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研究成果の概要（和文）：カイコの性染色体型は、雌がＺＷ（ＸＹ）で雄がＺＺ（ＸＸ）である。カイコはＷ染
色体が１本存在すればＺ染色体の数にかかわらず、雌になる。カイコのＷ染色体には形態的な形質に関係する遺
伝子が存在しない。Ｗ染色体は分子生物学的に解析すると、ＬＴＲとよばれる長い繰り返し配列を両端に持つレ
トロトランスポゾン、また繰り返し配列を持たないレトロトランスポゾン、レトロポゾン、ＤＮＡ型トランスポ
ゾンなどが、入れ子状になり形成されている。その中でも特筆すべきは、Bm1とよばれる短い配列を持つ、新規
の転移因子がである。
　パーキンソン病の動きのモデルになるカイコが報告されていたが、これは単なるリアクションであった。

研究成果の概要（英文）：Sex chromosomes of the silkworm, Bombyx mori, are designated as ZW (XY) for 
females and ZZ (XX) for males. The female mode of development is determined by the presence of a 
single W chromosome. No genes for morphological traits have been mapped to the W chromosome. Many 
long terminal repeat (LTR) and non-LTR retrotransposons, retroposons, DNA transposons, and their 
derivatives, had accumulated as strata on the W chromsosome. It is notable that some of these 
transposable elements contained the Bombyx short interspersed element (Bm1) sequences in the 
elements. 
  A mutant strain (op mutant) of the silkworm, Bombyx mori, was proposed as a model for Parkinson's 
disease. A previously reported study movie documenting occasional unique actions of op/op larvae was
 considered; it revealed that these actions were simply reactions to the touch of other larvae. 
Moreover, xanthine oxidase injection did not rescue the phenotype of op mutant larvae.  

研究分野：昆虫遺伝学
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１．研究開始当初の背景 
(1) カイコの性染色体型は、今から約１世紀
も前に伴性遺伝する油蚕（あぶらこ os）が
発見されたことによって、雄がＺＺ型で、雌
がＺＷ型であることが示されていた。その後、
倍数体を用いた研究から、Ｗ染色体上に雌を
決定する因子である雌決定遺伝子が存在す
ることが強く示唆された。しかしカイコの場
合、染色体そのものが極めて見にくく、光学
顕微鏡下で個々の染色体を識別することは
不可能であった。そのため、核内に見える多
数の染色体のうち、どれがＷ染色体であるの
か判別はできなかった。それに加え、カイコ
では多くの変異体が発見され、その原因遺伝
子が常染色体上の座位が決定しているにも
かかわらず、Ｗ染色体上には、いわゆる目で
見える形質の遺伝子が発見されてこなかっ
た。Ｗ染色体は「存在するはず」と思われて
いたが、その実体は不明であった。しかしカ
イコの一代雑種の利用が広まり、その一代雑
種を作るための種親は、あらかじめ雌雄を分
けておく必要が生じた。その時代までに飼育
されていたカイコは、幼虫時代に雌雄を見分
ける方法としては腹面尾部の石渡腺とヘロ
ルド腺に頼っていたので、雌雄鑑別は困難で
あり熟練を要した。そのため雌雄を目で見た
だけで簡単に見分けられる「目印」が望まれ
ていた。そしてついに、故・田島弥太郎博士
らによって一連の「Ｗ転座系統」が作出され
た（田島 1941, 1944; 田島ら 1951）。これ
らは、放射線照射によって目で見える形質の
遺伝子を含む染色体断片が、Ｗ染色体に転座
したものである。これが本研究のＷ染色体変
異系統である。このＷ染色体変異系統によっ
て幼虫の体色や卵の色を見るだけで、雌雄を
見分けることが可能となった。これにより
「存在するはず」と思われていたＷ染色体は
「存在する」ことが明確となった。 
 生物学の研究が分子生物学的手法を取り
入れ始めると、カイコでもいろいろな遺伝子
が具体的なＤＮＡ塩基配列情報として明ら
かにされてきた。しかしＷ染色体には形質マ
ーカーは発見されなかった。この「何も遺伝
子がない染色体」には、いったい何があるの
か？その答えを見つけるために、カイコのＷ
染色体の分子生物学的解析が始められた。 
 
