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研究成果の概要（和文）：カイコには絹糸の太さや力学物性に特徴を有する品種が存在するが、絹繊維を構成す
る主成分であるフィブロインH鎖（FibH）遺伝子はサイズが大きく、かつ高度な反復配列を多数含むため全長配
列の解析が困難であり、絹糸性状と遺伝情報との関連性は不明であった。本研究ではナノポアシーケンサーを用
いることで特徴的な絹糸性状を有する品種のカイコのFibH遺伝子の全長配列を解読し、品種間でFibH遺伝子の配
列が異なることを明らかとした。また、絹糸の力学物性の違いに関係することが期待される配列の差異を見出し
た。

研究成果の概要（英文）：There are varieties of silkworm strains that have character in the silk 
thread, such as thickness and physical properties. Since, the fibroin H chain (FibH) gene, which is 
the principal component of silk fiber, has a large size and contains many highly repetitive 
sequences, the sequencing of full-length FibH gene is very difficult. Therefore, the relationship 
between character of silk thread and genetic information was unknown. Verification of the raw silk 
character and sequencing the full-length FibH gene using a nanopore sequencer were performed on 
several silkworm strains that have characteristic silk threads. The sequences of FibH were different
 among the strains, and examining the correlation between the raw silk character and sequence 
information of the FibH gene showed expecting factor for influencing the difference in physical 
property of raw silks.
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令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
これまで困難とされてきたカイコのフィブロインH鎖（FibH）遺伝子の解析がナノポアシーケンサーを用いるこ
とで可能であることが明らかとなった。これにより、今回初めて品種間でFibH遺伝子の配列が異なることがわか
った。また、絹糸性状とFibH遺伝子の配列情報との相関を検討することにより、力学物性の違いに関係すること
が期待される配列の差異を見出した。これらの成果は学術的な意義に加え、品種育成や遺伝子組換えによる特徴
的な力学物性を有する絹糸を産生するカイコの作出等への貢献が期待される。

※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、研究者個人に帰属されます。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９（共通） 
１．研究開始当初の背景 
 
シルクはその優れた材料特性と幅広い用途により
多くの人々から注目されている素材である。近年では
服飾用素材としてだけでなく脱石油を目指した工業
用素材としても見直されており、より強度や伸度に優
れたシルクの要望が高い。これまでに数多くの品種が
作出され、繭糸の繊度や強度など、絹糸性状に様々な
特徴を有する品種が貴重な遺伝資源として保存され
ている。 
繭糸は主に繊維を構成するフィブロインと糊状の
接着物質であるセリシンという 2種の構造からなる。
フィブロイン繊維は後部絹糸腺で合成されるフィブ
ロイン H鎖（FibH）、フィブロイン L鎖、P25/フィブ
ロヘキサメリンから成り、主要成分は FibHである（文
献 1）。FibHは結晶領域とそれをつなぐ非晶領域から
なり、結晶領域のアミノ酸配列はグリシン（G）とア
ラニン（A）の繰り返し配列 (GAGAGS)nが多数含ま
れる（図１）。絹糸腺で合成されたフィブロインタン
パク質の解析によると品種毎に分子量が異なるフィ
ブロインが検出されるため、フィブロインには品種間
で多型があることが知られている（文献 2、図１）。こ
れらの多型は、結晶領域におけるアミノ酸の繰り返し
配列の回数の違いによることが予想されているが、
FibH 遺伝子は塩基配列のグアニン／シトシン含量が
60%と高くかつ高度な反復配列となっているため、従
来の一般的な方法で FibH遺伝子の全長配列を決定することは不可能である。したがって、これ
までにカイコで FibH遺伝子の全長配列がわかっているのは、莫大な時間と労力を費やしショッ
トガン法によるゲノムシーケンスと物理地図を組み合わせて構築された p50系統のみであり（文
献 3）、品種間における塩基配列の違いについては詳細が明らかとなっていない。一方で、カイ
コの品種間における絹糸性状の違いについては数多くの報告が存在し、同じカイコという生物
が産生した物質であるにも関わらず、品種間で力学物性や太さといった絹糸性状に多様性が見
られる。 
この様に、研究開始当初において明らかとなっているのは品種間でカイコの FibHタンパク質
の分子量に多型があるということのみであり、FibH遺伝子の配列ならびに FibHタンパク質を構
成する結晶領域のサイズや数などの違いに関する知見は皆無であった。そこで、本研究では
Oxford Nanopore Technologies社により実用化されたナノポアシーケンサーを用いることで、これ
まで実現し得なかった特徴的な絹糸性状を有する品種の FibH遺伝子の塩基配列の解読を可能と
し、絹糸性状と FibH遺伝子の配列情報との関連を明らかにすることで、現行品種に比べさらに
特徴的な力学物性を有する絹糸を産生するカイコの品種育成や、遺伝子組換え技術による新特
性シルク産生カイコの作出といった、これまでに無い優れた絹糸性状を有するカイコの開発に
向けた基盤の構築を目指した。 
 
