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は　じ　め　に

アブラムシ（アリマキ）は，植物の師管液を吸って生
きる半翅目に属する小型昆虫である。胎生単為生殖によ
る凄まじい増殖力により集団で植物の栄養を奪うだけで
なく，植物ウイルスを媒介し，世界中の農作物に深刻な
被害を与え続けている。
害虫として悪名高い昆虫ではあるが，環境と生物のか
かわりや生物間相互作用を研究することの重要性の認識
が世界中で高まっている現在，アブラムシは特にこの分
野の基礎研究のための新しいモデル生物として脚光を浴
びている。季節の変化を感知して単為生殖と有性生殖を
切換えたり栄養条件によって有翅・無翅を切替えたりす
る表現型可塑性，寄主植物の特異性，アリ類との共生や
天敵テントウムシや寄生蜂との生態学的相互作用，共生
微生物との絶対的栄養共生等，アブラムシをとりまく興
味深い生命現象には枚挙に暇がない。
地球上に 4,000種以上現存しているといわれるアブラ
ムシの中で，実験室での継代維持が容易で基礎研究に供
されることが多いエンドウヒゲナガアブラムシ Acyrtho-

siphon pisumのゲノムが 2010年に解読された（表―1）。
このゲノム情報がアブラムシの基礎生物学と農学研究の
両面に大きなインパクトを与えたことは疑いない。本総
説では，アブラムシゲノムの概要とポストゲノム研究の
現状を述べ，今後のアブラムシ研究の展望について議論
する。また，ゲノムプロジェクトがきっかけとなって，
世界中のアブラムシ研究者が協力して様々な研究リソー
スの整備を進めている。有用な研究リソースをいくつか
紹介する。

I　エンドウヒゲナガアブラムシゲノムの概要

エンドウヒゲナガアブラムシのゲノムは，三つの常染
色体と一つの性染色体 Xからなり，ゲノムサイズは約
500 Mbである。国際アブラムシゲノム解析コンソーシ
アム（IAGC）は，北米で採集した系統を，サンガー法
による全ゲノムショットガンシーケンスによりその配列

を決定した。その成果であるドラフトシークエンスは
PLoS Biology誌に発表された（IAGC，2010）（表―1）。
その後，次世代 DNAシークエンサーを利用してより精
度の高いシークエンスデータが得られそれに基づいたゲ
ノムアセンブリと遺伝子アノテーションが Acyr_2.0と
いうバージョンコードで公開されている。これらのデー
タは IAGCが運営しているデータベース AphidBase

（http://www.aphidbase.com/）から自由に取得可能である。
 1 昆虫最多の遺伝子数
32,737個の遺伝子が予測された。これは，これまでゲ

ノムが読まれている昆虫として最多であり，ヒトよりも
多い。遺伝子の総数が多い理由のひとつは遺伝子の重複
が多いことである。2,000以上の遺伝子ファミリーがア
ブラムシ特異的に増幅している。また，アブラムシにし
か見られない種特異的遺伝子も多い。
増幅していた遺伝子には，シグナル伝達や転写制御に
かかわる遺伝子，ウイルス媒介に重要な働きをする膜輸
送関連の遺伝子等が含まれている。遺伝子重複の生物進
化における重要性は繰り返し指摘されるところである。
これらの重複遺伝子がアブラムシのユニークな特性の分
子基盤を解明するための糸口となるだろう。
一方で，進化的に広く保存されている遺伝子であるに
もかかわらず，アブラムシでは失われている遺伝子群も
明らかになった。免疫にかかわる遺伝子（後述）や尿素
サイクルの酵素遺伝子等である。
このように進化の過程で遺伝子の重複と喪失の両方が

頻繁に起きていることがアブラムシの遺伝子レパートリ
ーの特徴である。

 2 共生細菌ブフネラとの相利的な栄養共生
アブラムシは，餌である師管液に欠けている栄養分を
合成してくれる共生細菌ブフネラ Buchnera aphidicola

