者であった深津武馬さんからは、「キミ
は、いつ藤原研を追い出されるの？」というコメントをいただいておりました。博士課程に進んでも、in situ 

hybridizationの系はうまくいかず、いろいろ試行錯誤を繰り返していましたが、博士1年生の秋に、ようや
く系が動くようになり、その後は週末や年末年始も、研究室にほぼ缶詰の状態で、データを溜めることに専
念しました。この過程で、特定の模様と関連の見られた多くの遺伝子を同定することに成功し、模様の切り
替えが幼若ホルモンによって制御されていることを発見しました［5～ 7など］。「幼若ホルモンの濃度に応じて幼
虫の模様が変わる」というのは、「そんなの当り前じゃないの？」というコメントもよくいただきましたが、実
はこんな簡単なことが報告されていなかったのには理由がありました。それは、幼若ホルモンの影響は特定
の時期に処理しないと見られないということでした（同様な例は、幼虫から蛹の切り替えの研究では知られて
いました）。この実験を行う前に、脱皮ホルモンをさまざまな時期に投与して、強制的に脱皮させて模様を調
べる実験を行っており、4齢に脱皮した後のかなり早い段階で5齢の模様が決定することを事前に発見してい
たことが、実験がうまくいった秘訣になったと考えています。しかし、この内容をまとめてPNAS誌に投稿し
たところ、査読者の一人の「内容は新しく、個人的には面白いと思うが、PNAS向けではない」という、個人
的にはあまり納得できない理由によりrejectになってしまいました。その直後に、ローマで開催された国際学
会のシンポジウムに招待され、発表を行ったところ、私の直前に発表を行ったPaul Brakefield博士から、「こ
の内容は論文化したのか？」と話しかけられました。そこで、PNAS誌に投稿したが、rejectになったという
経緯を話したところ、Science誌に投稿することを勧められ、その際には（PNAS誌に投稿した時には使用しな
かった）アゲハの幼虫と鳥のフンを並べた写真を必ず使うように、とアドバイスをいただきました。この写真
は、毎回のように聞かれていた「アゲハの若齢幼虫は、本当に鳥のフンに擬態しているの？」という、答える
のが非常に難しい質問に対抗するために、アゲハの幼虫に似ている鳥のフンを探し回って撮影したものでし
た。その後、幸運にもPNAS誌にrejectされた論文がScience誌に受理されたことから［6］、この写真の使用が、
本当に明暗を分けたのかもしれないと今でも思っています。ちなみに、アゲハの研究が進展するようになって
からは、「キミは、トンボの研究は止めてしまったのか？」と言われるようになってしまいました。

アカトンボが色づく頃
2009年4月からは、産業技術総合研究所の研究員として、深津さんのグループで研究することになりまし

た。その際に、テーマの一つとして、いよいよトンボの体色形成についても着手することにしました。しか
し、どこから手をつけて良いのか分からず、とりあえず手当たり次第に解析を試みましたが、一向にデータ
がたまりません。産総研に所属して2年目に突入し、さすがに焦ってきた頃に、まずはトンボの色がどんな色
素からできているのか調べてみようと思い立ちました。アカトンボの赤い色素は塩酸メタノールに良く溶け
たので、オモクローム系色素であろうと予想されました。さて、この先どうしようかと思って過去の論文を見
ていたところ、オモクローム系色素は酸化還元反応で色が可逆的に変わるという記述を見つけました。そこ
で、当初は、本当にオモクローム系色素であることを確認する目的で、抽出した色素に酸化剤や還元剤を投
与してみました。その結果、黄色と赤色の可逆的な変化を確認することができました。黄色から赤色への変
化というのは、まさにアカトンボのオスにおける未成熟から成熟の体色変化と一致しているので、「これは望
みがありそうだ」、と2年目にしてようやく研究の糸口を見つけました。これに気づいた時には2010年の9月
になっており、既にアカトンボが色づく頃で、未成熟の個体はほとんど見当たらなくなっていましたが、つく
ば市を探し回って、未成熟のナツアカネを1個体だけ採集することができました。この個体に還元剤を投与し
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てみたところ、数時間後に鮮やかな赤色に変化することが分かりました。この個体を見たとき、名古屋のトン
ボのビデオとスライドの会で、以前あるトンボ屋さんが話されていた言葉を思い出しました。それは、「アカ
トンボの標本を作るときに、亜硫酸ガスを使うと赤色がきれいに残る」、というものでした。当時は、「世の中
には変わったことを試す人がいるものだ」、というくらいにしか思っていなかったのですが、亜硫酸ガスが還
元剤であることを考えると合点がいきます。その後、共同研究で行った色素の同定と酸化還元電流の測定の
結果を加え、「アカトンボの体色変化は、色素の酸化還元反応によるという、動物からは従来知られていない
メカニズムが原因だった」という内容で論文にまとめることができました。ちなみに今度は最初にScience誌
に投稿しましたが、「一般受けしない」という、またしても個人的にはあまり納得できない理由でrejectになり
（たしかにトンボは海外ではあまり人気がないという側面はありますが）、アゲハとは逆のパターンでPNAS誌
に受理されたのでした［8］。

まとめにかえて
最近、研究所の一般公開やサイエンスカフェなどで一般の方々と研究の話をする機会が時々ありますが、

トンボやチョウは、子供から大人まで幅広く興味を持っていただける材料であることを実感しています。2012

年には、私たちが5年の歳月をかけて、日本のトンボ全種をまとめたフィールド図鑑を発行したのですが［9］、
その本を子供が夢中になって読んでいるという話を複数の知り合いの方から聞くと、自分の子供時代が思い
出されてとても嬉しくなります。それと同時に、小学生から質問されるような基本的なことでも、答えが分か
らないことが多く残されていることを感じています。
最後に、これまでの研究を進めるにあたって、ご指導、ご協力いただきました多くの方々に、この場を借

りて御礼申し上げます。特に、大学院時代の指導教員である藤原晴彦教授（東京大学）には、研究のオリジナ
リティーの重要性を強く教えていただきました。また、現在の上司にあたる深津武馬グループ長（産総研）に
は、自由に研究できる環境を提供していただきました。今回、深津さんの学会賞と同じタイミングで受賞でき
たことを心より嬉しく思うと共に、今後も昆虫の面白い現象の解明を目指したいと思っています。

引用文献
［1］ 二橋亮・二橋弘之・荒木克昌・根来尚（2004）富山県のトンボ．富山市科学文化センター収蔵目録，17: 1-220.
［2］ 二橋亮・二橋弘之・新堀修・川村日出男（2014）富山県のトンボ（2013年度記録）．富山市科学博物館研究報告，

38: 143-163.
［3］ Futahashi R., Hayashi F. (2004) DNA analysis of hybrids between Sympetrum eroticum eroticum and S. baccha 

matutinum. Tombo, 47: 31-36.
［4］ Hayashi F., Dobata S., Futahashi R. (2004) Macro- and microscale distribution patterns of two closely related 

Japanese Mnais species inferred from nuclear ribosomal DNA, ITS sequences and morphology (Zygoptera: 
Odonata). Odonatologica, 33(4): 399-412.

［5］ Futahashi R., Fujiwara H. (2005) Melanin-synthesis enzymes coregulate stage-specific larval cuticular mark-
ings in the swallowtail butterfly, Papilio xuthus. Development Genes and Evolution, 215(10): 519-529.

［6］ Futahashi R., Fujiwara H. (2008) Juvenile hormone regulates butterfly larval pattern switches. Science, 
319(5866): 1061.

［7］ Futahashi R., Shirataki H., Narita T., Mita K., Fujiwara H. (2012) Comprehensive microarray-based analysis 
for stage-specific larval camouflage pattern-associated genes in the swallowtail butterfly, Papilio xuthus. BMC 
Biology, 10(1): 46.

［8］ Futahashi R., Kurita R., Mano H., Fukatsu T. (2012) Redox alters yellow dragonflies into red. PNAS, 109: 
12626-12631.

［9］ 尾園暁・川島逸郎・二橋亮（2012）「ネイチャーガイド　日本のトンボ」 532pp. 文一総合出版 .
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宮本教生（海洋研究開発機構（JAMSTEC））

