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見 虫 の 系統解析 は ， 分類や 進化 な ど の 基礎的分野で
も， 害虫や益虫 の 同 定 な ど の応用 的分野で も， 重要な研
究であ る 。 最 近， 分子デー タ を 用 い て作成 し た 昆虫の系
統樹， す な わ ち 分子系統樹が作成 さ れ る こ と が多 く な っ
て き た 。 系統樹作成 に 用 い ら れ る 分子マ ー カ ー に は， ア
ロ ザイ ム (P UTER 臥et al. ， 1993) な ど の タ ン パ ク 質多型，
制 限 酵素 切 断断片 長 多 型 (RFLP) (KAMBHAMPATI and 
R AI ， 1991 ) ， ラ ン ダム 増幅多型 DNA (RAPD) (P UTERKA 
et al. ， 1993 ; CHAP ∞ et al . ， 1992， 全 DNA ハ イ プ リ ダイ
ゼー シ ョ ン (SIBLEY and AHL Q UlST ， 1984) な ど多数あ る が，
なかで も， DNA の塩基 配列 デ ー タ が， 得 ら れ る 情報の量
と 質 に お い て 勝る た め ， 最 も広 く 用 い ら れ て い る 。 特
に ， ポ リ メ ラ ー ゼ連 鎖反応 (以下， PCR) を利用 し て特定
の遺伝子 を増幅し ， そ の 配列 を決定す る 方法が， 迅速 ・
簡便であ る た め ， K OCHER et al .  ( 1989) を は じ め 多 く の研
究者 に 用 い ら れ， 昆虫で も LI Uand BECKENBACH ( 1992) ， 
CARMEAN et al .  ( 1992) ， HEY and K UMAN (1993) ら に よ っ
て採用 さ れて い る 。 昆虫 は ， 他の動植物 に比べて体が小
さ く ， 得 ら れ る DNA が 少な い た め ， PCR 以外の 方法で
は個体別の分析が 困難な場合が あ る 。 本稿では， 筆者 ら
の研究 室で進行中 の研究内容 を 中心 に ， PCR に基づ く 配
列決定 と 系統樹作成の方法 を 実例 に 即し て 紹介 し た い。
RFLP な ど の他の方法 に つ い て は， 既 に 本誌 (第 46 巻第
9号， 1992) で村路や野村が紹介 し て い る の で参照 さ れた
い。 ま た ， 分子進化学の手法 に 関す る 良 い成書 (根井，
1990 ; 五条堀ら ， 1993) もあ り ， 一 読の価値があ る 。

1 PCR に よ る塩基配列比較の方法

PCR を 用 い て 遺伝子 を 増幅す る 場合 に は ， プ ラ イ マ ー
DNA が必要 で あ り ， そ の 設計が実験 の 鍵を 握る 場合が
多 い 。 プ ラ イ マ ー の 条件 と し て は， 次 の よ う な こ と が挙
げ ら れ る 。

① 左右の プ ラ イ マ ー がかな ら ず 目 的の遺伝子 に ア ニ
ー ル す る こ と 。 少な く と もプ ラ イ マ ー の 3'末端の数塩基
は一致 し な い と ア ニ ー ル で き な い。 し た が っ て ， プ ラ イ マ
ー の 配列 は種 を 超え て よ く 保存 さ れて い る 場所か ら 選ぶ
べ き であ る 。 必要 に 応じ て 混合塩基 を 導入す る 。

② 増幅す る 領域 に は， 適度 な変異が存在す る こ と 。
配列が似す ぎ て い て も ， 違い す ぎ て も正 し い 系統関係 を
導 け な く な る 。

③ 増幅す る 領域の サ イ ズが適度 で あ る こ と 。 通常の
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シ ー ク エ ン シ ン グ技術で一 回 に 解 読で き る の は 500 塩基
程度 であ る の で， 完 全 に 両方 向の シ ー ク エ ン ス を 決定 し
た い場合 は 500 塩基対 く ら い の PCR 産物が望 ま し い 。
そ れ以上 に 長 い 配列 で は ， 完全な 配列 を 得 る た め に ， サ
プ ク ロ ー ニ ン グや別の プ ラ イ マ ー が必要 と な る 。 一方，

