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ヒトでは染色体は46本ありますが、染色体数は生物種ごと
に大きく異なることが知られています。しかし、「なぜ染色体
の数が種によって異なるのか？」「その違いはいつ、どのよう
にして生じたのか？」といった根本的な問いには、ヒトゲノム
計画の完了から20年以上が経った現在でも明確な答えが得
られていません。

私たちは、脊椎動物を対象に自ら作出した培養細胞を用い
たFISH（蛍光 in situ ハイブリダイゼーション）などの染色体
解析（細胞遺伝学的手法）と、バイオインフォマティクスによ
るゲノム解析を組み合わせて以下に示した研究を進めること
で、染色体の数や形の違いが脊椎動物の約5億年にわたる
進化、種の分化にどのような役割を果たしてきたのかを明ら
かにしようとしています。この研究を通じて、進化学やゲノミ
クスの理解を深めるとともに、医学的な応用にもつながる知
見を提供していくことを目指しています。

・脊椎動物におけるゲノム・染色体進化に関する研究

・異質倍数体アフリカツメガエルのゲノム進化に関する研究

・脊椎動物における性決定・性染色体進化に関する研究
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