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研究成果の概要（和文）： 

鱗翅目昆虫では種特異的な性フェロモンが配偶行動に不可欠な役割を果たしているが、種分化

に際して関連する遺伝子にどのような変化が起きるのかは明らかではない。そこで、交雑可能な

種間でも性フェロモン成分が異なるアワノメイガ属を対象として、性フェロモン合成・受容系に

関わる遺伝子群の種間比較を行った。まず、任意の遺伝子の種間比較を可能にする研究基盤とし

て、アワノメイガとウスジロキノメイガのフォスミドライブラリーを作製し、PCRによるスクリ

ーニング系を整備した。そして、両ライブラリーから性フェロモン受容体、性フェロモン結合タ

ンパク質、性フェロモン不飽和化酵素遺伝子を含むフォスミドクローンを単離し、ショットガン

シーケンシング等によりアワノメイガ約330kb、ウスジロキノメイガ約265kbのゲノム塩基配列を

決定した。 
 
研究成果の概要（英文）： 
Sex pheromone plays a critical role in species-specific mating behaviors, however, little is 
known about what changes occur in genes responsible for the behaviors. Thus, we 
performed a comparative analysis of genes associated with sex pheromone response and 
synthesis between Ostrinia furnacalis and Ostrinia latipennis. We constructed genomic 
fosmid libraries of the species, and generated PCR-based screening system for them. Then, 
we isolated clones that contain genes encoding receptors, binding proteins and desaturase 
of sex pheromone, and determined genomic sequences (330kb for O. furnaclis and 265kb for 
O. latipennis).  
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１． 研究開始当初の背景 
 研究代表者は、チョウ目の染色体比較の一
環として、ヨーロッパアワノメイガの BAC
ライブラリーから任意のクローンを単離で
きる系を構築した。そこで、この系を活用し
て研究分担者が研究を進めてきた性フェロ
モンに関連する遺伝子群のゲノム構造を効
率的に解明して、性フェロモン成分の異なる
種間で遺伝子にどのような違いがあるかを
解明することを企図するに至った。 
 
２．研究の目的 
 アワノメイガ属で性フェロモン成分の異
なるアワノメイガ、ヨーロッパアワノメイガ、
ウスジロキノメイガの性フェロモン受容体
遺伝子、性フェロモン結合タンパク質遺伝子、
性 フ ェ ロ モ ン 不 飽 和 化 酵 素 （ Δ
11-desaturase、Δ14-desaturase）遺伝子の
ゲノム構造を解明する。 
 
３．研究の方法 
(1)ヨーロッパアワノメイガのBACライブラ
リー(米クレムソン大より分譲)から、PCR ス
クリーニングにより、性フェロモン受容体、
性フェロモン結合タンパク質および性フェ
ロモン不飽和化酵素遺伝子を含むクローン
を単離した。これらのクローンのショットガ
ンライブラリーを作製し、遺伝子とその近傍
の領域の塩基配列を決定した。 
 
(2)前項で単離したクローンをプローブとし
た FISH 解析を行った。また、ヨーロッパア
ワノメイガとアズキノメイガの F1メスにア
ズキノメイガのオスを戻し交雑した集団か
ら個体別に DNA を調製した。 
 
(3)アワノメイガとウスジロキノメイガのオ
スの蛹からそれぞれフォスミドライブラリ
ーを作製し、PCR スクリーニング系を構築し
た。さらに、これらのライブラリーから性フ
ェロモン受容体、性フェロモン結合タンパク
質および性フェロモン不飽和化酵素遺伝子
を含むクローンを単離した。 
 
(4) 単離したフォスミドクローンからショ
ットガンライブラリーを作製して、適宜プラ
イマーウォーキングも組み合わせて、挿入断
片の塩基配列を決定した。 
 
４．研究成果 
(1) ヨーロッパアワノメイガの性フェロモ
ン受容体サブファミリーに属する嗅覚受容
体遺伝子を含む BAC クローンを単離した結
果、Z 染色体と常染色体の 2 か所にクラスタ
リングしていることが判明した。このうち、
性フェロモンへのオスの反応性を決定する

遺伝子が座乗するとされる Z染色体上のクラ
スターについて、約 90kb の詳細な塩基配列
を決定したところ、少なくとも 8個の遺伝子
がタンデムに並んだクラスターを見出した。
このうち 4個の遺伝子には、第７エクソンと
第７イントロンにまたがる 181bpの反復配列
が存在し、遺伝子重複への関与の可能性が示
唆された。また、カイコの第 23 染色体と相
同な常染色体上にも 2個の遺伝子がタンデム
に位置していた。 
 