２．研究の目的 
 
絹糸性状は絹糸を構成するタンパク質の遺伝情報や行動を含む吐糸プロセスなど、複合的な
要素により制御されているが、中でも絹糸の主成分である FibHタンパク質の遺伝情報が重要で
あると考えられる。そこで、本研究では FibH遺伝子の特異な配列により技術的に決定すること
が不可能であった FibH遺伝子の全長配列をナノポアシーケンサーを用いて明らかにし、これま
で実現し得なかった絹糸性状と FibH遺伝子の配列との関連性を明らかにすることが本研究の目
的である。 
 
３．研究の方法 
 
特徴的な絹糸性状を有するカイコの品種を選び、繭より生糸を繰製し、各品種の力学物性等に
ついて検証を行った。FibH 遺伝子の全長配列の解読においては、データーベースに登録されて
いる p50系統と繭糸の強度に優れる高強度系統についてゲノム DNAを調製し、ナノポアシーケ
ンサーでゲノム DNA配列を解読することにより、FibH遺伝子の mRNAのリファレンスとなる
FibHの ORF全長を含むゲノム DNA配列を取得した。また、PCRを必要とせず直接 mRNAの配
列を読むことが出来るナノポアシーケンサーによるダイレクト RNA シーケンシングにより、
FibH遺伝子のmRNA配列を解読し、ゲノムDNAの配列情報と合わせ全長配列の解析を行った。
得られた p50系統と高強度系統の FibH遺伝子の配列のアライメントならびに結晶／非晶領域の
予測を行い、系統間の差異について検討を行った。 



 
４．研究成果 
 
繭糸性状ならびに生糸の力学物性について検討
を行った。今回の検討に用いた p50系統ならびに高
強度系統の平均繭糸繊度はともに 2デニール（d）内
外であり、大きな違いは見られなかった。一般的な
実用品種が 3d 内外であることを考えると、両系統
ともに繊度が細めの系統であることがわかる。繭糸
長については、一般的な実用品種の繭糸長が 1200〜
1500ｍ程度であるのに対し、p50 系統は 230ｍ程度
と非常に短く、高強度系統も 450ｍ程度と短い結果
であった（図２）。 

10 粒の定粒繰糸により繰製した 20d 内外の生糸
を用いて力学物性を測定した結果、p50系統では 1d
あたり約 3.8ｇの強度を有するのに対し、高強度系
統は約 5.2ｇであり、高強度系統の方が有意に強度
に優れることが確認された。一方、伸度に関しては
p50系統では約 27%であるのに対し、高強度系統は
約 22%であり、p50系統の方が有意に伸度に優れる
ことがわかった（図３）。 

FibH 遺伝子の mRNA のリファレンスとなるゲノ
ム DNA配列の解読を行った。p50系統と高強度系統
の蛹からゲノム DNA を調製し、ナノポアシーケン
サーにより解読を行った。リード長が 10kb 以上の
配列を抽出した後、Blast検索によりデータベースに
登録されている p50 系統の FibH 遺伝子に類似した
配列を含むリードを選抜し、データベースに登録さ
れている p50 系統の FibH 遺伝子の配列とアライメ
ントを行った。 

FibH の mRNA の解読については、p50 系統と高
強度系統の終齢幼虫の後部絹糸腺から mRNA を調
製し、ナノポアシーケンサーのダイレクト RNA シ
ーケンシングにより解読を行った。リード長が 10kb
以上の配列を抽出した後、Blast検索によりデータベ
ースに登録されている p50 系統の FibH 遺伝子に類
似した配列を含むリードを選抜し、各系統のゲノム
DNA配列とともにアライメントを行った。 
今回の検討により、グアニン／シトシン含量が高
くかつ高度な反復配列となっている FibH 遺伝子で
あっても、ナノポアシーケンサーを用いることで約
16kbある FibH遺伝子の ORF全長配列を含むゲノム
DNA ならびに mRNA の解読が可能であることがわ
かった。しかし、今回の解析ではゲノム DNAおよび
mRNAともに正確な配列情報を同定出来るだけの十
分なリード数が得られなかったため、品種間の FibH
タンパク質のアミノ酸配列レベルでの検討には至ら
なかった。しかし、ドラフトの塩基配列情報から以
下に示す新たな知見が得られた。 

p50 系統と高強度系統で FibH の ORF 全長配列の
サイズは大きく異ならないが、塩基配列は異なるこ
とがわかった。また、ゲノム DNA の配列と mRNA
の配列を比較することにより、スプライシング部位
とイントロンの数がこれまでの報告と一致すること
が確認された。さらに、FibH遺伝子中の非晶領域を
探索し、結晶領域の数とサイズの概要を検討した結
果、p50系統と高強度系統では結晶領域の数は同じであるが、結晶領域のサイズに違いが見られ、
サイズの分布が異なることが明らかとなった（図４）。これらの結果より、FibHを構成する結晶
領域のサイズ分布が絹糸の力学物性に関係する要素の一つである可能性が見出された。 
本研究成果は、現行品種に比べさらに特徴的な力学物性を有する絹糸を産生するカイコの品
種育成や、遺伝子組換え技術による新特性シルク産生カイコの作出など、これまでに無い優れた
絹糸性状を有するカイコの開発への貢献が期待される。 
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