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研究成果の概要（和文）：育成したコンソミック系統を用い、卵、幼虫、蛹（繭）、成虫の各発育ステージでカ
イコとクワコの形質差に関して、可視形質レベルで比較調査を行った。卵時期においては、受精率、胚子発育に
関わる遺伝子、幼虫期においては、体色に関する遺伝子、個体サイズ、発育に関与する遺伝子の所属する染色体
が特定された。繭色に関しては、笹繭色の抑圧に関する遺伝子が新たに確認された。家畜化の過程で重視された
と考えられる繭重に関与する遺伝子の存在する染色体に関しても候補となる染色体が示唆された。クワコ成虫は
翅を含めて全体が黒色、カイコは白色と差異が著しいが、その差に関与すると示唆される遺伝子が第23に存在す
ることも示唆された。

研究成果の概要（英文）：Comparative investigations at the level of visible traits were conducted at 
the egg, larval, pupal (cocoon), and adult developmental stages using the bred consomic lines (a 
group of chromosome package lines). In the egg stage, genes related to fertilization rate and embryo
 development were identified, and in the larval stage, chromosomes belonging to genes involved in 
body color, individual size, and development were identified. Genes related to the suppression of 
the color of the cocoon were also newly identified. A candidate chromosome for the gene involved in 
cocoon weight, which is thought to be important in the domestication process, was also suggested. 
The adult silkworms, including their wings, are black, whereas the silkworms are white, and a gene 
on chromosome 23 was suggested to be involved in this difference.

研究分野：蚕糸学・遺伝学・生物学

キーワード： カイコ　クワコ　染色体置換　形質　比較生物学　家畜化　養蚕

  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
カイコの家畜化の謎を解明するリソースの構築とその妥当性を検証する為に本研究を計画した。長年、カイコは
野生のクワコを緩やかに長い時間をかけて育種されてきたと説明されるに留まっている。先端的な機器を駆使し
た2種比較解析からも得られた回答は少なかった。本研究では、クワコのゲノムを染色体ごとにカイコゲノム内
にパッケージングした（細分化）系統の育成を行った。可視レベルの調査でも２種を区別する遺伝子の存在する
染色体を知ることが示された。クワコからカイコへの家畜化の謎解明という大きな課題の解決に貢献するバイオ
リソースの構築ができたと考える。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属します。
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１．研究開始当初の背景 

