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研究成果の概要（和文）：カイコ、クワコと近縁種の W 染色体構造を解析した。クワコは約 1400
万年前にインドクワコ Bombyx huttoni と分岐し、約 700 万年前に zinc-finger 遺伝子２つが

Ｗに転座して新規 W 祖先型(z1-z20)が誕生、約 30 万年前に重複を起こした新規 W 型が急激に

広まったが、約１０万年前に大陸から分離した日本への侵入はなかった。現在カイコと日本以

外のクワコ W は(z1-z20)が４コピーである。 
 
研究成果の概要（英文）：We analyzed the W-chromosome construction in B. mori, B. 
mandarina and other related species. B. mandarina and B. huttoni was branched 14 
million years ago(MYA). In B. mandarina one copy set of two genes was translocated from 
an autosome to W-chromosome (z1-z20) in 7 MYA, and z1-z20 was duplicated on 
W-chromosome 0.3 MYA. Such a new type of B. mandarina containing duplicated z1-z20 on 
W-chromosome had spread drastically. But, since Japan islands have been isolated from 
the continent 0.1 MYA, the new type did not invade in Japan. In present, there are 4 copies 
of z1-z20 in all B. mori, and B. mandarina except for Japan. 
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１．研究開始当初の背景 
 近年、Ｗ染色体を除くカイコゲノム情報が
整備され、ゲノム改変による生物工場やゲノ
ム創薬などの研究も進んでいる。一方、ゲノ
ム解析の次の段階として、野生種であるクワ
コとの比較ゲノム解析も進んでいる。以上の
ことから、クワコからカイコへの家畜化の過
程がゲノムレベルで解明されれば、カイコと
いう貴重な遺伝子資源にとって多くの有益

な情報が得られる。特に、カイコではＷ染色
体は組み換えを起こさないことが知られて
おり、進化の過程での様々な変異が蓄積され
るので、進化を追跡する上で非常によいター
ゲットである。そこで、カイコＷ染色体の概
要構造解明を開始し、性決定因子と思われる
２つの遺伝子を発見した。この過程で作製し
たマーカーを用いて、カイコに最も近縁な野
生種であるクワコのＷ染色体を調べたとこ
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ろ、アジア各地でＷの構造が異なっているら
しいことがわかってきた。過去数百万年の間
に、アジアにおいてクワコのＷ構造にダイナ
ミックな変遷があったことが推察される。 
２．研究の目的 
 クワコの起源と分散という時空間の流れ
をＷ染色体の進化から系統解析することで、
アジア地域での昆虫の進化・分散のモデルケ
ースとなるだけでなく、その成果は、この地
域のこれまでの地殻変動や気候変動の解明、
および遺伝子資源の保護にも貢献すると思
われる。そこで、クワコの起源とアジアでの
分散、カイコへの家畜化の過程を、アジア各
地に生息するクワコのＷ染色体のゲノム構
造を解析することにより明らかにする。 
３．研究の方法 
アジア各地のクワコまたはその DNAを収集し、
Ｗ染色体の構造解析を行いＷ集団の分布図
を作る。クワコＷの進化・分布、クワコの原
産地、カイコの起源地等のモデルを作成し考
察する。比較としてミトコンドリア DNA 上の
遺伝子、常染色体上の遺伝子の塩基配列解析
を行い、分岐年代などを推定する。 
(１）構造決定は、カイコ祖先型のＷに関し
ては PCR によって簡易的に行う。 
(２）日本クワコのＷ染色体上のマーカーを
作製し、性決定遺伝子を単離する。それをも
とに新たな構造検出システムを構築する。 
(３）Ｗおよび常染色体、ミトコンドリア DNA
上の特定遺伝子の塩基配列を決定し系統分
類を行う。 
４．研究成果 
(1)W 染色体上の遺伝子解析 
 カイコＷ染色体において性決定遺伝子の
候補となる、２つの zinc-finger 遺伝子（ｚ
1、ｚ20）を単離・解析した。しかし、これ
らの遺伝子は日本クワコのＷにはなく、さら
に、日本クワコＷと中国・韓国クワコＷの構
造が全く異なることを発見した。そこで、イ
ンド 2、中国 6、台湾 2、韓国 2、日本 11 地
域のクワコのＷ染色体、参照として、ミトコ
ンドリア DNA、および常染色体上の遺伝子を
PCR により解析した。アジア広域におけるク
ワコ Wの分散地図を作成し、また、系統解析
により、どのようにして２つの異なるＷが誕
生したかを推定した。 
 Ｗの構造から次の 3グループに分類された。
【カイコＷ型】日本以外の全ての東アジア大
陸のクワコサンプルがここに入る、【日本ク
ワコＷ型】全ての日本クワコのサンプル、【そ
の他】全てのインドクワコサンプル。現在マ
ーカーなし。インドのクワコは、クワコとし
て分譲を受けたが、クワコに近い別種である
可能性が高いと判断したが、後に、インド北
部へ行き、採集した B. huttoni の DNA がま
さに先のものと同じ遺伝子型を示したこと
から、分譲を受けた DNA サンプルはクワコで