を「バクテリオサイト」と呼ばれる特別な細胞に収納し
て，1億年以上にわたり親から子へと受継いできた。ア
ブラムシとブフネラはお互い相手なしでは生存が不可能
なほど絶対的な相互依存関係にある。ブフネラの全ゲノ
ムシークエンスは筆者らによりすでに発表済みであった
が（SHIGENOBU et al., 2000），宿主のゲノムと共生菌のゲ
ノムがそろったうえで遺伝子レパートリーを比較する
と，アブラムシと共生細菌という複数の異種生物が，ま
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るで一つの生物のように協調的な代謝を行い両者不可分
な関係を築いたそのゲノム基盤が明らかになった。
（SHIGENOBU and WILSON, 2011）。
代謝関連，特にアミノ酸合成の遺伝子セットがアブラ
ムシとブフネラとで相補的であることは特筆に値しよ
う。アブラムシは他の多細胞生物と同様，20種類のア
ミノ酸のうち半分を合成できない。それらは必須アミノ
酸と呼ばれ，合成酵素は宿主ゲノム上に存在しない。こ
れらのアミノ酸の合成酵素はブフネラゲノムにコードさ
れる。一方，宿主が自前で合成可能な可欠アミノ酸につ
いてはその合成酵素遺伝子を宿主ゲノムに持つが，ブフ
ネラゲノムには存在しない。このように，宿主昆虫＝共
生細菌間のアミノ酸のギブ・アンド・テイクの関係は合
成酵素遺伝子レパートリーの相補性という形で反映され
ている。
ブフネラのゲノムサイズは近縁な自由生活性細菌と比
べて著しく小さく（0.64 Mb），生存に必須と考えられる
遺伝子さえ失われていることがわかっていた。そのため，
同じく原核生物の細胞内共生を進化的起源とするミトコ
ンドリアや葉緑体等のオルガネラと同様に遺伝子の宿主
ゲノムへの核移行が起こったのではないかという説があ
った。しかし，アブラムシゲノムを精査したところ，そ
のような核移行を示す証拠は得られなかった（NIKOH et 

al., 2010）。
その一方で，アブラムシのゲノムに，ブフネラとは異
なる細菌由来の遺伝子が 10種類以上発見された。興味
深いことに，その多くがバクテリオサイトで高発現して
おり，ブフネラとの共生に重要な役割を果たしているこ
とが示唆された（NIKOH et al., 2010）。これは，アブラム
シがブフネラだけでなく多様な共生細菌から遺伝子を取
り込みながら，複雑な進化を遂げてきたことを示すもの
である。

 3 免疫関連遺伝子の大幅な喪失
一般的に昆虫は，外部から侵入する微生物へ対抗する
ために自然免疫による防御機構を持っており，この経路
にかかわる遺伝子は種間で高度に保存されている。しか
し，アブラムシは免疫関連の遺伝子を大幅に失っている
ことがわかった。自然免疫を構成する二つの柱のうち

Tollパスウェイにかかわる遺伝子はそろっているが，
IMDパスウェイ関連遺伝子のほとんどがアブラムシゲ
ノムには存在しない。さらに，異物認識の機能を持つ
PGRP（ペプチドグリカン認識タンパク質）遺伝子群も
欠き，抗菌ペプチドもほとんどない。実際，実験的に免
疫応答を促す操作をアブラムシに施しても免疫反応はほ
とんど誘起されないことが報告されている（GERARDO et 

al., 2010）。
免疫システムの減退は外部から侵入する微生物からの

攻撃のリスクを増す一方で，無害もしくは弱有害な微生
物の受入れと維持の機会を増すとも考えられる。免疫遺
伝子群の喪失が，アブラムシがブフネラをはじめとする
様々な微生物との共生を成功させてきたことの一つの要
因かもしれない。

 4 植物との相互作用にかかわる遺伝子
植物師管液は糖分に極めて富み，アブラムシは生存に
必要な炭素源の多くをそれらに依存している。一方，師
管液の糖濃度は恒常的に高く，吸収した師管液とアブラ
ムシ体液の間には大きな浸透圧の差が生じる。これら栄
養摂取と浸透圧調節の二つの理由から，師管液を餌とす
るアブラムシにとって糖トランスポーターは重要であ
る。アブラムシゲノム解析の結果，54の糖トランスポ
ーター遺伝子が同定された（PRICE et al., 2010）。この数
は，ゲノム既知の昆虫の中ではコクヌストモドキに次い
で多い値である。そのうちいくつかはゲノム上に隣接し
て存在し，最近の遺伝子重複の結果であることが予想さ
れた。
多くのアブラムシは寄主植物の特異性が高い。植物が

発する揮発性物質は寄主植物の認識に重要であると考え
られている。その過程にかかわる OBP（odorant-binding 

protein），CSP（chemosensory protein），嗅覚受容体，
味覚受容体の遺伝子ファミリーを探索したところ，それ
ぞれ 15，13，79，77個同定できた。これらの遺伝子の
数は他の昆虫と大差なく，アブラムシの寄主植物特異性
を遺伝子レベルで明らかにするためにはより詳細な解析
が必要である。

