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希少動物であるトキ・コウノトリの保全においては、遺伝的多様性の把握と維持が重要な課

題となっています。本学研究推進機構 朱鷺・自然再生学研究センターの祝前博明特任教授・

本学農学部の山田宜永教授らの研究グループは、極めて多型性が高く、鳥インフルエンザなど

の感染症に対する抵抗性や様々な環境への適応性において、重要なはたらきをする主要組織適

合遺伝子複合体領域のトキ・コウノトリにおけるゲノム構造と日本トキ・コウノトリ集団の始

祖個体での多様性を明らかにしました。これらは、トキ・コウノトリの保全のみならず、鳥類

の進化を探る上でも重要な知見となるものです。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

トキに関する研究成果は，京都大学農学研究科動物遺伝育種学分野、佐渡トキ保護センター、

山階鳥類研究所、本学農学部農業生産科学科および本学農学部フィールド科学教育研究センタ

ーの共同研究によるもので、PLOS ONE 誌（インパクトファクター3.234）に 2014 年 9

月 23 日に掲載されました。また、コウノトリに関する研究成果は、京都大学農学研究科動物

遺伝育種学分野、兵庫県立大学地域資源マネジメント研究科、兵庫県立コウノトリの郷公園、

本学農学部農業生産科学科および本学研究推進機構朱鷺・自然再生学研究センターの共同研究

によるもので、Scientific Reports 誌（ネイチャー・パブリッシング・グループのオープンア

クセスの電子ジャーナル：インパクトファクター5.228）に 2017 年 2 月 1７日（金）19

時に掲載されました。 

 

 

 

 

希少動物であるトキ・コウノトリの保全および 
鳥類の進化を探る上での重要な発見 

ーニワトリ(キジ目)の MHC 領域のゲノム構造は鳥類の典型ではないー 

【本研究成果のポイント】 

 トキ主要組織適合遺伝子複合体領域の約 50kb の全塩基配列を決定し、当該領域

のゲノム構造を明らかにした。 

 コウノトリ主要組織適合遺伝子複合体領域の約 130kb の全塩基配列を決定し、当

該領域のゲノム構造を明らかにした。 

 日本トキ集団の始祖個体となっている 5 羽について、主要組織適合遺伝子複合体

領域の多型を解析し、3 種類のタイプが存在することを明らかにした。 

 日本コウノトリ集団の主要な始祖個体となっている 6 羽について、主要組織適合

遺伝子複合体領域の多型を解析し、10 種類のタイプが存在することを明らかに

した。 

 鳥類の主要組織適合遺伝子複合体領域のゲノム構造を比較し、同じ鳥類でもその

ゲノム構造は大きく異なることを明らかにした。 
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Ⅰ．研究の背景 

日本の特別天然記念物であり、希少動物であるトキ・コウノトリの保全が国家的プロ

ジェクトとして進められています。このような個体数の極めて少ない希少動物集団の保

全においては、集団内の遺伝的多様性を維持することが重要な課題となっています。主

要組織適合遺伝子複合体(MHC)領域はゲノム内で最も多型性が高い領域として知られ、

その機能として様々な感染症に対する抵抗性にも関与することから、希少動物の保全に

おいてその多様性を把握し、維持することが求められています（スライド１）。 

 

 

Ⅱ．研究の概要 

 トキ・コウノトリ MHC 領域の全塩基配列を決定し、トキ・コウノトリ MHC 領域のゲノ

ム構造を決定しました（スライド２、４）。 

 さらに、日本トキ集団の始祖個体となっている 5 羽、日本コウノトリ集団の主要な始

祖個体となっている 6 羽について、MHC クラス II 領域の塩基配列を決定し比較するこ

とで、多様性について検討しました（スライド３、５）。その結果、トキの 5 羽から 3

種類のタイプが、またコウノトリの 6 羽から 10 種類のタイプが検出された。こうした

ことから、トキ集団に比べ、コウノトリ集団は MHC 領域の遺伝的多様性が高いことが示

されました。 

 また、鳥類の MHC 領域のゲノム構造を比較し、トキ・コウノトリとキジ目の MHC 領域

のゲノム構造は大きく異なることが明らかにされました（スライド６）。こうしたこと

から、ニワトリをはじめとするキジ目のゲノム構造が鳥類全体の構造を表すものではな

いことが示され、トキ・コウノトリの構造はキジ目よりも両生類や哺乳類に近い傾向を

示したと考えられました（スライド７）。 

 