短い PCR 産物で は ， 得 ら れ る 情報が減 少し ， 系統樹の樹
形や樹長の精度が下 が る こ と に な る 。

し か し ， 多 く の昆虫 群で は ， こ れ ら の 条件 を 満た す 配
列 を 見 い だす こ と が簡単で は な い。 シ ョ ウ ジ ョ ウ パエ や
タ バ コ ス ズ メ ガ な ど の 限 ら れ た 材料 で は ， DNA の 塩基
配列が多数決定 さ れて い る が， 他の 多 く の 分類 群で は ，
DNA の情報 は あ ま り 多 く 得 ら れて い な い。 そ の よ う な
昆虫を対象 と し て 分子系統学 を 始 め る 場合 に は ， 進化上
よ く 保存 さ れて い る 配列 を 用 い ざ る を 得 な い。 た だ し ，
進化の遅 い遺伝子 を 用 い る と ， 増幅領域の変化が 乏し く
な り ， 得 ら れ る 情報が 少な く な る 。 既 に 昆虫で用 い ら れ
た PCR プ ラ イ マ ー の リ ス ト が あ る の で参照 す る と よ い
だ ろ う (DESA LLE et al. ， 1993 ; HEWITT et al. ， 1991 ) 。

どの よ う な塩基 配列がす で に 決定 さ れて い る か を 調べ
る た め に ， 既存の DNA デー タ ベ ー ス が利用 で き る (五条
堀ら ， 1993) 0 DDB] ( 日 本 DNA デー タ バ ン ク ) や ア メ
リ カ の GenBankな ど に 登録 さ れ て い る 既知 の 配列 か
ら ， 自分の興味の あ る 生物種 ま た は 近縁種の情報 を 検索
し， そ の 配列 を 元に し て プ ラ イ マ ー を デザ イ ン す る 。 塩
基 配列 上の保 守的部位の特定 に は， 複数の 配列 を比較 し
て Dotty Plot (開発者 DON GILBERT ， Biolog y Dept. ， 
lndiana Universit y， Bloomington ， IN ， USA) の よ う な
プ ロ グ ラ ム で ホモ ロ ジ ー プ ロ ッ ト を 調べ た り ，

CL USTAL V (HI∞INS ， 1992) な ど でア ラ イ ン メ イ ン ト を
行 う こ と が必要 に な る 。 プ ラ イ マ ー の 候補が PCR プ ラ
イ マ ー と し て 適切で あ る か ど う かの検定 は ， Amplify( 中
村， 1993) な ど の プ ロ グ ラ ム を 用 い て 行 う こ と がで き る 。

PCR 反応の条件， 特 に ア ニ ー リ ン グ温度 と 反復回数が
結果 に 大 き く 影響す る が， 条件 を 何段階か設定 し て比較
し て み る と よ い。 実際に 目 的の 配列が増幅さ れた か ど う
か は ， PCR 産物の サ イ ズ， 制 限 酵素 切 断パ タ ー ン， サ ザ

ン プ ロ ッ ト 解析 な ど で判 断で き る 。 PCR 産物 を ， 直接塩
基 配列の決定 に 用 い る こ と も で き る が， 混合 プ ラ イ マ ー
に よ る PCR の場合 は ， ク ロ ー ニ ン グ を行 っ た ほ う が よ
い。 筆者 ら は， T 4 DNA ポ リ メ ラ ー ゼ を 用 い て PCR 産
物の末端 を 平滑化 し た 後， pBluescript II な ど の ベ ク タ ー

の Sma 1 ( ま た は他の平滑末端生成 酵素 ) 切 断点に 挿入
し， 自 動蛍光 シ ー ク エ ン サ ー を 用 い て 配列決定 し て い る 。
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PCR 産物か ら 得 ら れた 配列 を比較す る た め に は， 多重
ア ラ イ ン メ ン ト を 行 わ ね ば な ら な い 。 筆 者 ら は
CL USTAL V (前出) を 用 い て い る 。 整列 さ せ た 配列か
ら， PHYLIP (FELSENSTEIN，  1989) や PA UP な ど の 系統

解析 ソフ ト に よ っ て 系統樹 を 得 る こ と がで き る 。 系統樹
の作成法 に は多数あ る (根井， 1990) が， 代表的な もの
は 近隣結合法 (SAITO Uand NEI， 1987) ， 最大節約法 (FITCH，