II　アブラムシのポストゲノム研究

エンドウヒゲナガアブラムシのゲノムが解読されたお
かげで，アブラムシの研究手法には多くの選択肢が増え
ることになった。アブラムシの「ポストゲノム」研究の
現状を述べる。

 1 トランスクリプトーム解析
IAGCによって，ゲノム情報に基づいてオリゴマイク
ロアレイが設計され，研究者コミュニティに公開されて

表－1　エンドウヒゲナガアブラムシゲノム解読結果の概要

ゲノムアセンブリ総長

予測遺伝子数
アブラムシ特有の遺伝子
アブラムシ特異的に遺伝子重複した遺伝子ファミリー

541.7 Mb

32,737個
37%
2,549
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いる。このアレイは Nimblegen（Roche社）のプラット
フォームで，約 24,000の遺伝子のプローブが搭載され
ている。また，次世代シークエンサーを利用したトラン
スクリプトーム解析手法 RNA―seqも急速に普及し，筆
者を含めた複数のグループで実施例がある。

IAGCはトランスクリプトーム以外のオーミックスデ
ータ，つまり，プロテオーム，メタボローム，エピゲノ
ム（DNAメチル化やヒストンコード等網羅的エピジェ
ネティックデータ）の収集を計画しており，これらを
AphidAtlasと呼ばれるデータベースに統合することを目
指している。

 2 他のアブラムシのゲノム解読
害虫として知られるモモアカアブラムシMyzus persi-

caeのゲノム解読が米国のグループを中心に進行中であ
る。5,000種の昆虫のゲノムシークエンスを明らかにす
る国際プロジェクト i5k（http://arthropodgenomes.

org/wiki/i5K）では，37のアブラムシおよびその近縁
種がシークエンスすべき種の候補として挙げられている
が，あくまでもノミネートとしての位置付けであり，す
ぐにシークエンシングに供せられるわけではない。この
中で，ブドウの害虫として知られる Phylloxera科 Dak-

tulosphaira vitifoliaeのゲノム解読は仏国のグループを中
心に計画が本格化している。トランスクリプトームにつ
いては，Aphis gossypii, Myzus persicae, Toxoptera citricida

でまとまった数の ESTデータが公開されている。
 3 機能操作法
アブラムシのポストゲノム研究において最大の問題点
は，遺伝子機能操作技術が不十分で，今のところよい機
能解析の手段がないことである。他の新興モデル生物で
は RNA interference（RNAi）が機能阻害法として広く
利用されているが，アブラムシには，理由はよくわから
ないが，RNAiが効きにくいとされている。新たな機能
解析手法の開発が喫緊の課題である。

III　研究のためのリソース

 1 ゲノムインフォマティクス・データベース
本総説で触れたゲノム情報はすべて，AphidBaseで閲
覧したりダウンロードしたりすることができる。Aphid-

Baseが提供しているツールの中で，ゲノムマップ，
BLASTサーチ，遺伝子アノテーションデータベースが
特に有用であろう。代謝関連の遺伝子については，京都
大学の KEGG（http://www.genome.jp/kegg/）のデー
タベースとツールが秀逸である。例えば，アブラムシと
ブフネラの代謝マップを同時に描画したりすることもで
きる。NCBIにはアブラムシゲノム用の特設ページが設
けられており，特に他の公共データベースとの連携がよ
く使いやすい（http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/

mapview/map_search.cgi?taxid=7029）。
 2 アブラムシ
日本産エンドウヒゲナガアブラムシは，日本アブラム
シ研究会（下記参照）を通じて入手可能である。ゲノム
が読まれた系統のもとになった米国産 LSR1系統は国内
では筆者が基礎生物学研究所で維持している。ただし，
植物防疫上の理由から生きた虫の頒布は行っていない。
DNA，RNAやタンパク質抽出液は提供が可能である。

お　わ　り　に

エンドウヒゲナガアブラムシのゲノム解読をきっかけ
に，世界のアブラムシ研究者が情報を共有し共通のプラ
ットフォームでアブラムシの持つ様々な生物学的・農学
的な問題に取り組もうという機運が高まっている。
IAGCはその中心である。それと並行して筆者らは，日
本国内のアブラムシ研究者のネットワーク形成や他分野
研究者との交流を目的として「日本アブラムシ研究会」
を 2011 年に発足した（https://sites.google.com/site/

jsabweb/）。アブラムシをモデル生物として確立するた
めには研究者コミュニティの醸成が必須であり，多くの
研究者の参加を期待している。
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