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研究成果の概要： 

チョウとガの仲間について遺伝子を染色体上に視覚化する手法によりカイコと比較したとこ

ろ、現在繁栄しているグループでは性染色体のうち Z 染色体は進化的に同一であることが示唆

された。他方の W 染色体は非常近縁な種間（同属間）ではこれを構成する配列に高い相同性が

認められたが、他の属間では近縁であっても違いが認められた。なお、本研究では電気泳動に

より、遺伝子が性染色体に存在するか否かを特定できる簡便な手法も開発した。 
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１．研究開始当初の背景 

鱗翅目昆虫における遺伝学研究はカイコ

を中心に行われ、多くの成果が日本より世

界へと発信されてきた。一方、染色体研究

は 100 以上もその同定すらできない状態が

続いてきていた。申請者らは、先の基盤研究

(B)の助成を受け実施した BAC をプローブとし

た FISH(BAC-FISH mapping)により鱗翅目昆

虫におけるの染色体の同定とカリオタイピング

を カ イ コ を 用 い て 世 界 に 先 駆 け 実 現 し た 
(Yoshido et al (2005): Genetics)。染色体研究

の蓄積が乏しい、鱗翅目昆虫では、分子連関

地図の作製が散発的に行われているが、構造

遺伝子を比較できるような連関地図は、その作

製の難しさからほとんど構築されていない。よっ

て、性染色体に関してすら、幅広い種間で比

較することは不可能である。一方で、カイコに

おいてはゲノム解析が行われ、WGS ドラフト情

報が公開されている。カイコゲノム情報を活用

して染色体進化を解明しようとする研究はこれ

までに例がない。こうした状況を踏まえて、本研

究では BAC-FISH と別途開発した手法（GISH: 
Sahara et al (2003): Chromosoma）を応用して

鱗翅目昆虫の性染色体進化研究を行うために

企画されたものである。 
 
２．研究の目的 

本研究では、Z 染色体上におけるシンテニ
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ー情報と W 染色体におけるゲノム構成の網羅