第16回大会 若手発表賞受賞記

ホネクイハナムシが 
“根”でクジラの骨を食べる仕組み

鯨類などの大型海洋脊椎動物が死ぬと、その遺骸は海底へと沈降する。栄養に乏しい深海底にとって、こ
の大型生物の死骸は貴重な栄養源となり、数年間にわたって“鯨骨群集”と呼ばれる生態系を育む。ホネク
イハナムシ類は、そんな脊椎動物の遺骸にのみ生息する多毛類で、2004年の発見以来世界中の海洋底から
報告されている。彼らは口などの消化器系を欠いているが、代わりに“根”（菌根部）を持ち、その根によって
栄養の消化吸収を行なっていると考えられている。すなわち、根から消化酵素を分泌して骨を溶かし、骨の
中に根を張り巡らせ、根から骨中の栄養を吸収するのである。また根には従属栄養細菌が細胞内共生してお
り、共生細菌の栄養代謝への関連も示唆されている。彼らは根という新奇形質と新たな共生関係を得て、他
の生物の利用できない骨を栄養源とすることで、鯨骨域において優先している。以上のように特殊な生活様
式をもつホネクイハナムシ類は、発見以来研究者を魅了してきたが、研究は進まず、上記の仮説の検証には
いたっていない。その最も大きな理由は、生息環境が深海底の鯨骨域と非常に限られており、採集が困難で
ある点、長期飼育に成功しておらず、研究室内で全発生過程を観察することが出来ていない点などが挙げら
れる。我々は鹿児島県野間岬沖水深約225 mから採集したホネクイハナムシを実験室内で飼育することに成
功した。さらに骨への着底、共生細菌の培養とホネクイハナムシへの感染に成功し、発生開始後6週間で成
熟し放卵を開始するという生活史を解明した（Miyamoto et al., 2013）。そして我々は実験室内で安定して継
代飼育することに成功した。現在は、本当に根が骨を消化吸収しているのか、もししているのなら如何にし
て骨を消化吸収しているのか、さらにはホネクイハナムシと共生細菌の相互作用について研究を進めている。
例えばトランスクリプトーム解析の結果、細胞外マトリクスを分解する酵素がホネクイハナムシにおいて多様
化していること、そしてその遺伝子が根表皮で発現していることが明らかとなった。さらに栄養吸収を司るト
ランスポーター遺伝子が根表皮や菌細胞で発現しており、根による栄養吸収と宿主̶共生細菌間での栄養素
のやり取りなどの存在が示唆された。今後は今回立ち上げた実験系を用いて根や共生細菌の機能等を解明し、
その結果を近縁の多毛類などと比較することにより、ホネクイハナムシの特殊な形質がどのように進化したの
かについて研究を進めていくつもりである。また安定して継代飼育が可能な深海性の動物はこれまで存在し
ておらず、そのことが深海生物学を進める上での大きな壁となっていた。ホネクイハナムシは深海生物学の
モデル生物としてのポテンシャルも秘めており、動物の深海・極限環境適応などについても研究を展開して
いきたい。

参考文献
［1］ Miyamoto N, Yamamoto T, Yusa Y, Fujiwara Y 2013 Postembryonic development of the bone-eating worm 

Osedax japonicus. Naturwissenschaften 100: 285–289
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石川麻乃、北野　潤（国立遺伝学研究所）

第16回大会 若手発表賞受賞記

イトヨ淡水進出の鍵形質としての 
脂肪酸合成能

新規ニッチへの進出は、他分類群の競争相手によって占められていない空間的・物理的資源の利用を可能
にし、時に爆発的な適応放散を引き起こす（Schluter 2000）。このような豊富な資源の獲得と競争からの解放
は生態学的機会（ecological opportunity）とも呼ばれ、①新しい資源自体の出現、②資源を利用していた他
分類群の絶滅、③未利用の資源のある新しい生息域への移入、そして、④すでに存在している資源を、新し
く、またはより効率的に利用可能にする進化的新規性の獲得（key innovation）によって引き起こされると提
唱されている（Simpson 1953, Losos 2010）。一方で、同等の生態学的機会に恵まれたように見える種でも、
彼らが実際に

4 4 4

新規ニッチに進出し、適応放散するかどうかには、生物群間で違いがあることも知られている
（Losos 2010）。例えば、ガラパゴス諸島では、鳥類はダーウィンフィンチのみ、また植物や昆虫でもいくつか
の種のみがあらゆるニッチに適応放散したが、他の生物群はできなかった。ハワイ諸島をはじめ、多くの離
島でも同様の現象が見られる。つまり、生態学的機会があってもなお、適応放散する生物群と、しない生物
群が存在するのである。これは、生物群間で新規ニッチに到達できたタイミングが偶然違ったからだろうか？　
それとも、新規ニッチの中で、それぞれの生物群が実際に利用できる資源の質や量に違いがあったからだろ
うか？　それとも、適応放散できた生物群には新規ニッチへ進出する前適応（preadaptation）のようなものが
存在したのだろうか？　この問いに答えるためには、新規ニッチへ進出する『潜在能力』の違いの実体を理解
する必要がある。
イトヨ（Gasterosteus aculeatus）は、祖先的な海型イトヨが淡水域へ進出し、各淡水域で適応放散を遂げた

ことで知られる。祖先的な海型イトヨには、遺伝的に分化した太平洋系統と日本海系統が存在する。各地で
淡水進出した淡水型と、太平洋系統、日本海系統を用いて系統解析を行うと、全ての淡水型が太平洋系統に
由来していることがわかった（Cassidy et al. 2013）。つまり、太平洋系統は淡水域への進出に成功し多様化を
遂げたのに対し、日本海系統は淡水域に進出できていないのである。そこで、私たちはこの太平洋系統と日
本海系統をモデル系とし、新規ニッチ（淡水域）に進出する潜在能力の違いの実体とその遺伝基盤の解明に
取り組もうと考えた。淡水域と海水域では、塩分濃度や餌資源など様々な生態的要因が異なる。これらの要
因を条件分けして飼育実験を行った結果、淡水餌を与えた日本海系統の死亡率が、同じ条件の太平洋系統よ
りも高いことが分かった。また、この死亡率は海産餌の給餌で回復した。このことは、餌条件が日本海系統
の生存に重要である一方、太平洋系統ではその必須条件がなくなっていることを示唆している。では、淡水
餌の何が日本海系統の高い死亡率をもたらしているのだろうか？　海産餌には、必須脂肪酸であるドコサヘ
キサエン酸（DHA）が多く含まれる一方、淡水餌にはほとんど含まれない。私たちは、日本海系統のDHA合
成能が太平洋系統よりも低いことを見いだし、太平洋型で高いDHA合成能をもたらす候補原因遺伝子を既
に得ている。現在、遺伝子導入により、この遺伝子を強制発現させた日本海系統イトヨの作成に成功してお
り、これを解析することで、淡水進出を可能にした潜在能力の実体とその遺伝基盤を実証的に示すことがで
きると考えている。また、今後は、同様に淡水進出した系統としなかった系統を近縁に含むトミヨ属や、淡水
進出をした他魚種を解析することで、多くの魚類において適応放散をもたらした淡水進出の遺伝的基盤の共
通性と相違性について理解したい。

参考文献
［1］ Cassidy LM, Ravinet M, Mori S, Kitano J (2013) Are Japanese freshwater populations of threespine stickle-

back derived from the Pacific Ocean lineage? Evolutionary Ecology Research 15: 295-311
［2］ Losos JB (2010) Adaptive radiation, ecological opportunity, and evolutionary determinism. The American 
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倉田　歩（富山大学）

最優秀ポスター発表賞受賞記

ポスター賞最優秀賞を受賞して

この度は第16回大阪大会ポスター賞を頂き誠にありがとうございます。本大会が初めての進化学会参加と
なり、私は色々な会場へ入り込んでは、新鮮でおもしろい研究の数々に圧倒されていました。そのような中、
まさか自分がポスター賞を受賞するとは思っていなかったので、懇談会で名前を呼ばれ、壇上に立った際に
は、動揺と緊張のあまり「何て言ったらいいか分からないですが…」を繰り返し、シドロモドロになってしま
いました（その後しばらく研究室メンバーのネタになっておりました）。
さて、私は昨年度から𡈽田研究室に所属し、タバココナジラミの細菌共生器官である“菌細胞”について研
究しています。タバココナジラミは、体長わずか1 mmの吹けば飛ぶような小さな昆虫で、進化学会の多くの
皆様にはあまり馴染みがないかも知れません。そういう私も一昨年まで、聞いたことも見たこともありません
でした。それどころが、そもそも昆虫にさえ大した興味はなかったのです。しかし、配属先の研究室に迷って
いた3年生の終わりに𡈽田研を訪ね、“へんな生き物タバココナジラミ”に心惹かれてしまいました。
馴染みがない、と先述したタバココナジラミですが、実は農作物の害虫として世界中で猛威を振るってい

るため、農学分野では広く研究が行われています。そのように活躍する姿の裏には、成長・繁殖に必須の栄
養を供与する共生細菌が大いに関わっています。私の興味の対象は、その共生細菌のすみかとなる宿主の細
胞＝菌細胞であり、タバココナジラミに特徴的な次世代への細菌伝達方法です。一般に、菌細胞を保有する
昆虫の細菌伝達は、母親の菌細胞から共生細菌が放出され、体内で発生する卵や初期胚の菌細胞へ移入する
ことで達成されます。しかし、タバココナジラミでは、母体内で丸ごと1つの菌細胞が卵に取り込まれる、と
いう独特の伝達方法をとることが組織学的に観察されているのです（Buchner,1965；Costa et al.,1996）。大
会中、この説明をしている時に、ある方が“まるで母親が子に持たせるお弁当箱”と素敵な表現をなさったの
ですが、まさにその通り！へんな生き物なのです。
普通、有性生殖する生物は、両親に由来するゲノムを受け継いだ1つの受精卵から始まります。しかし、

菌細胞が丸ごと卵に移入するタバココナジラミにおいて、体細胞ゲノムと菌細胞ゲノムは異なるのではない
か？と疑問を持ち、遺伝学的な検証を行いました。まず、DNAバーコードとなる遺伝子を解析した結果、ど

Naturalist 175: 623-639
［3］ Schluter D (2000) The Ecology of Adaptive Radiation. Oxford University Press, Oxford
［4］ Simpson (1953) The Major Features of Evolution. Columbia University Press, New York

 図2 　発生中の卵に菌細胞が丸ごと移入していく様子
 図1 　巨大な菌細胞内に必須の共生細菌Portieraが存
在
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広岡佑太（京都府立大学・大学院生命環境科学研究科）