(2) アワノメイガとウスジロキノメイガの性

フェロモン受容体遺伝子クラスターについて

も、同様の手法によりフォスミドクローンの

塩基配列決定を行った。その結果、ウスジロ

キノメイガのZ染色体上のクラスターについ

ては全構造をほぼ決定し、遺伝子重複により

生じたと思われる、タンデムに位置した遺伝

子群を見いだした。また、遺伝子の配列順序

はヨーロッパアワノメイガと基本的に一致し

た。アワノメイガについては、一部クローニ

ングできていない領域が残ったので、さらに

解析を継続して、全面的な比較を可能にする

必要がある。 
 
(3) 性フェロモン結合タンパク質遺伝子につ

いては、アワノメイガとウスジロキノメイガ

でゲノム構造を決定し、それそれ３個と２個

の遺伝子がタンデムに並ぶクラスターが背向

的に位置する構造が保存されていることを明

らかにした。 

 

(4) 性フェロモン不飽和化酵素遺伝子のうち

Δ11-desaturaseについて、アズキノメイガと

ウスジロキノメイガでは異なる遺伝子が発現

していて、アワノメイガでは発現していない

ことが知られていた（Sakai et al. IBMB 39 

62-67；Fujii et al. PNAS 108 7102- 7108

）。本研究でアワノメイガとウスジロキノメイ

ガのΔ11-desaturase周辺のゲノム構造を決

定した結果、両種とも遺伝子自体は３コピー

ずつ、偽遺伝子化することなく存在している

ことが明らかとなり、遺伝子発現の違いは転

写制御によることが示唆された。その他にΔ
14-desaturaseについても、アワノメイガのゲ

ノム構造を決定したほか、ウスジロキノメイ

ガについても一部を決定した。 

 

(5)本研究により、性フェロモン受容体遺伝子

は遺伝子重複により配列の似た遺伝子が近接

して存在することが明確になったので、どの

遺伝子が責任遺伝子であるかを連鎖解析で明



らかにするとか、各コピーがどの程度転写さ

れているかを量的PCR等の手法で定量するの

は困難と考えられ、RNA-seqのデータを今回得

られたゲノム塩基配列にマッピングするとい

った手法が必要である。予備実験ではRNA-seq

により性特異的な遺伝子発現が明瞭な遺伝子

がいくつか見出されたので、今後の本格的な

解析により有望な結果が期待できる。 

逆に、RNA-seqのデータから未知遺伝子の関

与が判明することも考えられるが、遺伝子配

列のわずかな違いが同一遺伝子の種内多型な

のか、重複した別コピーの遺伝子なのかは判

別しがたい。非コード領域も含めた広汎な領

域のゲノム塩基配列を精度よく決定できる系

がアワノメイガ属の３種で確立できたことに

より、近縁種間でごく最近起きた性フェロモ

ン成分変化の原因となった受容体遺伝子の変

化を見出しうるものと考える。今後、次世代

シーケンサーを用いて概要ゲノム配列を決定

するといったwhole genome的手法と組み合わ

せて、種分化に伴う遺伝子の変化をゲノムワ

イドでかつ高感度に検出できる系を確立する

ことで、性フェロモン成分変化を伴う種分化

の機構が明らかになることが期待できる。 

 

(6) 性フェロモン結合タンパク質遺伝子に
ついては、ヨーロッパアワノメイガにおいて
既報(Allen & Wanner IBMB 41 141-149)の 5
遺伝子がゲノム上の 1箇所にクラスターを成
している事を初めて明らかにした。性フェロ
モン受容体遺伝子と同様に、RNA-seq のデー
タとの対応付けが重要と考えられるので、今
後さらに解析を進めていく予定である。 
 
(7) 性フェロモン不飽和化酵素遺伝子の発
現が性フェロモン成分の異なる種間で大き
く異なることが知られているが、今回の解析
の結果からは、発現が認められない遺伝子に
もフレームシフトや転移因子の挿入、ナンセ
ンス変異といった明白に機能を失わせると
考えられる変異は見出されなかった。今後、
今回決定したゲノム塩基配列、特にシス配列
を含むと考えられる遺伝子上流域配列の種
間の違いをレポーター解析などによりさら
に分析して、遺伝子発現の違いの原因を明ら
かにする必要がある。 
 
(8)さまざまな性フェロモン成分を用いる野
外集団の個体の性フェロモン関連遺伝子の
遺伝子型と表現型を網羅的に解析する際に
も、今回得られたデータはリファレンスゲノ
ム配列として、重要な役割を果たすことが期
待できる。 
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