はなく、インドクワコと言われる別種であっ
たことがわかった。また、Ｗマーカーの変異
速度は常染色体のものと比べて 3〜10倍遅い
ことが分かった（平均値はミトコンドリア:
常染色体:Ｗ染色体 = １:0.63:0.12）。推論
として、クワコは約 1400 万年前にインド方
面から東アジア方面に拡散し、約 700 万年前
に大陸の一地域で zinc-finger遺伝子が常染
色体からＷに転座することによって新規 Wの
祖先型が誕生したが、この新規 Wは中立的で
小 規 模 集 団 で し か な か っ た 。 W 上 の
zinc-finger 遺伝子は重複によってコピー数
を増やした（30 万年前）。この時期に新規 W
は性決定に有利な変異を獲得し大陸内で急
激に広まった。現在大陸に存在するカイコ型
Ｗは全て zinc-finger遺伝子が４コピーのも
のである。日本列島は約１０万年前に大陸か
ら地理的隔離して新規 Wの侵入はなかったと
考えられた。このようにして異なるＷの分布
が生じたと考えられる。性決定遺伝子の進化
は速く、同一種においても集団によって多様
性を示す場合がある。そのため大陸クワコと
日本クワコは異なる性決定遺伝子を持つ可
能性がある。なお、インド北東部、シベリア
など、サンプルの得られていない地域があり、
推論を裏付けるためにもこれらの地域のサ
ンプル収集が必要である。 
 また、アジア各地から採集したクワコ近縁
種のゲノムおよび W染色体構造を比較し、進
化を解析することを目的に、インド北部
Uttarakashi と Sikkim、タイ Chiangmai、ベ
トナム北部 TamDao でクワコ近縁種を採集し
た。これらのゲノム DNA を W 特異的マーカー
や雌決定遺伝子 Fem 候補の z 1、z20、および
ミトコンドリア CO1, CO3 について調べ、こ
れまでに入手しているデータとともに系統
樹解析を行った。インドクワコ B. huttoni
もクワコ B. mandarina と 1400 万年前に分岐
し、B. huttoni は熱帯、亜熱帯の暖かい地域
に進出し、クワコはアジアの寒い地域、温帯
や亜寒帯に分布したと推測された。 
(2)ミトコンドリア CO1 遺伝子の解析 
 雌では Wと連鎖して伝わるミトコンドリア
DNA の多様性を、フェロモントラップにより
広域かつ大量に雄成虫を採集し検討した。 
国 内 の 25 集 団 1506 個 体 に 対 し て
CO1(Cytochrome Oxidase Subunit I)遺伝子
の塩基多型を指標に評価を実施したところ、
74 の異なるハプロタイプが確認された。個々
のハプロタイプ間の塩基の違いは最大７、平
均 3.05 であった。集団間のハプロタイプの
分布には異質性が見られた。これは、W 染色
体においても大きくはないものの地域間変
異が存在することを示唆した。 
(3)常染色体上のリピート配列の解析 
各野蚕種の系統・分岐年代はミトコンドリア
等のマーカーのシークエンスで解析可能で



 

 