1977) ， 最 尤法 (FELSENSTEIN ， 1981) な どであ ろ う 。 そ れ ぞ
れ基礎 と な る 仮定が異 な り ， ど の方法が最適であ る か は
一 概に い え な い。 分類学者 は最大節約法 を好む傾向があ
る が， 計算機 シ ミ ュ レ ー シ ョ ン で は， 近隣結合法 も良 い
結果 を 与 え る ら し い (SAITO Uand IMANISHI ， 1989) 。 最 尤法
は最 も複雑 な計算 を 行 う の で計算時聞がかか る が， 進化
速度 の 一定性 を 仮定 し な く て もよ い と 言 う 利 点 が あ る
(FE 凶ENSTEIN， 1981 ; 長谷川 ， 1989) 0 PHYLIP は， DNA 
塩基 配列 と タ ンパ ク 質の ア ミ ノ 酸配列 の お の お の に つ い
て， 各作成法 に よ っ て 系統樹 を作成す る が， ア ミ ノ 酸配
列の最 尤法だ け は行 う こ と がで き な い。 ア ミ ノ 酸 配列の
最 尤法 に つ い て は， PROT rほL プ ロ グ ラ ム (ADACHI and 
HASEGAWA， 1992) が利用 で き る 。

以下 に ， 筆者 ら の分子系統樹作成の実例 を 二つ紹介す
る o

H アリルフォリ ン 遺伝子からみたヤママ

ユガ科・ カイコガ科の系統関係

ヤ マ マ ユガ科 と カ イ コ ガ科 は 近縁の科であ り ， 絹糸昆
虫 と し て 重要で あ る 。 筆者 ら は， こ の 2 科 に属す る 見虫
を材料に体液 タ ンパ ク 質の種間比較 を続 け て い る (嶋田
ら ， 1992) 。 ア リ ル フ ォ リ ン は， 幼虫の体液中 に多量に含
ま れ る タ ンパ ク 質で， 脱皮や変態の時期 に必要 と な る ア
ミ ノ 酸の 貯 蔵 体 と 考 え ら れ て い る (TEL FER et al . ，  
1983) 。 ア リ ル フ ォ リ ン の遺伝子 は， 核 に存在 し， カ イ コ
で は ハ プ ロ イ ド ゲ ノ ム 当 た り 1 コ ピ ー と 推定 さ れて い る
(FujII et al. ， 1989) 。 こ こ で は， ア リ ル フ ォ リ ン遺伝子の
配列 に基づい て ， 上記 2 科の昆虫 の 系統関係 を検討 し た
結果 (SHIMADA e t  al . ，投稿中) を 述べ る 。

既知 の カ イ コ と タ バ コ ス ズ メ ガ の ア リ ル フ ォ リ ン遺伝
子の塩基 配列 を もと に ， PCR プ ラ イ マ ー を設計 し た 。 第
3 エ ク ソン と 第 4 エ ク ソ ン の お の お の か ら ， 塩基 配列 が

よ く 保存 さ れて お り ， し か もコ ド ン の縮退度が低 い ア ミ
ノ 酸の 配列 を コ ー ド し て い る 部分 を選択 し ， 2 種類の プ
ラ イ マ ー と し た 。 コ ド ン の縮退 を 考慮 し て ， 一方 は 16 通
り の混合物， もう 一方 は 8 通 り の混合物 と し た 。 11 種類
の 野 蚕か ら ゲ ノ ム DNA を 調製 し ， PCR を 実行 し た 結
果， 期待通 り 約 500 塩基対か ら な る PCR 産物が得 ら れ
た。 前述の 方法で PCR 産物 を ク ロ ー ン化 し， 塩基 配列 を
決定 し た 。

決定 し た 配列か ら イ ン ト ロ ン と 推定 さ れ る 配列 を 除外
し た 後， デー タ を PHYLIP に入力 し， 近隣結合法 を 用 い
て 系統樹 を 作成 し た 。 外 群と し て タ バ コ ス ズ メ ガ の配列

を 用 い た 。 遺伝的距離の計算 に は KIM URA ( 1980) の 2 パ
ラ メ ー タ 一法 を 用 い ， ト ラ ン ジ シ ョ ン は ト ラ ン ス パー ジ
ョ ン の 2 倍の頻度 で起 き る もの と 仮定 し た 。 そ の 結果，
図 1 a に 示 す 系統樹が得 ら れ た 。 100 回 の プ ー ト ス ト ラ
ッ プ (FELSENSTEIN， 1985) の後に 再度 近隣結合法 を 適用