最優秀ポスター発表賞受賞記

セスジアメンボで迫る翅多型の遺伝基盤 
～汚すぎる部屋に救われた研究～

この度は日本進化学会最優秀ポスター発表賞をいただき、誠にありがとうございました。私は一部の昆虫
がなぜ翅長の不連続変異、つまり翅多型を示すのかを明らかにするため、セスジアメンボという昆虫種の翅
型決定における遺伝基盤を調べています。本種を用いた実験系が、翅多型の遺伝基盤に迫る新たなモデル系
として、ようやく光明が見えて参りました。この時期に当賞を頂けたことは、今後の研究の大きな励みとなり
ます。また今回の受賞記として、実験系確立の経緯と、今後の展開等を少し紹介させて頂きます。
セスジアメンボは長翅型と微翅型、無翅型という明瞭な翅多型を示し、更に休眠せず、世代期間は約1カ
月半なので1年間に何度も実験ができる、といった数々の実験に適した特徴を持っています。後は実験室内
で飼育ができ、翅型が遺伝的に決まっていることさえ推定できれば、翅型決定の遺伝基盤に迫る上で非常に
優れた材料となるだろうと、この話を聞いた当初は感じました。そこでまずは実験室内で累代飼育を行って
翅多型の遺伝率を調べ、ついでにセスジアメンボの飼育にも慣れておこうと考えました。幸い飼育に関して
は同じ研究室の先輩もアメンボ類を扱っており、アメンボの飼育の大まかなノウハウは研究を始める前に学
ぶことができたため、飼育は簡単だろう、と考えていました。ただここで少し問題になったのが、セスジアメ
ンボにどんな餌を与えるか、という点でした。自然界でセスジアメンボは様々な小動物を餌にしている捕食者
ですが、与える昆虫種が違えば翅型決定にも影響してしまうかもしれません。研究室で従来用いられてきた
飼育法では、野外でスイーピングして得た雑多な昆虫種や、由来がよく分からない市販の冷凍アカムシを餌
に用いており、実験の再現性の点で問題がありました。
そこでセスジアメンボの餌として用いる昆虫種は、自分で飼育・繁殖ができる種のみに統一するという解
決策を考え、餌昆虫として適した種を探しました。まず注目したのが国際的にも入手しやすく、飼育が簡単
なショウジョウバエ属の昆虫で、キイロショウジョウバエとカスリショウジョウバエを餌に用いて実験を始め
ました。しかし私が当初抱いていた飼育は簡単だろう、という予想は大きく外れ、遺伝率の推定に必要なF2

世代は1匹も得ることができませんでした。なぜならショウジョウバエのみで飼育したセスジアメンボはF1世
代のうちに次々と死んでしまい、なんとか成虫まで生き残った個体も全て妊性を欠いていたからです。飼育
している最中はどうして死んでしまうのか全く分からず、餌不足やショウジョウバエの品質低下も考え、新鮮
なショウジョウバエを多めに与えてみましたが、セスジアメンボは死んでいくばかりでした。あれこれ試して
も改善はできず、最終的に自分は飼育が下手なのではないかと落ち込んでいた時に、とある論文に出合いま
した。その論文には、同じく捕食性の昆虫であるケシカタビロアメンボでは、餌としてキイロショウジョウバ

ちらとも菌細胞と体細胞の両ゲノム間で相違は見られませんでした。そこで、マイクロサテライト領域を比較
したところ、いくつかのマーカーで両ゲノム間に相違が見られたのです。予想より変異は小さかったものの、
双方のゲノムは独立して遺伝することが示唆されました。その後の交配実験により、菌細胞ゲノムは母親に
由来することを確実にしました。
現在は、FISHを用いた菌細胞発生動態の詳細な解析や、何世代まで母系遺伝が継続するかの確認を行っ

ているところです。さらには、別種・別属のコナジラミにも普遍的に見られる現象であるのかを明らかにし、
遺伝様式のルーツを探ったり、菌細胞ゲノム解読により、特異的に進化した遺伝子がないか探索したりでき
ればと考えています。最後になりますが、日々私の研究に協力頂いている研究室の皆様、身近な生物の謎に
迫る楽しさを教えて頂いた諸先生方、本当にありがとうございました。
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エ、もしくはトビイロウンカのどちらの種のみを与えた時も生存率が非常に低く、両方の種を与えた時のみ生
存率が回復するということが報告されていました。これはセスジアメンボにも当てはまる現象ではないかと考
えた私は早速、入手しやすく、かつ実験室内で増殖しやすい餌昆虫はないかと考え始めました。
思いついたのはノシメマダラメイガを使うというアイデアです。ノシメマダラメイガは時々米びつで大発生

するのでご存知の方も多いかと思います。あれだけ大発生するのだから飼育も簡単だし、世代時間も短いに
違いないと考えたのが理由です。ちょうど4回生の6月頃のことなのですが、この時に限ってノシメマダラメ
イガは見つからずどうしようかと思っていたところに、出張先から帰ってきた指導教員が「用務先のラボが汚
すぎてノシメマダラメイガが湧きまくっていた」と言って10頭程のノシメマダラメイガを渡してくれました。
そこで早速実験室内で増殖させ、キイロショウジョウバエと共にセスジアメンボに与えたところ、F1世代の
生存率が飛躍的に上昇しました。しかしながらF2世代での生存率は依然低く、将来的に取り組みたいと考え
ていたQTLマッピングのような分離世代が必要な実験を遂行するには程遠い状況でした。
実は今までの方法では、ノシメマダラメイガはセスジアメンボが2齢までしか与えていませんでした。ただ

し実験の作業量的には、もう1齢、ノシメマダラメイガを与える齢期を増やすことが可能であり、3～ 5齢の
どの齢期で与えるのが効果的か調べました。これに加えて、セスジアメンボの主な死亡要因である脱皮失敗
の防止のため、脱皮ホルモンの前駆体であるコレステロールをショウジョウバエの餌培地に添加してみまし
た。これらの結果、紆余曲折を経て、分離世代でも生存率が9割に達するほどの飼育法が確立でき、セスジ
アメンボを用いて翅多型の遺伝基盤を調べる道が開けました。
本種を使う上でのもう一つの難点は、翅多型が遺伝要因だけでなく日長のような環境要因にも影響を受け

る点です。もちろん環境要因による可塑性も大変興味深いのですが、まずは遺伝的な翅多型の制御機構に迫
りたいと考えていたので、いかに日長の影響を受けない個体を得るかという点が問題となりました。そこで、
本種は長日条件下で長翅型が出やすいのですが、例えば冬に生息地へサンプリングに行き、少ないながらも
見つかった長翅型を室内で交配させながら選抜する、ということを行いました。この場合、室内での選抜時
も短日条件下で行い、それでも出てくる長翅型、すなわち日長の影響を受けずに遺伝的に翅型が決まってい
るであろう個体を選抜し続けました。無翅の系統についても同様の選抜を行い、各翅型がほぼ固定した系統
を作り出すことに成功しました。そしてこのことは、翅多型を決める遺伝基盤が確かに存在することを示して
います。修士2回生になった現在、速い系統では12世代もの選抜をくぐり抜けており、そろそろ一度ゲノム
を読んでみようかと思っているところです。
そして念願のQTLマッピングのための分離世代も上述の選抜系統を用いて作製できており、RAD-seqを
用いた連鎖解析が進行中です。修士2回生の間に完了できるかどうか、かなりギリギリのペースなのですが、
全く飼育ができなかった4回生の頃を思えば、進むべき方向は見えているので、後は何としてでもやり遂げた
いと思っています。

鎌田睦大（仙台第三高等学校）

第9回　みんなのジュニア進化学ポスター賞最優秀賞受賞記

バクテリオファージΦNIT1に対する 
納豆菌の感受性

納豆菌と納豆菌に感染するバクテリオファージは、滅菌処理ができる高校の生物実験室であれば感染実験
が可能である。本研究では、ファージ感染のしくみの理解に向けて、感染に差のある納豆菌とファージの組
合せを明らかにすることを目的とした。ほとんどの製品納豆の納豆菌を溶菌させることが知られているバク
テリオファージΦNIT1を用いて、感染に差のある納豆菌の探索を行った。水田から稲わらを採取し、耐熱胞
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子をつくる細菌6株を単離し、ΦNIT1を感染させ
たところ、6株のうち4株で溶菌が確認された。ま
た納豆菌のエンドグルカナーゼ遺伝子に特異的な
プライマーを使ってPCRを行ったところ、6株のう
ち3株でPCR産物の増幅が確認できた。6株をゆで
た大豆に接種したところ、ΦNIT1感染で溶菌した
4株で納豆が形成された。納豆を形成した4株のう
ち、納豆菌特異的PCR産物が増幅しなかった1株
についてシークエンス解析をおこなったところ、枯
草菌ではないBacillus属の細菌と99％、枯草菌の
Bacillus sabtilis Marburg 168株とは79％の相同性が
見られた。枯草菌とは異なるBacillus属の細菌が、納豆菌ファージであるΦNIT1の感染を受けること、およ
び納豆形成能をもつことから、ファージによる水平伝播で納豆糸の成分であるポリグルタミン酸合成能力を
獲得した可能性も考えられる。今後は水平伝播の可能性を検証したい。また細菌株を増やし、新たにバクテ
リオファージを採取することでさらに多くの感染に差のある組み合わせを見つけていきたい。

 写真 　高校生ポスター発表会場の様子（8月23日）

9月18日、夏の暑さも一段落した筑波の国立環境研究所において、上記タイトルの国際シンポジウムが開
催された。今回はこのシンポについて私見的かつ簡潔に報告したい。
私自身は集団遺伝・保全遺伝学を専門としており、実はこれまでどうやって次世代シーケンサー（NGS）、

