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研究成果の概要：セイシェルショウジョウバエの食性決定にかかわる遺伝子として、匂い物質

結合蛋白質をコードする二つの遺伝子 Obp57d 及び Obp57e を同定した。これらの遺伝子をノ

ックアウトしたキイロショウジョウバエは産卵場所選択における嗜好性が変化していた。

Obp57d と Obp57e はキイロショウジョウバエ種群において遺伝子重複により生じ、機能分化

していることが示唆された。 
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１．研究開始当初の背景 
 セイシェルショウジョウバエ Drosophila 
sechellia は形態的には D. melanogaster、D. 
simulans、D. mauritiana と酷似しており、
また系統的には D. simulans と最も近縁（５
６万年前に分岐）であるにもかかわらず、そ
の食性はこれら近縁種とはまったく異なっ
ている。すなわち、D. sechellia は一般的な
ショウジョウバエの採集に用いられるバナ
ナなどの果物トラップには見向きもせず、他
のショウジョウバエが決して利用しない
Morinda citrifolia（和名ヤエヤマアオキ）の
成熟した果実のみを繁殖場所としているの

である。M. citrifolia の熟果は低分子脂肪酸
であるヘキサン酸・オクタン酸を豊富に含む
が、D. melanogaster、D. simulans、D. 
mauritiana のいずれもこれらの酸を忌避す
る。一方 D. sechellia はこれらの酸を忌避し
ないことから、D. sechellia において何らか
の遺伝学的な変化が起こって食草に含まれ
る化合物に対する選好性が転換したと考え
られる。 
 
２．研究の目的 
(1) 食性の進化に関わる遺伝子の同定 
 昆虫の近縁種間で食性が異なる例は頻繁
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に観察され、食性の進化が種分化の原動力に
なる可能性すら示唆されている。どのような
遺伝子が、またいくつの遺伝子が食性の進化
に関わっているのかを明らかにすることは
その意味で非常に重要である。セイシェルシ
ョウジョウバエとキイロショウジョウバエ
との交配からは、不妊ではあるが F1 世代を
得ることができる。また、それぞれの種につ
いて全ゲノム配列が決定されている。これら
の利点を生かして、セイシェルショウジョウ
バエの特異な食性の進化に関わった遺伝子
を特定する。 
 
(2) 食性の進化に関わる遺伝子の進化様式
の解明 
 ショウジョウバエの特長の一つとして、モ
デル生物として用いられるキイロショウジ
ョウバエの近縁種が多数知られ、それらの間
の系統関係がよく研究されているというこ
とが挙げられる。また、われわれの研究室で
はこれらのキイロショウジョウバエ近縁種
を多数飼育している。これらの利点を生かし、
食性の進化にかかわる遺伝子をそれぞれの
種からクローニングすることにより、食性の
進化にかかわる遺伝子がどのように進化し
てきたか、どのような進化的メカニズムがそ
こに働いているのかを明らかにする。 
 
３．研究の方法 
(1) 食性の進化に関わる遺伝子の同定 
① 古典的遺伝学による候補遺伝子座領域
の決定 
 セイシェルショウジョウバエとキイロシ
ョウジョウバエとの間の F1雑種個体は、オ
クタン酸に対してキイロショウジョウバエ
型の反応、すなわち忌避を示す。セイシェル
ショウジョウバエではオクタン酸の忌避に
必要な原因遺伝子の機能喪失が起きている
と予想し、セイシェルショウジョウバエとキ
イロショウジョウバエの部分的染色体欠失
系統群との間で交配を行い、F1個体の行動を
観察する。原因遺伝子座を含む染色体領域を
欠くキイロショウジョウバエ系統との間の
F1個体はセイシェルショウジョウバエ型の
行動反応、すなわちオクタン酸に対する選好
性を示すと期待される。このような部分的染
色体欠失系統を発見することにより、原因遺
伝子座が含まれる染色体領域を特定するこ
とができる。 
 
② ゲノム情報を利用した候補遺伝子座の
絞り込み 
 キイロショウジョウバエとセイシェルシ
ョウジョウバエでは全ゲノム配列が決定さ
れており、また特にキイロショウジョウバエ
では染色体各部位と塩基配列との対応関係
がきわめて高い確度で整理されている。これ

を利用し、原因遺伝子座を含む欠失系統にお
ける染色体断点を塩基レベルで決定する。こ
の情報を元にゲノム地図と比較することに
より、欠失染色体で失われている遺伝子、す
なわち候補遺伝子が具体的に特定できる。 
 
③ 候補遺伝子座における突然変異体の作
成と行動試験 
 キイロショウジョウバエでは遺伝子ター
ゲティングによる機能欠失突然変異体の作
成が可能になっており、これを用いて候補遺
伝子の機能を失った突然変異系統を作成す
る。この系統はセイシェルショウジョウバエ
同様、オクタン酸に対する忌避を示さなくな
っているはずであり、このことを行動試験に
よって確認する。 
 
(2) 食性の進化に関わる遺伝子の進化様式
の解明 
① 食性の進化に関わる遺伝子のキイロシ
ョウジョウバエ近縁種からのクローニング 
 食性の進化に関わる遺伝子座周辺のゲノ
ム配列を決定する。その際、全ゲノム配列の
決定された種を手掛かりとする。すなわち、
対象遺伝子座周辺の他の遺伝子のうち、特に
種間で保存性の高い部分に注目してPCR用プ
ライマーを設計する。系統学的にこれらの種
に近い種では、同様に周辺遺伝子の構造が保
存されていることを期待して、これら近縁種
から精製したゲノム DNA をテンプレートに
PCR によりゲノム配列を増幅し、塩基配列を
決定する。 
 