し， 合意系統樹 (consensus tree) を 求 め た と こ ろ ， 樹形
は 同一で あ り ， 各 分岐の 支持 さ れ る 割合 は 57�100% で
あ っ た 。 一方， エ ク ソ ン の 塩基 配列 か ら ア ミ ノ 酸配列 を
推定 し ， 近隣結合法で系統樹 を 作成 し た と こ ろ ， 図 1b の
よ う に な っ た 。 ブー ト ス ト ラ ッ プ に よ る 合意系統樹 も同
じ樹形であ り ， 各分 岐の 支持率 は 15�100% で あ っ た 。

得 ら れ た 系 統 樹 を 過去 の 分 類 学 的 研 究 (MICHENER，
1952 ; 井上， 1982 ; 宮 田 ， 1970) に 照 ら し て 考 察 す る
と ， 同属 と さ れて い る すべ て の種が 近縁 で あ る こ と が裏
付 げら れ， 別属だが 近縁種 と み な さ れて い る ク ス サ ン と
ヒ メ ヤ マ マ ユの類縁性 も支持 さ れた 。 ア リ ル フ ォ リ ン遺
伝子の 配列が， 野 蚕種聞 の 近縁性の検定 に 有力 な手段 と
な る こ と が示 さ れた。 カ イ コ ガ科 と ヤ マ マ ユガ科の両科
の単系統性 も支持 さ れた。 し か し ， ヤ マ マ ユガ科の属聞
の 関係 は ， DNA か ら の 系統樹 と ア ミ ノ 酸 配列 か ら の 系
統樹で差異が あ り ， 図 に は示 さ な い が， 最大節約法で は
さ ら に 異 な る 結果が得 ら れた 。 ブー ト ス ト ラ ッ プ検定の
結果 も属間関係 の あ い ま い さ を 示 し て い る 。 ま た ， カ イ
コ と ク ワコ の 関係 に つ い て も， 配列 の差異が 少なす ぎ る
た め もあ っ て ， 明確 な結論 を示す こ と がで き な か っ た 。
今の と こ ろ ， こ れ ら の不確実 な 分 岐関係 を 無理 に 表現す
る よ り は， 多分 岐を許す樹形で系統樹 を描 く ほ う が よ い
か もし れな い。 今後， 進化速度 の 異 な る 他の遺伝子で も
塩基配列 を比較で き れ ば， さ ら に精度 の 高 い 系統樹が描
け る はずであ る 。

イ ン ト ロ ン 内部や コ ド ン の 第 3 塩基の み の比較 を 行 っ
た と こ ろ ， 同属の種や ク ス サ ン/ ヒ メ ヤ マ マ ユの 間 で は相
同性が高か っ た が， 別属聞 で は 著し く 低か っ た の で， こ
れ ら の サ イ ト では塩基置換が 飽和 し て い る 可能性 も考 え
ら れ る 。 ま た ， ト ラ ン ジ シ ョ ン/ ト ラ ン ス パー ジ ョ ン の 上じ
が， 同属内 で は 1 . 8 で あ る の に対 し ， 属間 で は 1 . 2， 科聞
で は 1 . 0 と な っ た の で， 属以上の レ ベ ル の 進化 で は 複数
回の塩基置換が起 き て い る こ と がわ か る (DESALLE et al . ，  
1987) 。 属間関係 の分析 に は ア ミ ノ 酸配列 の 系統樹の ほ う
が適 し て い る か もし れ な い が， 得 ら れた 配列 は 121 ア ミ
ノ 酸残基 と 短い の で， よ り 長 い 配列 を比較す る 必要があ
ろ う 。

皿 ミトコ ン ドリアDNAからみたアゲハ

チョウの系統関係

ア ゲ ハ チ ョ ウ 科 は ， 成虫の 美麗な 姿に 惹か れ る 愛好家
が多 く ， 鱗麹目 昆虫 の 中 で は比較的分類上の知見の 豊富
な科で あ る 。 最 近， 海外では DNA レベル か ら も系統解析
が試み ら れ始 め て い る (SPERL ING， 1993 a ，  b ; MARTIN and 
PAS HLEY， 1992) が， 本邦産の種で は ま だ行わ れて い な し'0
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図 - 1 アリルフォリン遺伝子の塩基配列から推定したヤ
ママユガ科・ カイコガ科の系統樹

枝の長さは進化的距離に相当する.各校の上の数字は

ブートストラップによる支持率(%l. a :塩基配列

から近隣結合法で作成した系統樹. b :アミノ酸配

列から近隣結合法で作成した系統樹.
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Samia cynthia 門icini エリサン， Samia cynth勿

pryeri シンジュサン Antheraea yamamai ヤ
ママユガ， Antheraea pernyi サクサン，

Dictyoρloca japonica クスサン Caligula

boisduvalii ヒメヤママユ， A ctias artemis オオ

ミズアオ，Actias selene 台湾産オナガミズアオ，
Rhodinia fugaxウスタピガ， Bombyx mori カイ

コ， Manduca s町ta タバコスズメガ.