というよりバイオインフォを「活用せずに」生き残るか、を考えてきた。とはいえさすがにこのご時世、もは
やこの分野でNGSの吐き出す膨大なデータに頼らずして生き残る術はない、と観念していたところだった。
その意味で、この手のシンポは私にはあまり馴染のないものだったが、自身最初の次世代データがつい最近
出てきたタイミングだったこともあり、今後の研究方針を決めるきっかけを求めての参加となった。
このシンポジウムは「野生生物」「DNAバーコーディングとデータベース」「生物多様性と次世代シーケンシン
グ」の3つのセッションから構成され、微生物から植物、大型動物に至るまで様々なテーマで最新のデータに
関する紹介と議論がなされた。技術面で言うと、NGSを使った効率的DNAマーカーの開発、トランスクリプ
トーム解析、DNAバーコーディング、NGSによる直接的生物多様性解析などが主流だったが、保全系のシン
ポということもあって希少生物細胞の冷凍保存技術、といった進化学者が日頃目にしない議題も散見された。
個人的に特に興味深かったのは、「野生生物」セッションの第一演者、サンディエゴ動物園付属の研究所

所属のOliver Ryder博士による“Genetic rescue of small populations”という講演だった。サンディエゴ動
物園は希少動物の保全研究では世界をリードする研究施設だが、この講演では脊椎動物1万種についてその
ゲノムを決めるとするゲノム10Kプロジェクトについての紹介はもちろん、カリフォルニアコンドル、Black-

footed ferretといった絶滅の縁から人為的再導入によって野生集団を復活させた模範例の「その後」が示され
た。後者の話では再導入個体群の遺伝的な背景についての苦慮も含め、現場での試行錯誤の様子を垣間見る
ことができた。予想はしていたが、一度絶滅の直前まで行ってしまった生物は、個体群が回復したから保全
成功、はい終わり、とはいかないのである。また、「生物多様性と次世代シーケンシング」セッションではペ

国立環境研究所国際シンポジウム
DNAから生物多様性を紐解く

～データベース整備から次世代シーケンサー活用まで～

荒木仁志（北海道大学大学院・農学研究院）

ミーティングレポート
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ンシルバニア州立大学のTodd LaJeunesse博士、日本大学の久保田渉誠博士、京都大学の永野惇博士によ
るNGS解析の最新のデータが示され、様々な生物において野外生息環境をベースにした野生動植物の共生や
環境適応についての研究紹介がなされた。特に久保田博士の「環境変動に伴って時空間を動く野生のシロイ
ヌナズナ個体群」の話は先鋭的かつ具体的で、今後のエコゲノミクス研究の一つのロールモデルといった印
象だった。これらの講演要旨集は2014年11月4日現在、以下の国立環境研のウェブサイトからダウンロード
できるので、興味を持たれた読者は是非ご一読願いたい。
なお、今回私は環境DNAというテーマでポスターセッションに参加した。環境DNAとは生物が周辺の生
活環境媒体、例えば空気、土、水などに「漏らしている」DNAのことである。これを捉えることで非侵襲的な
サンプリングが出来るとすれば、希少生物や外来種の検出に使えるばかりか生態系維持メカニズム解明に全
く新しい情報を提供しうる可能性を秘めている（と信じている）。NGSを使えばこのような微少なDNAでも
検出出来てしまうので、苦労して野生生物を追いかけ回さなくてもよいわけである。とはいえ現状、新しい
技術には付き物の様々な問題や不確定要素があるのも事実で、これらの克服が目下最大の技術的問題である。
その糸口に、と未発表データを並べてポスター発表したわけだが、意外にもポスターセッションは盛況で、国
内外を問わず同じように環境DNAに興味を持ち、同じように問題に直面しているグループが多いことを実感
することが出来た。今回は諸事情で懇親会までは参加できなかったが、おそらく上記の様々な分野で議論に
花が咲いたものと思われる。今後も目が離せない分野に成長することだろう。

シンポジウムHP　http://www.nies.go.jp/biology/Events/20140919/index.html

バックグラウンド
海外で科学を学びたいなら大きく二つの道がある。「日本で実力をつけてから乗り込む」か、「いきなり飛び

込んで海外で実力をつける」か、だ。目の前に二つの道があるなら難しい方を選べという父親の言葉に押さ
れ、筆者は後者を選び、学部卒業後22歳で単身渡米した。
日本大学の岩佐真宏先生の下で行った学部時代の研究［1］が、当時University of ArizonaのMichael Nach-

man先生の興味をひきMasterプログラムに入学。よくわからない分野（集団遺伝学やゲノム学）をよくわか
らない言語（英語）で勉強するので、常に劣等生として苦労したが、なんとかMasterを取得し同研究室で
PhDプログラムに進んだ。Nachman先生がUniversity of California Berkeley（UC Berkeley）のMuseum 

of Vertebrate Zoologyの館長として引き抜かれた関係で、筆者もPhDの3年目から編入することが決まり、
2013年の秋から研究室ごとカリフォルニア州バークレーに引っ越し、現在留学5年目にいたる。
この便りでは、進化生態学の分野では全米No.1ともいわれるUC Berkeley［2］のIntegrative Biology学科
の紹介、ネズミの進化遺伝学を中心に研究するNachman研究室［3］の紹介、アメリカ大学院留学の魅力につ
いて紹介する。

カリフォルニア大学バークレー校
サンフランシスコからベイブリッジを渡ってすぐの海沿いにある小さな街がバークレーである。白い時計台

が特徴的なUC Berkeleyのキャンパスを中心に栄えるカレッジタウンで、一年中涼しく過ごしやすい（図1）。

鈴木太一（カリフォルニア大学バークレー校）

第19回 海外研究室だより

大学院留学の魅力
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車で3時間の範囲に大自然広がるヨセミテ国立公園、ウィンタース
ポーツで有名なタホ湖、ワイナリーの集うナパ、ゴルフの大会が
開かれるペブルビーチなどがあるからか、小さな1ベッドルームが
12万円を超えるという東京都心並みの家賃。大富豪が多く住んで
いるかと思えば、路上ではバックパッカーやホームレスが寝ている
ヒッピーな文化でも知られる、不思議な魅力を放つ街である。

UC Berkeleyは大学ランキングで常に全米トップ5に入り、多
くのノーベル賞受賞者を輩出するpublic schoolの名門である。
Lawrence National Laboratoryを併設し、多くのフィールドス
テーションを持ち、キャンパスでは毎日のように最先端の研究発
表やセミナーが行われ、一流の施設や頭脳が揃っている。またUC 

Davis、UC San Franciscoと近いため、彼らのリソースを最大限
に活用できることもUCシステムに所属する強みである。例えば、
実験装置や器具の貸し借り、DNAシークエンス施設やフィールド
ステーションの共有、研究室間の活発なコラボレーションなどであ
る。キャンパスを訪れるなら4月、学科／教授陣まで巻き込む学祭Cal Dayがオススメである。

Integrative Biology学科は、5つの博物館（脊椎動物学、考古学、昆虫学、植物学、植物園）を“Integrate”
統合するという設立経緯があるため、学生や教授は、学科とは別に大学博物館に所属することができる。例
えば筆者の所属するMuseum of Vertebrate Zoologyは、博物館内の標本を囲むように、教授、学芸員、学
生のオフィスがあり、学生のオフィス内も異なる研究室の学生をごちゃ混ぜに配置している。こうすること
で、研究のアイディアも自然と“Integrative”になるという仕組みである。また週に一度行われる学科のセミ
ナーは学外から研究者を招き、クジラのヒレの生物力学から化石の生態学など幅広い発表を聞くことができ
る。博物館が主催するセミナーは、系統地理学、集団遺伝学がメインである。

Nachman研究室
Nachman先生は集団遺伝学、ゲノム学、哺乳類学を専門とする進化遺伝学者である。最も有名な研究は、

Hopi Hoekstra（ハーバード大学、当時ポスドク）と行った、溶岩地帯に住むイワポケットマウスの毛色適応の
遺伝子を発見した研究だろう［4］。アメリカ南西部のソノラ砂漠には真っ黒な溶岩が点在し、溶岩地帯で捕れ
るネズミは黒く、溶岩地帯外で捕れるネズミは黄色い。この毛色変異は天敵から逃れるカモフラージュとして
知られていたが、その毛色適応変異がMc1rという遺伝子の塩基置換であることを特定した。この表現型と
遺伝子型のリンクこそがNachman研究室のメインテーマである。

毛色のようなメンデル遺伝形質の遺伝子同定は比
較的よく研究されてきたが、時代は量的形質遺伝子群
（many genes with small effects）の解明に移っている。
現在Nachman研究室のメインプロジェクトとして行っ
ているのは、野生のハツカネズミを使って局所適応に関
わる量的形質の遺伝子を見つけることだ。カナダからア
ルゼンチン南端に至るまで、南北アメリカ大陸の広範囲
を舞台にテント生活をしながら牧場や農家を尋ね歩き、
緯度5度おきにハツカネズミの集団サンプルを捕まえ
る（図2）。そこから数百個体のゲノムを解析し、環境因
子と遺伝子頻度の相関を調べることで、局所適応に関
わっているかもしれない遺伝子を特定するのである。