(2) これまでＷ染色体には形質マーカーは
発見されなかった。当然、ＤＮＡ塩基配列に
関する情報も全く出てこなかった。しかし分
子生物学的手法を駆使することにより、Ｗ染
色体のＤＮＡマーカーが得られ、そこを起点
とする解析が行われてきた（阿部ら, 2012）。
またＷ染色体解析の過程で多くの動く遺伝
子である「転移因子」が発見され、その中に
はこれまでの転移因子にはない全く新規の
ものも存在した (Abe et al., 2010)。 
 
(3) カイコには放射線照射によりＷ染色体
の変異体が得られている。Ｗ染色体のＤＮＡ

マーカーが得られたことにより、これらのＷ
染色体は、切断されて短くなっているものが
多いことが判明していた（阿部ら, 2012）。
またカイコのＷ染色体には、多くの転移因子
（レトロトランスポゾン、ＤＮＡ型トランス
ポゾン、レトロポゾンなどの動く遺伝子の総
称）が蓄積されている。その様子は、ある転
移因子が別の転移因子に入り込み、入り込ま
れた転移因子は、実はすでに別の転移因子に
入り込んでいたという、いわゆる「入れ子」
状態であることが明らかになっていた (Abe 
et al., 2005)。 
 
２．研究の目的 
(1) ゲノム解析が完了したといわれている
が、そのほとんどの場合、ＷやＹといった「性
染色体」は分子生物学的解析そのものが困難
なため、避けられていたのが実情である。本
研究の目的はカイコ以外の鱗翅目昆虫（イチ
ジクカサン(Trilocha varians)など）でも、
手つかずとなっているＷ染色体の構造解析
を進めることである。 
 
(2) また得られたＤＮＡマーカーでカイコ
のＷ染色体の各種変異体の再調査を行った。
これによりマーカー並び順を再検討する。 
 
(3) カイコには転移因子が関係していると
思われる変異体が多く存在している。Ｗ染色
体上には多くの転移因子が存在しているの
で、そのどれかが原因となっている突然変異
体も予想される。そこで現在、注目されてい
る変異体に関する調査も行う。 
 
３．研究の方法 
(1) まずカイコの絹糸腺とイチジクカサン
の成虫胸部より、それぞれ個体別に DNA を抽
出し、それを鋳型に用い 10-mer の任意プラ
イマー（10000 種類をすでに作製済み）との
組み合わせで PCR を行う。それにより雌のみ
で増幅するバンドを探索した。そして得られ
た雌特異的増幅産物のDNA塩基配列を決定す
る。それぞれの塩基配列が明確なレトロトラ
ンスポゾンの特徴を示さない配列であって
も、その左右の配列をウォーキングキットを
用いてクローニングする。 
 イチジクカサンは石垣島より採集された
もので雄１頭、雌１頭のワンペア由来の集団
を安定的に維持しているものである。これに
より本研究に用いたイチジクカサンのＷ染
色体は、どの雌も同一であると考えられる。 
 
(2) カイコＷ染色体の各種変異体よりＤＮ
Ａを抽出した。その変異体のＷ染色体特異的
マーカーの保有状況を調査し、その染色体上
での並び順を考察した。 
 
(3) ヒトのパーキンソン病のモデルになる
といわれている油蚕の op という変異体
(Tabunoki et al 2013)を入手し、その原因



遺伝子といわれる染色体の解析を行おうと
したが、その前に、その変異体の幼虫に頭を
振る特異的な動きがあるということで、その
様子を観察した。さらに op カイコにミルク
由来のキサンチンオキシダーゼを注射し、油
蚕の形質が消えるかどうか調査した。 
 