 

Ⅲ．研究の成果 

MHC 領域は遺伝子配列の多型だけでなく、重複などによる遺伝子コピー数多型も高頻

度に検出されており、MHC 領域の多様性を正確に評価するためにはゲノム構造の情報が

必須であると考えられます。本研究では、トキ・コウノトリ MHC 領域の全塩基配列が決

定され、遺伝子の並びなど詳細なゲノム構造が明らかになりました。 

さらに、トキ始祖個体 5 羽の MHC 領域の多様性については 3 種類のタイプが、コウノ

トリ始祖個体 6 羽のその多様性では 10 種類のタイプが存在することが示され、トキ集

団に比べ、コウノトリ集団では遺伝的多様性が高いことが明らかにされました。 

鳥類において詳細な MHC 領域のゲノム構造については、ニワトリを含むキジ目のみし

か報告されていません。本研究により、トキ・コウノトリについても詳細な MHC 領域の

ゲノム構造の情報が得られ、鳥類の MHC 領域の進化を研究する上でも有用な情報になる

と考えられます。 

 

 

 

 

 

 



                                 Niigata University  

 

 

Ⅳ．今後の展開 
 今回の研究成果は、トキ・コウノトリ MHC 領域のタイプを簡便にタイピングするため
の手法を開発する、現在の日本トキ・コウノトリ集団においてどのタイプがどれくらい
の頻度で存在するかといった遺伝的多様性の評価法を確立する、さらには鳥インフルエ
ンザなどの感染症に対する感受性・抵抗性とタイプ型との関連を解析するといった研究
への発展が期待されます。さらに、鳥類の MHC 領域の進化をより深く理解するために、
キジ目、トキ、コウノトリ以外の鳥類の MHC 領域のゲノム構造を明らかにする研究への
発展も期待されます。 
 

 

Ⅴ．研究成果の公表 

トキに関する研究成果は、平成 26 年 9 月 23 日の PLOS ONE 誌（IMPACT FACTOR 3.234）に掲載さ

れました。また、コウノトリに関する研究成果は、平成 29 年 2 月 17 日の Scientific Reports 誌

（IMPACT FACTOR 5.228）に掲載されました。 
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主要組織適合遺伝子複合体 

（Major Histocompatibility Complex : MHC） 

✓ 免疫反応に関わる遺伝子を多く含むゲノム領域 
 
✓ 鳥インフルエンザなどの病気に対する抵抗性を規定 
 
✓ 様々な環境に対する適応性を規定 

 
✓ 交配相手の選択に関与するとの説もある 
 
✓ ゲノム内で最も多型性に富む領域 
 

MHC遺伝子の主なものとして、MHCクラスI遺伝子とMHCクラスII遺伝子 

があり、クラスII遺伝子には、クラスIIα遺伝子とクラスIIβ遺伝子がある 

MHC遺伝子が存在するゲノム領域：MHC領域と呼ぶ 

kouhou2
タイプライターテキスト
スライド１
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トキMHCクラスII領域のゲノム構造 

（トキ論文の図１） 
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トキ始祖5個体におけるMHCクラスII領域の多型 

（トキ論文の図７） （補足図） 
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コウノトリMHC領域のゲノム構造 

（コウノトリ論文の図１） 
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コウノトリ始祖6個体におけるMHCクラスII領域の多型 

（コウノトリ論文の図４） 
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鳥類MHC領域のゲノム構造の比較 
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（コウノトリ論文の図７） 
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進化系統に沿ったMHC領域の構造比較 
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（補足図：Deakin JE, Marsupial genome sequences: providing insight into evolution and disease.  
Scientifica, 2012:543176,2012の図を改変） 
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