的な種間比較により鱗翅目昆虫性染色体の

系統関係を明らかにすることを目的とした。 
 そのため本研究では、農業害虫の大部分を

占める鱗翅目昆虫に関して、カイコを鱗翅目

モデル昆虫としてホールゲノムショットガンシー

クエンス(WGS)データ、分子連関地図、BAC、

FISH 技術に基づき性染色体のうち Z 染色体

に関しては座乗する遺伝子のシンテニーから、

ポストゲノム研究手法の確立を目指した。 
また、簡便な Z 染色体座乗遺伝子の特定を

行える方法を開発し、本研究に組み入れること

も目的の一つとした。 

 
３．研究の方法 

Z 染色体の比較研究においては、カイコ、シ

ョウジョウバエ、コクヌストモドキなどゲノム情報

が公開されている昆虫種に共通する単一遺伝

子のうちカイコ Z 座乗遺伝子のオオモンシロチ

ョ ウ オ ル ソ ロ グ を 特 定 す る た め に 、 DOP 
(degenerated oligonucleotide primer)を設計し、

増幅される複数 PCR 産物から配列を決定した。

決定された配列のうち、イントロンを含むならび

に含まない STS(single tagged site)プライマー

を作製した。前者は、簡便に Z 座乗を特定す

る 方 法 と し て 本 研 究 で 開 発 し た 、 CSGE 

(conformation sensitive gel electrophoresis) 法

に用いた。つまり、直接的に Z 座乗の有無を

確認するために使用した。後者は、対象種の

ゲノムライブラリーより対象オルソログを含むク

ローンを特定するために用いた。こうして特定

されたゲノムクローンは、蛍光色素が付加され

た核酸をニックトランスレーション法により取り

込ませ、プローブを作製し FISH により直接染

色体上にてその座乗を確認するために用いた。

この研究には、クワコ、オオモンシロチョウ、タ

バコスズメガを用いた。 
W 染色体の進化についてゲノム構成の網

羅的な異同が明らかにできる種間 GISH を行

った。GISH はゲノム DNA をプローブとして行

う FISH であり、ゲノムプローブ作製には対象

種のゲノムへ前述と同様の手法にてラベルを

施した。この研究の対象種としては実行可能

かつ、広範な鱗翅目昆虫族の網羅を念頭に

おき、近縁種間ではカイコ－クワコ、オオモン

シロチョウ－モンシロチョウ、エビガラスズメ－

タバコスズメガ、ヒメシロモンドクガ－O. antiqua、

シンジュサン－エリサンの W 染色体進化を調

査した。なお、カイコでは W 染色体をペイント

ラベルとして認識できる W-BAC が特定されて

おり、GISH へのゲノムプローブへ代用した。 
 FISH に用いる標本作製は、対象種の終齢
幼虫もしくは蛹より摘出した生殖巣より作

製した減数分裂前期パキテン染色体を用い
た。 
 
４．研究成果 

鱗翅目昆虫における Z 座乗遺伝子特定のた
めの CGSE 法開発として、カイコを用いて実験系
を構築した。Z 座乗のカイコ ftz-f1 遺伝子の 4-5
イントロンには使用した 2 系統(re9, Tw1)間で 5
箇所の inn/del と一箇所の置換が認められた。図
1 に示すように双方の系統(a,b)では CGSE によ
る PCR 産物多型は認められないものの、F1 個体
(c,d)では雄（c）のみに多型が認められた。また、
常染色体座乗のカイコ RpS8 遺伝子の第 1-2 イ
ントロンにおける PCR 産物の多型性は F1 雌雄
の双方で認められた(g,h)。よって、Z 座乗遺伝
子の特定が適切なプライマーにより増幅される
断片を電気絵移動することにより可能であること
が示された。 

 
 
 
 
 
 
 

 
図 1 カイコにおける CSGE 多型解析. 
a-d: ftz-f1 オルソログ. e-h:RpS8 オルログ. 
 

オオモンシロチョウで特定したカイコ apteraous
オルソログの第 7 イントロンを増幅する PCR 産物
をこの実験系をオオモンシロチョウに適応したと
ころ、野外個体群の雌雄各 12 個体のうち雌(図
2a)では多型が認められなかったのに対して、雄
では 12 個体中 6 個体に多型が認められ(図 2b)、
このオルソログが Z 座乗であることが明らかとな
った。 
 

 
 
 
 
 
 
 

図 2 オオモンシロチョウにおける CSGE 多型解析. 
雌(a)には多型は認められないが雄(b)個体には多型

があり、apterous が Z 座乗であると判断される. 
 

BAC-FISH による Z 座乗遺伝子マッピングは
クワコではカイコ BAC を直接用いて行い、供試
したすべてのプローブはカイコと同順に Z 染色
体上に配置した。オオモンシロチョウではカイコ
ftz-f1(27J24), apterous(26C08)), kettin(02A12)の
オルソログを含む BAC プローブにて FISH を行
い、apterous と kettin の間に遺伝子配置の逆転
があった（図3）。タバコスズメガでは Eph receptor 

a

b



 

 

(15J11)、titin (42G01) 、epidermal growth factor 
receptor(22D05）、NADH dehydrogenas(34M13)、
P-glycoprotein(18A03)を含む BAC にて FISH を
行い NADH dehydrogenase と P-glycoprotein の
間にカイコとの遺伝子配置の逆転を認めた(図
3)。しかしながらカイコで Z 座乗の遺伝子はそれ
ぞれの種でも Z 座乗であった。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図 3 BAC-FISH によるカイコ Z 座乗遺伝子のオオ

モンシロチョウとタバコスズメガにおける座位. 
 

種間 GISH によりカイコ－クワコ間には W
染色体の構成配列が非常に類似していると
推測された(図 4a)。常染色体との付着により
生じたと考えられる neo-W/neo-Z の染色体構
成を持つ、Samia cyntia や Orgyia antiqua の染
色体について、近縁種のエリサンやヒメシロ
モンドクガのゲノムプローブがそれぞれの
GISH と同様の W 上ペイントシグナルをもた
らしたことも、これらの種間における W の構
成因子の保存性を意味する(図 4b,c)。ところ
が、エビガラスズメの WZ に対する同種のゲ
ノムプローブが完全なペイントシグナルを
もたらすのに対して、タバコスズメガのプロ
ーブは点在するシグナルが観察された。この
結果は、別属の鱗翅目個中間では W 構成因子
の保存性がやや小さくなっていることを示
唆する。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図 4 クワコ(a)、O. antique (b)、シンジュサン(c)、
エビガラスズメ (d)の性染色体に対する同種の

GISH(緑色)と別種の GISH(赤色). 
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