② 食性の進化に関わる遺伝子の進化様式
の解析 
 クローニングした遺伝子の塩基配列を比
較・解析することにより、食性の進化に関わ
る遺伝子自身がどのようなメカニズムに従
って進化しているかを明らかにする。その際、
ショウジョウバエ種間の系統関係に関する
情報を最大限に活用する。 
 
４．研究成果 
(1) 食性の進化に関わる遺伝子の同定 
 雑種による行動実験から、原因遺伝子座を
欠くと思われる欠失染色体系統を２つ、およ
びそのごく近傍に欠失を持ちながらも原因
遺伝子座は保持していると思われる系統1つ
を得た。これらの欠失染色体の細胞遺伝学的
な記載によれば原因遺伝子座の範囲として
微小な染色体領域が限定されることになっ
ていた。確認のため、直接塩基配列の決定を
行うことにより欠失染色体の断点を決定す
ることにした。ところがその結果、細胞遺伝
学的な記載が誤りであることが判明し、原因
遺伝子座を欠くと思われる二つの欠失染色
体の間で共通に失われている染色体領域は



 

 

存在しないことが分かった。そこで注意深く
欠失染色体の塩基配列を吟味した結果、染色
体レベルでの欠失とは別に、ある遺伝子の
ORFに10塩基対の小さな欠失があることが分
かった。この遺伝子は匂い物質結合蛋白質の
一つをコードしている Obp57e であり、10 塩
基対の欠失によるフレームシフトで生じた
ストップコドンによりタンパクコード部分
の 3分の 2が失われていた。匂い物質結合蛋
白質は昆虫の化学感覚子に存在する分泌タ
ンパクで、疎水性化合物の化学感覚受容にお
いて機能すると考えられている。オクタン酸
も難溶性の化合物であることから、この
Obp57e がセイシェルショウジョウバエの特
異な食性の進化に関わっている可能性が高
いと考えられた。 

図１．GFP レポーターより可視化した Obp57e
遺伝子の発現様式 
 
 そこでキイロショウジョウバエにおける
遺伝子ターゲティング技術により、Obp57e お
よび隣接する Obp57d をノックアウトした突
然変異系統を作成した。この突然変異系統の
オクタン酸に対する行動反応を調べたとこ
ろ、元のキイロショウジョウバエ野生型系統
よりもオクタン酸を忌避しなくなっていた
ことから、これら 2つの OBP 遺伝子がオクタ
ン酸の受容と忌避に関わっていることが確
認された。 

図２．OBP 突然変異系統のオクタン酸に対す
る反応 

(2) 食性の進化に関わる遺伝子の進化様式
の解明 
 Obp57d と Obp57e の近傍にはハウスキーピ
ング遺伝子と考えられる Cpr57A および
CG30145 が存在する。ゲノム配列が整備され
たウスグロショウジョウバエにおいてもこ
れら遺伝子間の位置関係は保存されていた。
そこで、キイロショウジョウバエとウスグロ
ショウジョウバエのゲノム塩基配列を比較
し、Cpr57A および CG30145 において両種間で
保存されている部分にPCRプライマーを設計
した。このプライマーを用いて、系統学的に
ウスグロショウジョウバエとキイロショウ
ジョウバエの間に位置する 25 種から
Obp57d/e ゲノム領域を増幅し、塩基配列を決
定した。 

図３．27 種のショウジョウバエにおける
Obp57d/e 遺伝子座の構造 
 
 この遺伝子座に存在するOBP遺伝子の数は
種間で大きく異なっていた。アミノ酸配列の
系統学的解析により、これらの遺伝子は 3つ
のグループに分けられることが示された。種
間の系統関係と照らし合わせると、この遺伝
子座におけるOBP遺伝子の進化の過程として
次のようなシナリオが示唆された。すなわち、
祖先種ではこの領域には一つのOBP遺伝子し
か存在しなかったが、キイロショウジョウバ
エ種群の進化の初期に遺伝子重複により2つ
の OBP 遺伝子が生じた。その直後にこの 2つ
の OBP 遺伝子は異なる構造に分化し、さらに
その後特定の系統ではいずれかのOBP遺伝子
を失っていることが分かった。また、構造の
分化を伴わない遺伝子重複もいくつかの種
で観察された。これらはヒトのゲノムなどで
知られているコピーナンバーバリエーショ
ンに相当するものと考えられる。これらの構
造分化を伴わない遺伝子コピーのうちのい
くつかはすでに偽遺伝子化していた。 
 
 OBP57d と OBP57e の間に機能的な違いが生
じているかを調べるため、各アミノ酸サイト
ごとの進化速度を比較した。その結果、これ
ら二つの遺伝子の間で大きく進化速度の異



 

 

なるサイトがいくつか存在することが分か
った。サイト特異的進化速度解析ソフトウェ
ア DIVERGE v2.0 により、全体として各アミ
ノ酸サイトの進化にかかる機能的制約は
OBP57d と OBP57e の間で有意に異なること、
すなわちこの二つの遺伝子が機能的に分化
していることが示された。 

図４．OBP57d および OBP57e の 2次構造予測 
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