 図1 　UC Berkeleyキャンパスのシン
ボルである白い時計台

 図2 　カナダ、エドモントンにてハツカネズミ採
集。無料の害獣駆除に喜ぶニワトリ農家のおじさん
たち。中央が筆者
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例えば、寒い地方のネズミほど体が大きく、暖かい地方のネズミほど体が小さい（図3）。これはベルグマ
ンの法則として多くの動物で知られ、一般的に体積が大きく表面積が小さいほど熱を保ちやすいため、緯度
と体サイズの正の相関は局所適応の結果であろうと考えられている。ベルグマンの法則のような局所適応に
関わる遺伝子を明らかにするため、集団の遺伝的構造（demographic history）を加味した上で緯度と遺伝
子頻度に正の相関が見られる遺伝子を調べると、脂肪の蓄積や代謝に関わる遺伝子が多く見られた（未発表
データ）。北半球と南半球で同じパターンを示す遺伝子はさらに環境適応に関わっている可能性が高いとい
うわけだ。これは環境要因と遺伝子型の相関から適応に関わっているかもしれない遺伝子のリストを作り表
現型を探す手法で、初めから形質がわかっており表現型と遺伝子型の相関を見るGenome wide association 

study（GWAS）とは異なる。また野生集団から近交系をつくることで、QTL mappingや公的なリソースとし
ても将来利用できる。
現在、ポスドクが3人、大学院生2人がこのプロジェクトを別々の角度から研究しており、筆者は腸内の
微生物がネズミの適応進化に関わっているのではないか、と微生物生態学／共進化的側面から研究してい
る。ヒトと実験マウスの研究では、肥満の動物に特徴的な腸内微生物の組成（microbiota）が見つかってお
り、microbiotaによって脂肪の蓄積量が変わることが知られている。もし、microbiotaによって体サイズが
変わるなら、腸内の微生物がベルグマンの法則に関係しているかもしれないというのがアイディアである。一
般的にヒト（先住民）もベルグマンの法則に従うとされているが、少なくともヒトとハツカネズミのデータから
は、寒い地方の個体ほど肥満に特徴的なmicrobiotaを持っていることがわかった［5, 6］。これがホストの遺伝
子、環境、食べ物によるものなのか、現在調べているところである。
今回紹介したのは「適応進化の遺伝学」であるが、Nachman研究室の約半分はハツカネズミの「種分化

（生殖的隔離）の遺伝学」を研究している。過去にはBrett Payseur（Univ. of Wisconsin-Madison）、Jeffrey 

Good（Univ. of Montana）、Matthew Dean（Univ. of Southern California）らがこの研究室から輩出され、現
在もそれぞれ第一線で活躍している。

大学院留学の魅力
アメリカ大学院留学の魅力を研究面、経済面、教育面、出会いという観点から紹介しよう。
研究面での魅力は、オリジナルな研究を作り上げるトレーニングに価値を置いていることであると思う。ヨー

ロッパに比べ、アメリカの大学院は知識がなくても入学後一から勉強することができる。筆者のように集団遺
伝学の研究室で、ただ一人微生物生態学を始めることができるように、所属研究室の専門から独立したプロ
ジェクトをもっている学生が多い傾向にある。その要因の一つに、多様な学生向けの研究助成金が挙げられる。
また自然科学の分野でトップの学術雑誌がすべて英語であることも、科学を英語で直接学ぶ意義といえる。
経済面での魅力は、学生をしていてもお金がかからないことである。TA（Teaching Assistant）として週

20時間働くことで、5年間のPhDプログラムの生活費と授業料免除が保証されている。さらにRA（Research 

Assistant）や生活費をサポートする奨学金が充実しているため、TAは保険のような感覚である。同世代がバ
リバリ社会人として働いている中、親から資金を借りて学位を取得する一般的な日本の大学院生とはえらい

 図3 　寒い地方の個体の方が暑い地方の個体より体が大きい。写真は同じ飼育下で育った（A）ブラジル産、（B）フロ
リダ産、（C）ニューヨーク産の野生ハツカネズミ（Mus musculus；撮影者：筆者）
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違いである。経済面での自立が、研究に対する学生
のプロ意識や自主性の向上につながっている印象を
受ける。
教育面での魅力は、米大学教育システムを学べ

ることである。R-1大学（研究を主軸とする大学）の
教授陣は授業の質が昇進にほとんど影響しない。そ
れにも関わらず授業の質が保たれているのは、TA

の活用と生徒の姿勢にあると思う。教授がメインの
授業を教え、それを補佐するTAを多用することで、
生徒一人一人に手厚いサポートができる。大学経営
的にも給料の安いTAを多用することはプラスであ
る。また大学名だけでなく大学の成績が卒業後の就
職／進路に影響するアメリカ社会では、学生のモチ
ベーションが高く、大量の宿題が当たり前の文化を
可能にしている。
出会いとしての魅力は、あらゆる年齢、人種、ステータスの人間に出会えることである。世界中から各国の
奨学金を背負って大学院に留学してくる優秀な人間と切磋琢磨する毎日は刺激的である（図4）。また日本人
という共通点だけで、現地の日本人と知り合う機会を作ることができ、日本で普通に大学院生をしていたら
出会うことのなかったであろう、個性豊かな企業研究員、プロスポーツ選手、官僚、起業家などスーパーな
日本人たちに出会うことができる。アカデミア内でコネクションをつくることももちろん大事であるが、アカ
デミア外の一流の人間と出会い、彼らから学ぶ機会は、留学の一番の付加価値であると思う。

最後に
UC Berkeley、Nachman研究室、大学院留学のいいところばかりを紹介してしまったが、海外で研究し
生活するというのは困難の連続である。しかし、困難に満ちた環境こそが人間を本当に成長させてくれると
筆者は信じている。簡単に一番をとれる環境より、いくら頑張っても劣等生である環境を乗り越えてこそ、
研究者として人間として最も成長させてくれると思うのだ。言語も文化も異なり、家族や仲間と離れて暮ら
し、日本食が無性に食べたくなることもあるが、この便りを通して少しでも「海外で科学をする魅力」を伝え
ることができたなら幸いである。

謝辞：山道真人博士（京都大学）と荒木仁志博士（北海道大学）には本稿に貴重な意見を頂いた。篤くお礼申
し上げる。

引用文献
［1］ Suzuki, T.A. and M.A. Iwasa, 2013. A cross-experimental analysis of coat color variations and morpho-

logical characteristics of the Japanese wild mouse, Mus musculus. Experimental Animals 62: 25-34.
［2］ U.S. News2014ランキング：http://grad-schools.usnews.rankingsandreviews.com/best-graduate-schools/

top-science-schools/ecology-rankings
［3］ Nachman labウェブサイト：http://ib.berkeley.edu/labs/nachman/
［4］ Nachman, M.W., H.E. Hoekstra, and S.L. D'Agostino, 2003. The genetic basis of adaptive melanism in 

pocket mice. PNAS 100: 5268-5273.
［5］ Suzuki, T.A. and M. Worobey, 2014. Geographical variation of human gut microbial composition. Biology 

Letters 10: 20131037.
［6］ Suzuki, T.A. and M.W. Nachman, 2013. Microbial variation and Bergmann’s rule: clinal variation of gut 

microbes in house mice across North America. Gordon Research Conferences, Microbial Population Biol-
ogy, Andover, New Hampshire.

 図4 　Nachman研究室のメンバーと所属する建物に住
むティラノサウルス
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三中信宏（農業環境技術研究所／東京大学）

「The Evolution of 
 Phylogenetic Systematics」
系統体系学史のウラ側を覗きこむ

【書名】 The Evolution of Phylogenetic Systematics

【編者】 Andrew Hamilton

【刊行】 2014年
【出版】 University of California Press, Berkeley

【叢書】 Species and Systematics, Volume 5

【頁数】 viii+309pp.

【価格】 US＄65.00

【ISBN】 978-0-520-27658-1 [hbk]/ 978-0-520-95675-9 [eBook]

【版元】 http://www.ucpress.edu/book.php?isbn=9780520276581

【目次】 http://d.hatena.ne.jp/leeswijzer/20140216/1392516404

本書は、2008年にアリゾナ州立大学（現在はニューヨーク州立大学）の the International Institute for Spe-

cies Exploration（IISE）で開催された生物体系学の歴史と哲学に関するシンポジウムの論文集である。本書
は三部構成で、歴史的視点から考察するPart One: Historical Foundations（pp. 15-85）、体系学の概念的問題
を論議する Part Two: Conceptual Foundations（pp. 87-210）、そして、現代的技法の将来性を考察するPart 

Three: Technology, Concepts, and Practice（pp. 211-301）から成っている。ただし、所収されている論文は、
多かれ少なかれ、歴史的・概念的・技術的な内容をいずれも含んでいる。
編者Andrew HamiltonによるIntroduction（pp. 1-14）には、なぜ系統体系学の歴史的成立を“もう一度”考

察しなければならないかについて問題提起がなされている。生物体系学の現代史をひもとけば、1960年代以
降の「体系学論争」についてはこれまで詳細に研究されている。しかし、そのきっかけとなったWilli Hennig

の著書『Phylogenetic Systematics』（1966年）ははたしてその通りの影響力を及ぼしたといえるのか。それと同
時に、英語圏での体系学論争は、ドイツ語圏での系統学の伝統とどのように関係していたのか。種問題に代
表される形而上学的問題、あるいは系統推定にともなう認識論的問題の考察がどのようになされてきたかは、
実はいまもなお十分にわかっているとはいえないとHamiltonは言う。