 カイコ（Bombyx mori）は現在では野外に生息できないまでに家畜化されている。蛾の

仲間は通常、成虫である蛾は飛翔するがカイコは飛ぶことはできず、幼虫時期では餌（ク

ワ）がなくなっても探しまわる能力は極めて弱く、現在では野外では見ることができな

い。イヌやネコも人類によって改良が加えられ馴化されてきたが、野良犬、野良猫とし

て生存することは可能であり、カイコは究極の家畜としてとらえることができる。 

 ところで、カイコの祖先種はクワコ(Bombyx mandarina)という野外に生息する近縁な

昆虫種であり、人類は 5000 年以上と推定される長い時間をかけて現在見るようなカイ

コを作り出したと考えられている。5000年という根拠は、最も古い絹織物が約 5000年

前の遺物として中国で出土していることを根拠にしており、実際にはもっと古いと推定

される。カイコは人類が時間をかけて徐々にクワコを馴化、育種してきたとされる。し

かし、通常の育種で飛翔の有無や行動の緩慢性という形質を変化させることが可能であ

ったのだろうか？過去のある時期に、行動や形態を大きく変化させるようなキーとなる

遺伝子変異が生じ、それを引き金に急速に家畜化が進んだのでないか？こうした素朴な

疑問は市民を対象にしたカイコの学習会などでも頻繁に質問されるのであるが、充分な

説明ができていないのが現状であった。 
 
２．研究の目的 

本研究の目的は最終的には「カイコの家畜化過程の謎の解明」という大きな問いであるが

短期間での解決は難しい。そこで、本研究では、「祖先種であるクワコとカイコの間で

見られる形質の差を支配する遺伝子の探索と同定」を具体的な目的として研究を進め、

カイコの家畜化の謎に迫る一歩としたいと考えた。２種の形質の差を個別に分解すると

多数存在する。当然のことであるが、両者の諸形質の違いは両種のゲノムの差に由来す

ることは明らかである。既にゲノムレベルでの比較は行われている。最も大規模で詳細

な研究は夏ら（2010 年 Nature 誌）により行われ、両種では約 1600 万箇所で SNPs があ

ること、カイコでゲノムの均一化が進んだ領域が 1041 カ所ほど存在することを見出し

た。しかし、形質変化の原因となる遺伝子を明らかにすることはその後の研究でも未だ

に明らかにはされていない。このことはゲノム解析とは異なる視点からの研究の必要性

を示している。本研究では、順遺伝学的に形質を変化させる染色体、遺伝子を特定する

視点で研究を進めた。 
 
３．研究の方法 

研究方法としては、クワコゲノムを染色体別にパッキ

ングした系統を育成し、責任染色体、遺伝子を絞りこむ

方針とした。遺伝・育種学的には染色体置換系統

（Chromosome substtution）と呼ばれるものであり、作成

手順は図のような工程とした。 

＜育成過程＞ 

a、 クワコとカイコの交配 

b、 F1 雌にカイコ雄を交配 

c、 N2雌にカイコ雄を交配する。以下、カイコの連続戻 



し交配を行う。戻し交配世代数をN2, N3, N4---と表現。カイコ雄を連続して戻し交配す

るので、世代が進むにつれてクワコのゲノムの割合は半数ずつ減少する。N5世代では

3.125％のみとなる。育成素材としては、遺伝的に均一でゲノム情報が整備されているこ

とが必要であるので、クワコとしては坂戸系統（30世代以上の室内継代が行われている）、

カイコとしてはp50, p20系統を用いた（文科省のリソースプロジェクトNBRPで整備、ゲ

ノム情報も整備、公開）。完成したクワコゲノムを染色体別にパッキングした系統につ

いて卵、幼虫、繭、蛹、成虫の各ステージで形質評価を行った。研究成果の項目で具体

的な結果は述べるが、完成させた系統は、第１染色体から第28染色体までのクワコの個

別の染色体をカイコのゲノム内に個別に入れ込んだ形になるので、特定の形質がある完

成した系統に出現すれば、直ちに２種の形質の違いを支配する遺伝子の染色体が判明す

ることになる。 

 
４．研究成果 
目標とした27本のクワコ染色体を個別にカイコ染色体へ入れ込んだ系統の育成は第４

染色体を除き、完成させることができた。染色体番号別にCT01からCT28とした。CT系列

はカイコp50系統で置換されている系統である。当初、第１染色体に関しては難しいと

思われたが、飼育世代を１年間で７世代行うことで達成した。またp20系統で置換した

系統も一部の系統で作成した。それらの系統群はCM系列とした。完成させた各系統の完

成度を評価するため、絹糸腺からDNAを抽出し、ゲノム解析を行い、目的の育系統が育

成されていることを確認した。系統育成の際に用いたプライマー領域から染色体末端領

域（テロメア）の染色体領域の染色体置換度は低くなった。この点についについては得

られる結果を考察する際に注意する必要がある。完成したコンソミック系統（染色体パ

ッケージ系統群）を用い、卵、幼虫、蛹（繭）、成虫の描く発育ステージで先ずは可視

形質レベルでの調査を行った。特異に認められた形質について結果を概略する。 

卵：カイコとクワコのF1においてはほぼ100％の受精率であるが、F2以降はやや受精率

が低下する傾向がある。これは両種の遺伝的相違を示すものであるが、CM06系統では受

精率が10％程度に低下することを認めた他、CM20においても低下が認められた。但し、

CT06、CT20系統ではそのような低下は認められなかった。ベースとするカイコ系統の違

いで結果が相違していることの理由は今後の課題である。CM04、未完成となっている

CT04では催青前死卵の割合が高くなる傾向が見られたが、個体間での再現性にはバラツ

キが見られるので、再現性の確認が必要である。 

幼虫：クワコ幼虫は暗色となる。その原因遺伝子はカイコの突然変異体からも第２染

色体と考えられてきたが、CT03系統は眼状紋、半月紋の黒色が濃くなることを認めた。

CT24の幼虫皮膚は黄色となったがカイコで認められているXan遺伝子がクワコより導入

されたことを示唆する結果である。CM01系統では幼虫の発育経過が１日ほど早まると共

に虫体サイズの小型化する傾向が見られた。発育経過や個体サイズは栄養条件、季節な

どの環境要因の影響も大きいので今後再現性を吟味する必要がある。 

蛹（繭）：CT09、CT14、CT26においては笹繭性が抑制された。CT14は第14、27染色体の融

合系統であり、笹繭抑制はMase et al (2011)らが報告したG27遺伝子に対応していると

推定している。一方、CM20は笹繭となった。本系統は白繭性のp20系統で置換されてい

るのでクワコの第20染色体には笹繭性に関与する遺伝子の存在が明らかとなった。カイ

コはシルクを得るために育種されてきた生物であるので、可視形質に加え、繭重、繭層



重、繭の長径、短径、絹糸腺の重量、部位別の長さ等の評価を行った。各評価形質の値

は系統ごとに差が見られ、連続的な変化を示した。飼育時期により結果の相違は見られ

たが、対象染色体ごとに一定の傾向が見られた。繭重に関してはクワコの第21染色体を

２本有するコンソミック系統（CT21）はいずれの飼育期においても最も重い結果が得ら

れ、繭重に関する重要な遺伝子が第21染色体に存在することが示唆された。CT24は繭重

が軽いグループとなるなどの結果も見られたが、計量形質であるので環境要因を考慮に

入れた飼育試験が必要である。 

成虫（蛾）：クワコの成虫は翅を含めて全体が黒色であり、白色のカイコとの差異が著

しい。CT17、CM17では翅の先端部の黒化が、CT18、CT23では体全体の黒化が認められた。

これまでのカイコにおける研究では第17染色体起点に黑蛾遺伝子（Bm）, 同染色体14.7

にクワコツマグロ遺伝子（Ws）が、第18染色体41.5には暗化型遺伝子（mln）が知られ

ていたが、本結果から新たに第23染色体にも黒化に関する遺伝子が存在することが明ら

かとなった。 

 以上、作成した染色体置換系統を用い、カイコとクワコの可視形質レベルでの差にす

る評価を行ったが、各発育時期で両種の形質差に関わる遺伝子の存在が明らかにされた。

今後、本研究で育成された系統を用い、各研究者が種々の方法で解析することで両種の

形質差に関する研究の発展が期待される。 
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