４．研究成果 
(1) カイコのＷ染色体を解析する過程で、新
たに新規の転移因子を同定した（未発表）。
この転移因子は他の生物では報告されてい
ないタイプのものであった。カイコには転移
因子が新たに別の転移因子を生み出す機構
の存在が示唆された。レトロポゾンと呼ばれ
る転移因子が、その左右の配列を伴って新し
い転移因子の単位となり、新たに転移するよ
うである。ただし、そのレトロポゾンは単に
挿入することにより新たな単位を生じると
いう単純な機構ではないと考えられた。同じ
レトロポゾン同士が組み換えを起こし、その
結果、レトロポゾンを介して離れたところに
あった配列が近づき、新しい転移因子が形成
されると考えられた。今後、詳細な解析を行
い、ゲノム進化という観点からも新規転移因
子の形成過程を明らかする予定である。 
 このような転移因子が、他の生物では報告
されていないことは特筆すべきことである。
カイコの品種育成は約５０００年に渡って
行われてきたのであるが、その間に多くの変
異体が得られた。本研究で得られた新たな転
移因子からも、カイコはもともと変異しやす
い生物であるといえるのかもしれない。 
 
(2) イチジクカサンのＷ染色体マーカーを
探索したところ、数多くのマーカーが得られ
た（未発表）。カイコのマーカーを探索して
いた時に比較し、大変、高い率でマーカーが
発見された。現在までにＤＮＡ塩基配列決定
を終了しているマーカーには、転移因子の特
徴は見られないが、それはイチジクカサンの
ゲノム解析そのものが進んでいないためと
考えられる。今後はさらに解析を進めていく
予定である。 
 
(3) カイコのＷ染色体の各種変異体のＷ特
異的マーカー保有状況を調査することによ
り、その並び順を考察した。これまでに得ら
れていた染色体地図と新たに加えたＷ染色
体の変異体のマーカー保有状況を比較した
結果、これまでのＷ特異的マーカーの地図上
での並び順を、若干、修正する必要が生じた
(Fujii et al., 2016)。これにより、従来の
Ｗ特異的マーカーの並び順が、より詳細にな
り、今後のＷ染色体の分子生物学的解析に大
いに役立つことが期待された。 
 
(4) カイコには油蚕と呼ばれる、皮膚が透明
に近い形質を示す系統が存在する。油蚕には
１０種類以上の系統が存在し、それらの皮膚
の透明度にも差がある。正常のカイコの皮膚

の細胞には尿酸の結晶が蓄積されており、そ
れにより「不透明」になる。しかし油蚕の場
合は、皮膚の細胞に尿酸が蓄積しないか、蓄
積が少ないため、皮膚が「透明」になる。こ
の過程には尿酸合成の最後の段階のキサン
チンオキシダーゼが関与している場合が多
い。キサンチンオキシダーゼの遺伝子が変異
しているか、あるいは発現を抑制されている
場合がある。しかしカイコでは、このキサン
チンオキシダーゼを体外から注射で補うこ
とにより、油蚕の形質が治ることが示されて
いる。パーキンソン病のモデルになるとされ
ている op カイコは、原因遺伝子は特定され
ていないにもかかわらず、キサンチンオキシ
ダーゼの発現が抑制されていると言われて
いた。そこで op カイコにキサンチンオキシ
ダーゼを補うために、ミルク由来のキサンチ
ンオキシダーゼを注射した。もし op の原因
がキサンチンオキシダーゼであるならば、油
蚕の形質は回復するはずである。しかし結果
は、全く回復することはなかった。また op
が示す特異的首振り行動も、よく観察した結
果、ただ単に、他の個体が触れた時に通常の
リアクションを示しているだけであること
が判明した(Abe 2016)。 
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