Part One: Historical Foundations－この第1部では、生物体系学の現代史を回顧する。
最初のRobert E. Kohler「Reflections on the History of Systematics」（pp. 17-46）は、彼の著書『All Crea-

tures: Naturalists, Collectors, and Biodiversity, 1850-1950』（2006）の内容を踏まえて、20世紀が始まる前後の
アメリカにおける博物学研究の様相を振り返る。遺伝学や発生学などの実験生物学の擡頭により、博物学的
学問分野は“黄昏”を迎えていたという「通説」が今でも広まっている。しかし、Kohlerは20世紀初頭の生物
多様性研究は、種記載の点から見ると、むしろとても盛んだったと結論する。Peter J. Bowler（1996）は20世
紀開幕前後の数十年間は、上の「通説」とは裏腹に、系統学研究が興隆していたと指摘した。両者の結論は
みごとに互いを支持している。
次のMichael Schmitt「Willi Hennig’s Part in the History of Systematics」（pp. 47-62）は、Willi Hennigの
業績についての論説。本論文集に先立って出版された Hennig伝：『From Taxonomy to Phylogenetics: Life 

and Work of Willi Hennig』（2013）の要約に相当する。

書 評
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Manfred D. Laubichlerの論文「Homology as a Bridge between Evolutionary Morphology, Develop-

mental Evolution, and Phylogenetic Systematics」（pp. 63-85）は、相同性（homology）の概念史を系統体系
学の現代史とからめて再検討する。相同概念に関する生物学史的な議論はこれまで19世紀が中心だったが、
著者はむしろ20世紀に入ってから相同に関する理解が深まっていったと指摘する。そして、Hans Spemann

（1936）、Gavin de Beer（1971）そしてRupert Riedl（1975）らの相同性に関する議論を踏まえ、進化発生生物
学への道筋を示す。Adolf Remaneによる相同性の詳細な考察（1952）は、生物学的というよりはむしろ歴史
的視点を重視したと著者は述べる（p. 72）。本論文の後半では、近年の生物学的相同概念（Wagner 2014参
照）に言及している。たとえ、分子遺伝学的な知見が蓄積された現代にあっても、なお相同概念の背後には
つねに形而上学的問題（時空同一性や自然種に関する哲学的問題）が横たわっていることがわかる。

Part Two: Conceptual Foundations 
－第2部は、系統体系学あるいは分岐学（cladistics）の現代史に関する論文が集められている。
冒頭のAndrew Hamilton「Historical and Conceptual Perspectives on Modern Systematics: Groups, 

Ranks, and the Phylogenetic Turn」（pp. 89-116）は、分類群のランキング問題が過去一世紀の間、どのよう
に議論されてきたかをたどることで、体系学における種や高次分類群の実在性がどのように問われてきたか
を考察している。とくに、Walter Zimmermann（1931）からWilli Hennig（1950）にいたる初期の系統体系学
者たちが、系統的体系を構成する分類群の実在性とそのランキングに関してどのような考えをもっていたか
は興味深い。
次のOlivier Rieppel「The Early Cladogenesis of Cladistics」（pp. 117-137）は、Willi Hennigの系統体系学

の揺籃期と形成期に光を当てる（Rieppel 2007a参照）。後半では、分岐学派のなかでの“分派”とくにパター
ン分岐学について論じられている。興味深いのは、パターン分岐学の特徴である“非歴史性（ahistoricity）”
は、系統推定における「実在論（realism）」から「道具主義（instrumentalism）」への移行であると Rieppelが
みなしている点だ（Rieppel 2007b参照）。

Gareth Nelson「Cladistics at an Earlier Time」（pp. 139-149）は、Hennigの系統体系学の理論が英語圏に
入ったきっかけは、Hennigの著作を通してではなく、Lars Brundinのユスリカ研究（Brundin 1966）を経由
したと指摘する（参照：Nelson 2000, pp.14-16）。それは Rieppelの論考を補足する内容となっている。
続くDavid M. Williams and Malte C. Ebach「Patterson’s Curse, Molecular Homology, and the Data 

Matrix」（pp. 151-187）は、Colin Pattersonの言説をよりどころにして、分岐学派の中での“部族間闘争”に焦
点を絞る。パターン分岐学が英語圏の分岐学コミュニティーの中で成立し、数々の内部闘争を経てきたこと
は、Willi Hennig Societyの「なかのひと」はみんな知っている。本論考では、その闘争がどのようなものだっ
たかが描かれていてとても参考になる（pp. 171-179）。英語圏の分岐学はその初期（1970年代始め）に古生物
学に革命を起こした分岐学と、数量表形学の系譜に連なる数量分岐学に分派したと著者らは言う（p. 171）。
基本的スタンスとして、著者らは、最節約法（Wagner parsimony）に基づく数量分岐学は悪しき意味で
“phenetic（表形的）”であると批判する（これはこれで問題があるとワタクシは考える）。そのうえで、著者ら
が標榜するパターン分岐学は“非パターン分岐学”すなわちWilli Hennig Societyをいま牛耳っている James 

S. Farrisら最節約主義者たちからいわれなき迫害を受けていると言う（その通りだとワタクシは考える）。た
だ一点、無用の論争を避けるためには、Steve Farrisが開発したWagner parsimony法は Bob Sokalの数量
表形学に連なるものではなく、むしろHerb Wagnerの分岐学的方法に由来するものだという点に注意しよ
う（Farris 2012）。罵倒語として“phenetic”を濫用するのはよくない（Brower 2012）。ワタクシが見るかぎり、
数量分岐学は、数量表形学ではなく、スタイナー樹の離散最適化に近縁なので、まったくちがう知的伝統の
系譜に属しているはずだ。
第2部の最後の論文Brent D. Mishler「History and Theory in the Development of Phylogenetics in 

Botany: Toward the Future」（pp. 189-210）は、植物体系学における分岐学の浸透について論じる。動物体系
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学とは別の“文化”が植物体系学にはあったと著者は指摘する。系統樹ではなく系統ネットワークの嗜好、分
子データではなくつねに形態データも忘れない姿勢（p. 204, Table 8.1）など、PhyloCodeへの肯定的言及（p. 

205）は命名に対する著者の所信表明だろう。

Part Three: Technology, Concepts, and Practice 
－第3部は内容的にひとまとまりにならない三つの論文から成る。
最初のBeckett Sterner「Well-Structured Biology: Numerical Taxonomy’s Epistemic Vision for System-

atics」（pp. 213-244）は本論文集の中でもひときわ光る論文だ。分岐学から見た歴史観では1970年代に“息
絶えた”はずの数量表形学の精神は実は現在にいたるまで脈々と伝わっているのではないかと著者は問題
提起する。すなわち、ローカルな数量表形学の分野で道具として用いられた数学とコンピューターは、そ
の後の生物体系学のグローバルな発展のなかにしっかり組み込まれたということだ。そこでのキーワード
が「epistemic vision」すなわち「a feasible strategy for solving ill-structured problems by the principled 

reorganization of work」である（p. 216）。数量表形学のepistemic visionは、それまでの生物体系学の研究
プロセスを「taxon-specific」な部分と「methodological」な部分に分け、後者を数学とコンピューターの導入
により定式化したと著者は主張する。
次のNorman MacLeod「A Comparison of Alternative Form-Characterization: Approaches to the Auto-

mated Identification of Biological Species」（pp. 245-285）は、生物形態の定量的比較に関する総説で、内容
的には幾何学的形態測定学が形態データの解析にどのように利用できるかという話。
最後のQuentin Wheeler and Andrew Hamilton「The New Systematics, the New Taxonomy, and the 

Future of Biodiversity Studies」（pp. 287-301）は近未来的な“cybertaxonomy”の実現を見据えた政見放送だ。
著者らは分子情報は形態情報とは対置されるべきではなく、「分子もまた形態である、それ以上でもそれ以下
でもない」（p. 292）という観点から解析されるべきだと主張する。
本書の論文集としての構成は内容的にけっして堅牢に組み立てられているわけではなく、また随所に校正

ミスが残っている。しかし、それは大きな問題ではない。むしろ、現代の生物体系学のよって立つ基盤をも
う一度考えなおそうという趣旨には諸手を上げて賛同したい。体系学研究の解析ツールが日進月歩で進んで
いる時代だからこそ、ときには「うしろを振り返る」あるいは「足もとを確認する」だけの心の余裕が研究者に
は求められるからである。
なお、本書の書評はすでにSystematic Biology誌に掲載されている（Wägele 2014）。

参考文献
J.W. Wägele 2014. Book Review The Evolution of Phylogenetic Systematics. ― Edited by Andrew Hamilton. 
Systematic Biology, 63: 450-451.

編集幹事　荒木仁志

今回は8月に開かれた大阪大会の報告を中心にニュースをまとめました。例年通りの学会賞、研究奨励賞
受賞記に加え、今回は口頭発表賞、ポスター賞や高校生ポスター賞の受賞記も載せるということで、編集委
員の皆さんにはお忙しい中かなりの手間をかけさせてしまいました。おかげで厚みのある今月号となりました
が、来年の大会報告をどうするか、読者からのフィードバックも聞いてみたいところです。
なお、今年の大会講演の中には一部、現代進化学の趨勢とはかけ離れた発表もあったように思います。進
化学は比較的新しい学問ですし、開かれた学会ということで良い面でもありますが、本ニュースの読者には
是非criticalな視点で各報告を読んでいただき、各自評価・分析してもらえればと願っております。