ア ゲ ハ チ ョ ウ 科の 昆虫で は ， 従来， 分子生物学的研究が
あ ま り 行われて お ら ず， 既知の遺伝子 配列がほ と ん ど存
在 し な い。 こ の よ う な状況の下で分子系統学的研究 を 開
始す る 場合， ミ ト コ ン ド リ ア DNA は 扱 い や す い対象で
あ る 。 ミ ト コ ン ド リ ア は すべて の真核生物 に 存在 し ， コ

ピ ー数 も 多 く ， そ の ゲ ノ ム に 含 ま れ る 遺伝子の種類 も お
よ そ 同 じ だ か ら で あ る 。 E甫乳動物で は ミ ト コ ン ド リ ア
DNA が核の遺伝子 よ り も 速 く 進化す る と い わ れて い る
が， 昆虫 に は あ て は ま ら な い (PASH LEY and KE， 1992) 。
筆 者 ら は ミ ト コ ン ド リ ア DNA の 16 S リ ボ ソー ム
RNA コ ー ド 領域 に 着 目 し ， 系統分析 に 着手 し た (嶋田
ら ， 未発表) 。 こ の領域 は ， ミ ト コ ン ド リ ア ゲ ノ ム の 中 で
も 比較的進化速 度 の 遅 い 領域 で あ り ， シ ョ ウ ジ ョ ウ パ
エ， ヨコ バ イ お よ びプ ユの 系統分析で も 利用 さ れて い る
(DESA LLE et al . ，  1987 ; DESA LLE et al . ，  1992 ; FANG et 
al . ，  1993 ; XIONG and K OCHER， 1991 ) 。 筆者 ら は 16 S 
RNA の後半部分約 580 塩基対 を PCR で増幅し た 。 シ ョ
ウ ジ ョ ウ パ エ ， ヒ ト ス ジ シ マ カ ， マ ウ ス の 配列 を 比較
し， よ く 保存 さ れて い る 部分 を 用 い て プ ラ イ マ ー を設計
し た 。 3 種で異 な る 部分 は混合サ イ ト と し た 。

4 種の ア ゲノ、チ ョ ウ で 配列決定 さ れた塩基数 は ， 524 な
い し 529 塩基対であ っ た 。 A と T が非常 に 多 しあ わ せ
て約 77% で あ っ た 。 AT 含量が多 い の は昆虫の ミ ト コ ン
ド リ ア ゲ ノ ム に 共通 に 見 ら れ る 特徴 で あ る 。 配列 の整列
は， 以後の 系統樹作成 に お い て 外 群と し て 用 い た ヤ ガ科
の 争odoρtera frugiPerda の 配列 と 一 緒に 行 っ た 。 ま た ，
塩基の 欠 失や挿入 を 考慮 し な が ら 整列 さ せ た 。 そ の結果
を PHYLIP に入力 し て ， 各種系統樹の 作成 を 行 っ た 。 遺
伝的距離の計算で は， ア リ ル フ ォ リ ン遺伝子 と 同様 に ，
ト ラ ン ジ シ ョ ン が ト ラ ン ス パー ジ ョ ン の 2 倍の頻度で起
き る も の と し た 。

図2 の 系統樹 は ， 最 尤法で描い た 。 枝 の長 さ は ， 進化
的距離 に比例す る 。 Spodoptera を 外 群と み な す と ， ル ー
ト の位置 は 系統樹の左端 に な る 。 つ ま り ， ア ゲ ハ チ ョ ウ

