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研究成果の概要：（１）シラミ，チャタテムシの詳細な高次系統関係を推定した（２）シラミ
とコナチャタテにおいて，塩基置換速度の加速，塩基含有量の変化，リボソームRNA二次構造
の変化と言った特異的な進化現象が，互いに相関して起こっていることを明らかにした（３）
シカハジラミのミトコンドリアゲノムが，複数の微小環から構成されていることを明らかにし
た（４）特異的な進化傾向によって，遺伝子情報のアライメントが困難となるが，このような
領域の解析に広く使われている方法論である直接最適化法に重大な問題点が存在することを明
らかにした（５）ジュズヒゲムシの特異的な分子進化傾向を明らかにするとともに，このこと
によって塩基配列データがこの昆虫の高次系統推定に当たって有用な情報をもたらさないこと
を明らかにした．
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１．研究開始当初の背景

申請者らの近年の研究により，半翅系昆虫
（チャタテムシ，シラミ，アザミウマ，アブ
ラムシ，セミ，カメムシ等から構成される単
系統群）の分子進化に，以下の特異な傾向が
見られる事が明らかとなってきた: 1) シラミ

のミトコンドリアにおけるGC含有量の有意
な上昇; 2) シラミの塩基置換速度の急激な加
速; 3) シラミやアブラムシのリボソーム 
DNA における大規模な挿入欠損と２次構造
の変形; 4) シラミとアザミウマにおける大規
模なミトコンドリアゲノム再配置（以下ゲノ
ム再配置）．これらの現象の進化パターンと

様式C-19
科学研究費補助金研究成果報告書

研究種目：若手研究（B）
研究期間：2006～2008　　
課題番号：18770058
研究課題名（和文）半翅系昆虫における特異的な分子進化のパターンとプロセスの解明　

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　
研究課題名（英文）Unusual molecular evolutionary pattern in paraneopteran insects

研究代表者
　吉澤　和徳（YOSHIZAWA, Kazunori）
北海道大学・大学院農学研究院・准教授

  研究者番号：10322843



プロセスの研究は，形態や行動の研究同様，
半翅系昆虫の進化と多様性を解明する一つの
鍵となる．さらに，分子進化パターンの詳細
な理解は，分子系統推定における各遺伝子領
域の有用性や問題点を知る上でも重要であ
る．しかし，これまでに検討された分類群と
遺伝子領域がごく限られている事や，半翅系
昆虫の詳細な高次系統関係が不明確なため，
これらの現象を包括的に扱った研究は全く進
んでいない．

２．研究の目的

半翅系昆虫の高次系統関係を解明し，それに
基づき本群内での分子進化のパターンとプロ
セスを明らかにすることを目的とする．

３．研究の方法

(1) 系統関係の解明 - 200 種程度を末端分類
群とし，核の 18S, Histone 3, Wingless，ミ
トコンドリアの 12S, 16S, COI 塩基配列
データと，さらに形態形質データも加えて，
半翅系昆虫の詳細な系統関係を明らかにす
る．

(2) 置換速度，挿入欠損，GC含有量 - (1) で
用いたデータ，系統樹に基づき，各遺伝子領
域の置換速度，GC 含有量，挿入欠損の程度
を解析する．特に，シラミのミトコンドリア
で明らかとなっている，置換速度と GC 含有
量の上昇，および大規模な挿入欠損といった
現象が，他の遺伝子領域，分類群でも見られ
るのか，さらにそれぞれの現象の間に相関関
係はあるのか，という点に注目する．

(3) ゲノム再配置 - (1) の系統解析で明らかと
なった各主要クレード（亜目レベル）から１
-３種を選び，ミトコンドリアゲノム全周の
塩基配列を決定する．これに基づきゲノム再
配置の起源と進化パターンを明らかにし，ゲ
ノム再配置の系統情報としての価値も検討す
る．

４．研究成果

（１）18S, Histone 3, Wingless, 16S, COI 

の５遺伝子座を用いた系統解析により，シラ
ミ，チャタテムシの詳細な高次系統関係を明
らかにした．とくに，シラミが多系統群であ
ることを再確認し，形態データからも分子系
統の結果を支持する結果が得られた．一方
で，Histone 3 を除く全ての遺伝子におい
て，塩基置換速度の加速や塩基含有量の有意
な変化がシラミおよびその近縁群で確認され
た（（2）も参照のこと）．これらの特異的
な分子進化傾向は，系統推定に当たって誤っ
たバイアスをもたらすため，結果の解釈には
注意が必要であることも示された．

（２）シラミとコナチャタテにおいて，塩基
置換速度の加速，塩基含有量の変化，リボ
ソームRNA二次構造の変化と言った特異的
な進化現象が，互いに相関して起こっている
ことを明らかにした．上記で示した通り，こ
れらの特異的な分子進化傾向は，系統推定に
当たり，誤ったバイアスをもたらす．一方，
核の蛋白コード領域の進化傾向には明瞭な特
異性は確認されなかった．このことから，今
後の高次系統解析には，核の蛋白コード領域
を用いることが有効であると結論づけた．

（３）哺乳類寄生性のシカハジラミのミトコ
ンドリアゲノムが，通常の一本の環状構造で
はなく，複数の微小環から構成されているこ
とを明らかにした．現段階では，COI, 16S, 
12S がそれぞれ別個の微小環を構成している
ことを確認している．それぞれの微小環に
は，特異的な二次構造を作る非コード領域が
存在し，これがコントロール領域となってい
ることが示唆された．この他，鳥類寄生性の
４属 (Anaticola, Quadraceps, Philopterus, 
Coloceras) においてミトコンドリアゲノムが
通常の一本の環状構造をとらないことが示さ
れている．この発見は，シラミの特異的な分
子進化傾向の中でも特に興味深い現象であ
り，海外の研究者とも協力の上，今後も解析
を勧めて行く予定である（オーストラリア 
CSIRO の Stephen Cameron 博士および合
衆国イリノイ自然史研究所 Kevin Johnson 
博士との共同研究）．

（４）特異的な進化傾向の存在は，塩基配列



同士のアライメントを困難にする．このよう
な領域の解析に広く使われている方法論であ
る直接最適化法に重大な問題点が存在するこ
とを明らかにした．具体的に，この方法論を
用いたソフトウエアであるPOYは，アライメ
ントが不確かなどんなデータ領域（完全にラ
ンダムなデータや，矛盾する系統情報を含む
データ）からでも，他のしっかりとアライメ
ントされた領域と一致するようなシグナルを
抽出してしまう．また，アライメントの安定
した領域にわずかな系統シグナルしか含まれ
ていない場合，不安定な領域の偶然の一致が
増幅され，偽の系統情報が作り出されてしま
い，またそうして作り出された人為シグナル
の量と質は，アライメントの安定した領域に
含まれる本来のシグナルを圧倒してしまう．

（５）系統的位置が不明瞭で，半翅系昆虫に
に近縁と見なす研究者もいる昆虫の一群，
ジュズヒゲムシ（絶翅目）の18Sにおいて，
特異的な分子進化傾向が見られることを明ら
かにした．分子と形態双方を用いて系統解析
を行った結果，互いに矛盾する結果をもたら
した．尤度比検定を行った結果，分子は形態
から得られた結果を有意に棄却することは無
かった．このことによって塩基配列データが
この昆虫の高次系統推定に当たって有用な情
報をもたらさないことを明らかにした．
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