編集
後記
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日本進化学会庶務報告・活動報告

（1）会員の状況　2014年8月7日現在
名誉会員 1名
一般会員 994名
学生会員 202名
合計 1,197名
入会手続き中 21名

（2）役員
【執行部】
会　長 長谷部光泰 基礎生物学研究所
副会長 田村浩一郎 首都大学東京
事務幹事長 河村　正二 東京大学
会計幹事 入江　直樹 東京大学
庶務幹事 長田　直樹 国立遺伝学研究所
渉外幹事（国内） 蘇　　智慧 生命誌研究館
渉外幹事（国内） 西田　治文 中央大学
編集幹事 荒木　仁志 北海道大学
web担当 野澤　昌文 国立遺伝学研究所
国外渉外担当 北野　　潤 国立遺伝学研究所
広報担当 奥山　雄大 国立科学博物館
生物科学学会連合担当 寺井　洋平 総合研究大学院大学
生物科学学会連合教科書問題検討委員 和田　　洋 筑波大学
生物科学学会連合ポスドク問題検討委員 寺井　洋平 総合研究大学院大学
日本分類学会連合担当 村上　哲明 首都大学東京
自然史学会連合担当 三中　信宏 農業環境技術研究所
男女共同参画委員会担当 榊原　恵子 東京大学
編集委員（編集長） 荒木　仁志 北海道大学
編集委員（副編集長） 大島　一正 京都府立大学
編集委員 奥山　雄大 国立科学博物館
編集委員 工樂　樹洋 理化学研究所
編集委員 佐藤　行人 東北大学
編集委員 真鍋　　真 国立科学博物館
編集委員 山道　真人 京都大学
会計監査 伊藤　　剛 農業生物資源研究所
会計監査 西原　秀典 東京工業大学

【評議員】
浅見崇比呂、池尾　一穂、今西　　規、入江　直樹、巌佐　　庸、遠藤　俊徳、岡田　典弘、
河田　雅圭、河村　正二、倉谷　　滋、郷　　通子、斎藤　成也、嶋田　正和、西田　治文、
長谷川真理子、真鍋　　真、三中　信宏、宮　　正樹、渡邉日出海、和田　　洋
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（3）活動報告
2013年 11月12日 評議員選挙投票用紙発送
 11月26日 日本進化学会ニュース Vol.14 No.3 発行
 12月10日 評議員選挙開票
2014年   1月21日 第14回日本進化学会賞・研究奨励賞・教育啓蒙賞の公告
   3月18日 日本進化学会ニュース Vol.15 No.1 発行
   6月  3日 学会賞選考委員会開催（クバプロ）
   7月  7日 日本進化学会ニュース Vol.15 No.2発行
   8月21日 評議員会
その他
 ・ 生物科学学会連合の本学会の紹介文を更新した。
 ・ 本大会で「ポスドクの現状とキャリア支援」ワークショップを幹事会主催として企画した。
 ・ 「生物の科学　遺伝」誌の高校生ポスター発表と学校紹介のための取材を、来年度以降も含めて許可した。
大会側で対応を継承してもらう。

 ・ 40歳以下対象の文部科学大臣表彰若手科学者賞へ、本学会が研究奨励賞受賞者の中から推薦するにあた
り、翌年への推薦繰り越しを希望する受賞者がいた。それに対し、会長、副会長、事務幹事長で協議し、
来年度奨励賞受賞者への不利益が生じるため、推薦繰り越しは行わない旨を回答した。

 ・ 学会ウェブサイトの運営
 ・ 大会における高校生ポスター発表の企画

（4）他学会、シンポジウムへの協賛、後援等
高校生バイオサミットin鶴岡2014　2014/08/03～ 05　後援

（5）評議員会メール会議により「日本進化学会財団等推薦審査委員会内規」を制定した（2014年2月10日）。
学会HPの会則のページに追記した。

日本進化学会財団等推薦審査委員会内規
 ・ 日本進化学会は、各財団、政府機関等が募集する賞、助成金などの候補者推薦依頼に関する審査のため、
財団等推薦審査委員会を設置する。

 ・ 会長は必要に応じ、推薦依頼ごとに、評議員の中から3名の審査委員を選出する。
 ・ 委員会は候補者を審査し、審査過程および結果を会長に報告する。
 ・ 会長は評議員会に推薦者全員を報告し、助成対象者や受賞者は会員に広告する。
 ・ 審査委員は審査過程で知り得た情報を会長以外に漏らしてはならない。審査終了後も同様とする。

日本進化学会 2014年度評議員会議事録

【日　時】 8月21日（木）  9：30～ 12：50

【場　所】 高槻現代劇場　市民会館2階　集会室207号
出席者
【執行部】 長谷部光泰（会長）、田村浩一郎（副会長）、河村正二（事務幹事長、評議員）、入江直樹（会計幹事、

評議員）、長田直樹（庶務幹事）、荒木仁志（編集幹事）、蘇智慧（国内渉外幹事）、野澤昌文（web担
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当）、奥山雄大（広報担当）、北野潤（国外渉外担当）、三中信宏（自然史学会連合担当、評議員）、寺
井洋平（生科連担当）、榊原恵子（男女共同参画担当）

【評議員】 浅見崇比呂、池尾一穂、今西規、岡田典弘、河田雅圭、倉谷滋、郷通子、斎藤成也
第1号議案 2013年8月～ 2014年7月業務報告
河村事務幹事長、事務局のクバプロより、進化学会の庶務・業務について資料1をもとに報告が行われた。

第2号議案 2013年度決算報告
入江会計幹事より2013年度決算案について資料2をもとに以下の報告があった。

・ 2012年度決算時の黒字により、2013年度予算立案時の想定を上回る前期繰越金が生じ、また筑波大会で
も黒字が生じたため、最終的に黒字となった。

・ 支出についてはほぼ例年通り執行された。また、伊藤剛、西原秀典両会計監査から適正に執行されている
旨の報告があることが示され、2013年度決算案につき、全会一致で承認された。
第3号議案 2014年度中間決算ならびに2015年度予算案
入江会計幹事より2014年度中間決算、および2015年度予算案について資料3をもとに説明があった。

2015年度の年会援助金を50万円から100万円に増額することが提案され、全会一致で承認された。
第4号議案 学会賞・木村賞、研究奨励賞、教育啓蒙賞の報告

2014年度の学会賞・木村賞、研究奨励賞、教育啓蒙賞について資料4をもとに長谷部選考委員長から報告
があった。
第5号議案 各幹事からの報告
・ 生科連ならびに生科連ポスドク問題検討委員会について寺井担当から資料5-1をもとに報告があった。自然
史学会連合や分類学会連合と比べて、生科連はシンポジウムを開催していないなど、活動が周りから見え
づらいという意見が上がった。

・ 自然史学会連合について三中担当から資料5-2をもとに報告があった。
・ 分類学会連合について村上担当が欠席のため、代理として三中自然史学会連合担当から資料5-2をもとに
報告があった。

・ 男女共同参画学協会連合について榊原担当から資料5-2をもとに報告があった。
第6号議案 評議員選挙の低投票率（昨年度投票数114票、会員の約10％）について
評議員選挙の投票率が非常に低い現状について、河村事務幹事長から説明があり、費用対効果などを勘案

して、web投票の導入について検討していくこととなった。事務局のクバプロに対して、システム開発の見
積もりを出すように指示があり、クバプロからの提案をもとに執行部で検討していくことが確認された。
第7号議案 会則改正について
役員構成や評議員選挙の実施において、現状が会則、細則に即していないと思われる部分があること、ま

た各役員の職掌についても細則に明記したい旨が河村事務幹事長より、資料6-1、6-2をもとに説明された。
審議の結果、執行部提案の会則、細則改定案は全会一致で了承され、会則の改定部分については総会に諮り
承認を得ることとなった。また、「教育啓蒙賞」の名称について、近年「啓蒙」という用語の使用に社会的批
判があることから名称の変更が河村事務幹事長より提案され、「教育啓発賞」と改めることが議決された。
第8号議案 木村賞の推薦方法について
木村基金運営委員会への候補者推薦に当たり、進化学会賞の受賞者および次点者だけでなく、他のすべて

の候補者の応募資料も選考資料として提供してほしいとの要望が木村基金運営委員会から寄せられているこ
とが河村事務幹事長より説明された。木村基金運営委員である斎藤評議員からも補足説明があり、学会賞募
集の公告の際に応募資料が木村賞選考の検討対象として用いられることがある旨、明記することが確認され
た。
第9号議案 学会賞メダルの件
進化学会賞創設時に作成した木村メダルについて、残りの在庫が3個になっていることから、学会賞の継
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続性なども鑑み、メダルを作成された彫刻家の下山昇先生の許諾を得たうえでメダルを複製し、引き続き学
会賞受賞者に木村メダルを授与していく方針であることが河村事務幹事長より説明された。複製費用の見積
もりについても説明があり、木村メダルの複製について全会一致で承認された。
第10号議案 大会時の口頭発表賞、学生ポスター賞について
大会時の口頭発表賞、学生ポスター賞について、これまでも庶務幹事を中心として採点・集計などの事務

が行われていたが、継続性を鑑み長田庶務幹事を中心に採点基準・マニュアルなどを整備し、次年度以降に
引き継いでいくことが確認された。
第11号議案 2014年度大会準備状況報告
大会の準備状況について資料8をもとに蘇実行委員長から報告があった。

第12号議案 2015年度大会準備状況報告
中央大学後楽園キャンパスでの開催が予定されている2015年度の大会については、西田次期実行委員長ほ
か数名の実行委員が決まっているものの、中央大学に進化学会会員が少なく、学会の準備・運営に支障が生
じる恐れがあることから、東京大学の遠藤一佳会員に対して大会準備委員長に就任するよう、執行部から依
頼をすることが確認された。
第13号議案 2016年度以降の大会開催候補地について

2016年度の大会について、東京工業大学で開催したい旨岡田評議員から説明があった。丸山茂徳大会会
長、岡田典弘大会副会長、黒川顕大会実行委員長といった人事案などが説明され、全会一致で承認された。
また、2017年度については京都大学の曽田貞滋会員、2018年度については東京大学の河村正二会員、2019