ある。しかし、実際のゲノムのダイナミック
な変遷を知るために、ゲノム中に存在する
SINE （ 短 鎖 散 在 反 復 配 列 : short 
interspersed nuclear element）に注目した。
SINE は染色体の再編成・遺伝子の発現調節等
に関与し、ゲノムに最もインパクトを与える
と予想される。そこでカイコ類縁野蚕ゲノム
で Bm1 の解析を行った。Bm1 およびその類似
型 SINE は多くのカイコガ上科のゲノムにも
存在することが分かった。Bm1 構造の比較解
析から、Bm1 の駆動部の起源は転写因子 
Kendo で、約 5400 万年前に分離したこと、お
よび Bm1は発現部と駆動部が機能的に独立し
ており、相互に交換することにより進化した
ことがわかった。さらに、Bm1 は現在も数百
の活性型を持ち活発に増殖していること、
Bm1 の系統特異的な変異を分類することで年
代測定の標識として利用可能であることを
明 ら か に し た 。 い っ ぽ う 、 転 移 因 子
mariner-like element (MLE)は多くの生物の
ゲノムに存在していることから水平伝播に
よって広がったと考えられている。カイコに
も MLE は 6 タイプ報告されており、タイプご
とにコピー数が異なっている。その中で唯一
ゲノム上に 1コピーしか存在しない第 6番染
色体上の BmTNML 座位（MLE に L1Bm と BMC1 が
入れ子に挿入されたユニット）について、こ
れら 3つの転移因子のこの座位への挿入時期
と順位を、クワコで明らかにした。3 つの転
移因子とホストゲノムの置換速度はほぼ同
じで、MLE はカイコとクワコの共通祖先のゲ
ノムに挿入した古い MLEであること、BmamaT1
は一部のクワコ集団ゲノムに最近挿入され、
また抜け出たことが確認された。BmamaT1 は
クワコにおいて現在も活性を持っている可
能性が示唆された。 
(4)常染色体上の nsd-1, -2 遺伝子の解析 
 常染色体上で国内各地のクワコや多数の
国内外カイコ品種の多型解析を進めている
カイコ濃核病ウイルス抵抗性遺伝子 nsd-1, 
-2 について、海外から分譲を受けたその他の
カイコガ科についても多型解析を行い、ウイ
ルスとその抵抗性遺伝子からカイコガ科の
進化を推定した。カイコ濃核病ウイルスは、
諸性質の違いから 1型と 2型の２種類が存在
する。それぞれのウイルスに対して抵抗性を
示すカイコ品種や系統の存在から、３つの独
立した抵抗性遺伝子（nsd-1、Nid-1、nsd-2）
が明らかにされている。nsd-2 の同定を終了
し、現在、nsd-1 候補遺伝子の単離、証明も
ほぼ完了している。これらの相同遺伝子を、
クワコからも単離し、その抵抗性あるいは感
受性の遺伝子型とウイルス接種による反応
が一致した。そこで、生物研北杜に保存され
ている日本、中国、欧州、熱帯種と呼ばれる
多くのカイコ品種と、日本各地と中国、韓国、
台湾の数地域で採集されたクワコおよびイ

ンドクワコついて、抵抗性／感受性遺伝子型
をもとに分類を行った結果、nsd-1、nsd-2 両
方の遺伝子型ともに、カイコの日本品種の抵
抗性／感受性の割合がクワコの示す傾向と
もっとも離れていることがわかった。すなわ
ち、クワコはすべて 1 型抵抗性、2 型感受性
であり、カイコでは、1 型感受性または 2 型
抵抗性を示す品種が多かった。以上のことか
ら、1 型ウイルスの本来の宿主はカイコガ科
ではなかったのではないか、日本における育
種の過程で、1 型感受性、2 型抵抗性の変異
が生じ、その後の交配、海外との蚕種の分譲、
交換などによってこの突然変異型が拡散し
たと考えられた。また、濃核病ウイルスは宿
主特異性の高いウイルスであるが、2 型は今
回調べた限り、カイコガ科に広く感染可能で
あることが示唆され、ウイルスと宿主の共進
化の点からも非常に興味深い。1 型は、カイ
コの祖先種や近縁種でも抵抗性であり、今の
ところ感受性を示すのは一部のカイコ系統
のみであることから、本来の宿主の解明が必
要である。 
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