科の共通 祖先か ら ， ま ず ウ ス パ シ ロ チ ョ ウ が， 次 に ア オ
ス ジ ア ゲ ハ が， そ し て 最後 に ナ ミ ア ゲ ハ と ク ロ ア ゲ ハ が
分化 し た と い う 分 岐プ ロ セ ス が推定 さ れ る o 100 回 の ブ
ー ト ス ト ラ ッ プの結果 は ， ア オ ス ジ ア ゲ ハ の分 岐を 78%
の信頼性で， ナ ミ ア ゲハ と ク ロ ア ゲハ の分 岐を 98% の信
頼性で 支持 し た 。 こ の推定 は ， 従来の 分類学的知見 (阿
江， 1986) と 一致す る 。 最大節約法や 近隣結合法 に よ る
系統樹 も ， お お む ね最 尤法の結果 に 一致 し た 。

お わ り に

以上， 二つ の 見虫 群での分子系統樹作成例 を述べ， ア
リ ル フ ォ リ ン遺伝子や ミ ト コ ン ド リ ア DNA が 鱗麹目 見
虫の 近縁種間 の 系統解析 に 有用 で あ る こ と を 指摘 し た 。
前 者 は 核 に コ ー ド さ れ て お り ， 後者 は細胞質 に 存在 す
る 。 前者 は タ ンパ ク 質 を コ ー ド し て い る が， 後者 は RNA
を コ ー ド す る 。 こ れ ら の差異が， 系統解析の結果 に違 い
を生ず る 可能性が あ り ， で き れ ば同ーの材料で複数の核
の遺伝子， ミ ト コ ン ド リ ア DNA を 調べ る こ と が望 ま し
い。 現在 の と こ ろ ， 核の遺伝子 を 用 い た 系統解析 は， 昆
虫では あ ま り 多 く な し 特 に 単一 コ ピ ー の遺伝子 は例が
少 な い。 今後ア リ ル フ ォ リ ン遺伝子以外 に も 多 く の遺伝
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Papilio xuthus 

Papilio proten四r

Parn田siusglacialis 

Spodoptera向♂'perda
. 0.05 

図 - 2 ミト コ ン ド リ ア DNA の塩基配列 か ら最尤法で推
定 し た ア ゲハ チ ョ ウ 科の系統樹

校 の長 さ は 進化的距離に比例す る . 各 枝 の上の数 字 は
ブー ト ス ト ラ ッ プに よ る 支持率(%) .

学 名 は ， Papilio xuthz括 ナ ミア ゲ ハ ， Papilio 

ργotenor ク ロ ア ゲノ、， GraPhium sarpedon ア
オ ス ジ ア ゲノ、， Par百哩ssius glac必lis ウ ス パシ ロ チ
ョ ウ ， Spodoptera frugiperda ヤガ科の一種.

子で進化速度の推定がな さ れ る よ う に な れ ば， ど の よ う
な遺伝子が ど の よ う な分類階 級の 系統解析 に適 し て い る
の か， わ か っ て く る だ ろ う 。 た だ し ， DNA の 系統樹は，
あ く ま で遺伝子 の 系 図 で あ り ， 種や集 団 の 系 図 で は な
い。 特に 近縁種 に お い て は， 種内変異 と 種間差異の 関係
に 注意 し な げればな ら な い (HARR lSON ，1991) 。 遺伝子 に は
コ ピ ー数が複数 あ る 場合があ り ， コ ピ ー 聞 に 変異が見 ら
れ る 場合があ る こ と (TROSTER et al. ， 1990) も知 っ て お く
必要があ る 。

昆虫の分子系統学は， こ れか ら さ ら に盛ん に な る と 思 う
が， 分子系統樹の作成 は 昆虫の進化 と 分化の機構 を 知 る
た め の第一歩 に す ぎ な い 。 系統樹 を 軸と し て ， 遺伝子の機
能 を 追求す る 分子生物学 と 集団 に お け る 遺伝子の動態 を
解析す る 集団遺伝学が連携 し ， 適応進化や分 岐進化 な ど
の 未解決の 問題 を 解明 し て ゆ く こ と に な ろ う 。 本稿で は，
害虫管理や環境保護な ど応用面での分子系統学の 役割を
述べな か っ た が， 関心の あ る 方 は PASKEWIT Z and COLL lNS 
(1990) や V ∞LER et al. ( 1993) な ど を参照 さ れた い。

な お ， 本稿で述 べ た 研究結果 は ， 栗本 康行， 笹部 哲
郎， 望 月 淳， 小林正 彦の 各位 と の 共 同研究 の成果であ
る 。 星崎杉彦氏か ら は 貴重 な コ メ ン ト を い た だ い た 。
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