年度は北海道大学の荒木仁志会員が中心となる案が説明された。2018年度については中立説50周年にあた
り、またSMBEが日本で開催されることからこれとの合同開催も検討していることが説明され、引き続き検
討していくことが確認された。
第14号議案 その他
なし。

以上

日本進化学会2014年度総会報告

【報告事項】
1. 2014年度大会報告 蘇智慧大会実行委員長
2. 2013年9月～ 2014年8月業務報告 河村正二事務幹事長・クバプロ
3. 2013年度決算報告並びに会計監査報告 入江直樹会計幹事
4. 学会賞・木村賞、研究奨励賞、教育啓蒙賞の報告 長谷部光泰会長
5. 各幹事・担当からの報告 寺井洋平生科連担当
  三中信宏自然史学会連合担当
  榊原恵子男女共同参画担当
6. 2015年大会の準備について 入江直樹実行委員

【審議事項】
1. 2014年度中間決算並びに2015年度予算案 入江直樹会計幹事
2. 2016年度大会開催地について 岡田典弘大会副委員長
3. 会則の変更について 河村正二事務幹事長
4. その他
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2013 年度決算報告書
収入の部

費　目 2013予算 2013決算 差　額 備　考
①会費収入 3,052,000 3,117,216 65,216

　（1）一般会費 2,352,000 2,471,920 119,920 会員980人納入率8割の計算で予算
計上

　（2）学生会費 420,000 326,000 －94,000 会員300人納入率7割の計算で予算
計上

　（3）滞納分 250,000 252,000 2,000 2011年実績を基に予算計上
　（4）前受金 0 36,000 36,000
　（5）口座引落手数料本人負担分 30,000 31,296 1,296
②利息 0 612 612
③誤入金 0 0 0
④大会より返金 0 1,244,220 1,244,220
当期収入合計 3,052,000 4,362,048 1,310,048
前年度繰越金 1,777,816 4,677,159 2,899,343

本年度収入合計 4,829,816 9,039,207 4,209,391
※会費収入予算は2011年度の会員数を元に算出

支出の部
費　目 2013予算 2013決算 差　額 備　考

①ニュース作成・印刷料等 840,000 738,675 －101,325 年3回発行すべてPDF発行
②業務委託費（前半期・後半期分）1,132,320 1,132,320 0
③事務費・通信費 475,000 588,152 113,152（1）,（2）の合計
　（1）選挙関連費 240,000 254,890 14,890 評議員選挙費用
　（2）その他 235,000 333,262 98,262（a）,（b）,（c）,（d）の合計
　　（a）発送通信費 160,000 185,816 25,816
　　（b）学会封筒代 30,000 116,550 86,550 長3封筒発注、角2封筒新規作成
　　（c）学会賞用賞状・筆耕費用 35,000 23,147 －11,853
　　（d）消耗品費用 10,000 7,749 －2,251
④会議費 1,000 0 －1,000
⑤旅費、交通費 200,000 160,790 －39,210
⑥負担金 70,000 90,000 20,000（1）,（2）,（3）,（4）の合計
　（1）生物科学学会連合運営費 30,000 50,000 20,000 50,000円/年　2013年度から値上げ
　（2）日本分類学会連合分担金 10,000 10,000 0 10,000円/年
　（3）自然史学会連合分担金 20,000 20,000 0 20,000円/年
　（4）男女共同参画学年会費 10,000 10,000 0 10,000円/年
⑦雑費 45,000 39,354 －5,646（1）,（2）の合計
　（1）SMBCファイナンス手数料 40,000 35,469 －4,531 年2回（会員数に応じて変動する）
　（2）振込手数料 5,000 3,885 －1,115
⑧謝金 10,000 0 －10,000
⑨大会援助金 500,000 500,000 0
⑩その他 0 0 0
当期支出合計 3,273,320 3,249,291 －24,029
次年度繰越金 1,556,496 5,789,916 4,233,420

本年度支出合計 4,829,816 9,039,207 4,209,391

2013年　収入－支出 0
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普通預金（三井住友） 4,486,115 2013年12月31日現在
郵便振替 1,302,920 2013年12月31日現在
郵便貯金 881 2013年12月31日現在

現在残高 5,789,916 2013年12月31日現在

2014 年度中間決算案（6月 30 日現在）
収入の部

費　目 2014予算 2014中間決算 備　考
①会費収入 3,027,500 2,211,897
　（1）一般会費 2,422,500 1,902,000 会員950人納入率8割5分で計算
　（2）学生会費 325,000 148,000 会員250人納入率6割5分で計算
　（3）滞納分 250,000 124,000 2013年予算に準じる
　（4）前受金 0 6,000
　（5）口座引落手数料本人負担分 30,000 31,897
②利息 0 358

③誤入金 0 19,000 年会費、大会参加費の誤入金。大会参加
費13,000円は大会事務局へ支払予定。

④大会より返金 0 0
⑤その他 0 0
当期収入合計 3,027,500 2,231,255
前年度繰越金 4,503,839 5,789,916

本年度収入合計 7,531,339 8,021,171
※会費収入予算は2012年度の会員数を元に算出

支出の部
費目 2014予算 2014中間決算 備考

①ニュース作成・印刷料等 840,000 137,550 年3回PDFで発行。No.2分として175,500
円を7月末付で支出。

②業務委託費（前半期・後半期分） 1,132,320 566,160
③事務費・通信費 235,000 156,018 （1）,（2）の合計
　（1）選挙関連費 0 0 評議員選挙費用
　（2）その他 235,000 156,018 （a）,（b）,（c）,（d）の合計
　　（a）発送通信費 160,000 156,018
　　（b）学会封筒代 30,000 0 長3形封筒
　　（c）学会賞用賞状・筆耕費用 35,000 0
　　（d）消耗品費用 10,000 0
④会議費 1,000 0
⑤旅費、交通費 200,000 29,832
⑥負担金 90,000 60,000 （1）,（2）,（3）,（4）の合計
　（1）生物科学学会連合運営費 50,000 50,000 50,000円/年
　（2）日本分類学会連合分担金 10,000 0 10,000円/年
　（3）自然史学会連合分担金 20,000 0 20,000円/年
　（4）男女共同参画学年会費 10,000 10,000 10,000円/年
⑦雑費 45,000 38,056 （1）,（2）の合計
　（1）SMBCファイナンス手数料 40,000 35,380 年2回（会員数に応じて変動する）
　（2）振込手数料 5,000 2,676
⑧謝金 10,000 0
⑨大会援助金 500,000 500,000
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⑩その他 0 5,790 誤入金の返金
当期支出合計 3,053,320 1,493,406
次年度繰越金 4,478,019 6,527,765
本年度支出合計 7,531,339 8,021,171

2014年　収入－支出 0

普通預金（三井住友） 5,720,884 2014年06月30日現在
郵便振替 806,000 2014年06月30日現在
郵便貯金 881 2014年06月30日現在

現在残高 6,527,765 2014年06月30日現在

2015 年度予算案
収入の部

費目 2013決算 2014予算 2015予算 備考
①会費収入 3,117,216 3,027,500 3,090,000
　（1）一般会費 2,471,920 2,422,500 2,550,000 会員1000人納入率8割5分で計算
　（2）学生会費 326,000 325,000 260,000 会員200人納入率6割5分で計算
　（3）滞納分 252,000 250,000 250,000 2013年決算に準じる
　（4）前受金 36,000 0 0
　（5）口座引落手数料本人負担分 31,296 30,000 30,000
②利息 612 0 0
③誤入金 0 0 0
④大会より返金 1,244,220 0 0
当期収入合計 4,362,048 3,027,500 3,090,000
前年度繰越金 4,677,159 4,503,839 4,478,019

本年度収入合計 9,039,207 7,531,339 7,568,019
※会費収入の予算額は2013年度の会員数を元に算出

支出の部
費目 2013決算 2014予算 2015予算 備考

①ニュース作成・印刷料等 738,675 840,000 750,000 年3回発行すべてPDFで発行
②業務委託費（前半期・後半期分）1,132,320 1,132,320 1,132,320 クバプロ
③事務費・通信費 588,152 235,000 605,000（1）,（2）の合計
　（1）選挙関連費 254,890 0 260,000 評議員選挙費用
　（2）その他 333,262 235,000 345,000（a）,（b）,（c）,（d）の合計
　　（a）発送通信費 185,816 160,000 200,000
　　（b）学会封筒代 116,550 30,000 100,000 長3形封筒・角2形封筒
　　（c）学会賞用賞状・筆耕費用 23,147 35,000 35,000
　　（d）消耗品費用 7,749 10,000 10,000
④会議費 0 1,000 1,000
⑤旅費、交通費 160,790 200,000 200,000
⑥負担金 90,000 90,000 90,000（1）,（2）,（3）,（4）の合計
　（1）生物科学学会連合運営費 50,000 50,000 50,000 50,000円/年
　（2）日本分類学会連合分担金 10,000 10,000 10,000 10,000円/年
　（3）自然史学会連合分担金 20,000 20,000 20,000 20,000円/年
　（4）男女共同参画学年会費 10,000 10,000 10,000 10,000円/年
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⑦雑費 39,354 45,000 45,000（1）,（2）の合計
　（1）SMBCファイナンス手数料 35,469 40,000 40,000 年2回（会員数に応じて変動する）
　（2）振込手数料 3,885 5,000 5,000
⑧謝金 0 10,000 10,000
⑨大会援助金 500,000 500,000 1,000,000
⑩その他 0 0 0
当期支出合計 3,249,291 3,053,320 3,833,320
次年度繰越金 5,789,916 4,478,019 3,734,699

本年度支出合計 9,039,207 7,531,339 7,568,019
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