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してカイコゲノムと比較を行った。その結果，チョウ目

害虫とカイコの遺伝子の並び方はほぼ同じであることが

わかり，カイコのゲノム情報がチョウ目害虫の遺伝子同

定に有用であることを明らかにした。

I オオタバコガ，ツマジロクサヨトウ，カイコの
遺伝子の並び方の保存性

ヨトウガなどのチョウ目害虫は，殺虫剤抵抗性を獲得

しやすく農業上大きな問題となっている。そこで，農作

物の世界的な大害虫であるオオタバコガおよびツマジロ

クサヨトウ（口絵①，②）の BACライブラリを作成し

た。BAC（Bacterial Artificial Chromosome）とは，人工

染色体の一種であり，100～ 200 kbの大きさの DNAを

組み込み，大腸菌で増やすことができる。我々は，様々

な遺伝子を含む領域に対応した 15の BACを選び，塩

基配列を解読した。特に，植物防御物質の代謝や殺虫剤

抵抗性に関与していると考えられる遺伝子領域を中心に

解読した。そして，カイコゲノムとの比較を行い，チョ

ウ目昆虫のゲノムの類似性や特殊な進化を明らかにした

（D’ALENÇON et al., 2010）。

オオタバコガ（Helicoverpa armigera）は，チョウ目

ヤガ科（Noctuidae）のガであり，非常に広食性で，ト

ウモロコシ，ワタ，ヒマワリ，タバコ，ダイズ，トマト，

ピーマン，ナス，レタス，キャベツ等の大害虫として知

られている。日本にも分布し，植物中に食入するため防

除が困難な害虫であると同時に，殺虫剤抵抗性も問題と

なっている。

ツマジロクサヨトウ（Spodoptera frugiperda）は，チ

ョウ目ヤガ科（Noctuidae）のガであり，非常に広食性

で，イネ，トウモロコシ，ソルガム，ワタ，タバコ等

80種以上の植物を食べ，作物に被害をもたらす。日本

でも近縁のハスモンヨトウ（S. litura）による農作物へ

の被害が大きく，オオタバコガと同様に，殺虫剤抵抗性

を獲得しやすいことが問題となっている。

一方，カイコ（Bombyx mori）は，チョウ目カイコガ

科（Bombycidae）のガであり，クワの葉以外は食べな

い。カイコが作り出す絹糸は古来より人間に利用され，

およそ 5,000年の間に野生種のクワコ（B. mandarina）

から家畜化されたと考えられている。カイコは遺伝学・

は　じ　め　に

昆虫は命名されているものだけで 93万種以上いると

言われており，チョウやガの仲間（チョウ目）は，カブ

トムシやカミキリムシの仲間（コウチュウ目）に次いで

種数が多く，16万種以上が知られている（GRIMALDI and

ENGEL, 2005）。種類が多いだけでなく，その色や形，生

態は実に様々である。昆虫は 4億年以上前に出現した

が，化石のデータなどから，チョウ目は比較的最近の

4,000～ 6,000万年前に急激に種の数が増えたと考えら

れている。

チョウ目は，そのほとんどが食植性であり，農作物や

森林に多大な被害をもたらす害虫が多く含まれる。植物

は様々な防御物質によって，昆虫などに食べられないよ

うに身を守っているが，その防御物質を解毒する機能を

獲得して適応した種も多い。また殺虫剤抵抗性を獲得し

やすい害虫も含まれるため，チョウ目に効果的な選択性

の高い殺虫剤の開発が求められている。

これまでに，農業生物資源研究所と中国の研究グルー

プが中心となり，チョウ目としては最初にカイコのゲノ

ムがほぼ完全に解読された（The International Silkworm

Genome Consortium, 2008）。カイコは，絹糸を生産す

る農業生物としてだけでなく，遺伝学・生理学等の研究

材料としても扱いが容易で優れており，他のチョウ目害

虫のモデル生物となることが期待されている。ところ

が，カイコは家畜化されて野生を失っていることや，ゲ

ノム中の反復配列の割合が非常に多いため，反復配列に

よるゲノムの大きな再編成が起きやすいと考えられる。

そのため，カイコと害虫ではゲノムがかなり異なってい

ることも想像され，カイコは害虫のモデルとして適さな

いのではないかという声もあった。

そこで我々は，チョウ目の害虫 2種に着目し，フラン

ス国立農学研究所（INRA）やオーストラリア連邦科学

産業研究機構（CSIRO）等とともにゲノムの一部を解読
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II チョウ目昆虫での部分的なゲノムの高変動性

その一方，チョウ目害虫で殺虫抵抗性にかかわる遺伝

子は増幅されて数（コピー数）が増えているなど，部分

的なゲノムの再編成が高い頻度で生じていた。例えば，

植物防御物質や殺虫剤等の解毒作用をもつ酵素の P450

遺伝子などでは急速にコピー数が増えており，そのこと

によって解毒作用が高くなっていることが示唆された

（BRUN-BARALE et al., 2010）。

シトクローム P450（P450または CYPと呼ばれる）

は，幅広い生物種に存在するヘムタンパク質で，酸素 1

原子を化合物に導入するモノオキシゲナーゼ活性をもっ

ている。還元型で一酸化炭素と結合して 450 nmに極大

をもつ吸収スペクトルを示す色素としての特徴から，ピ

グメント（色素）450という意味で日本の大村と佐藤に

よって名付けられた（OMURA and SATO, 1962）。P450は

ひとつの共通祖先遺伝子から進化して多様化した遺伝子

ファミリーであり，様々な基質の反応を触媒し，生体内

で解毒などの様々な役割を持っている。昆虫は，約 40

から 160種の P450遺伝子を持っている。ゲノムが解読

された昆虫では，セイヨウミツバチ（Apis mellifera）に

は約 46 種，キイロショウジョウバエ（Drosophi la

melanogaster）には約 86種，カイコには約 87種，ハマ

ダラカ（Anopheles）には約 105種，キョウソヤドリコ

バチ（Nasonia vitripennis）には約 106種，コクヌスト

モドキ（Tribolium castaneum）には約 134種，ネッタ

イシマカ（Aedes aegypti）には約 160種の P450遺伝子

があるといわれている。昆虫の P450遺伝子は，植物が

もつ防御物質や殺虫剤を解毒・代謝し，殺虫剤抵抗性の

発達にも関与しているだけでなく，脱皮ホルモンや幼若

生理学の研究材料として扱いやすく，フェロモンやホル

モン等の研究に用いられてきた。2008年にはゲノムが

ほぼ完全解読され，ますます重要なモデル生物となって

いる。また，2000年に遺伝子組換え技術が確立され，

遺伝子機能解析が進むとともに，遺伝子組換えカイコに

よる医薬品などの有用タンパク質生産や蛍光絹糸等の新

素材開発が期待されている。

複数の生物のゲノム（ある生物のもつ全ての遺伝情報）

間での染色体上の遺伝子の並び方の相同性，または遺伝

子の並び方が相同である状態を「シンテニー（synteny）」

と呼んでいる。シンテニーが保存されていれば，既知の

ゲノム情報を利用することによって，別の生物の遺伝子

の位置を推定することが可能となる。また，シンテニー

解析によってゲノム再編成（配列の転座・欠失・重複

等）を理解することは，種分化や遺伝子機能の解明に有

用である。カイコはゲノム中の反復配列の割合が 43.6％

とこれまでゲノムが解読された昆虫の中で一番多いた

め，反復配列によるゲノムの大きな再編成が起きやすい

と考えられていた。しかしながら，染色体の観察

（FISH法）によれば染色体のマクロなレベルではチョ

ウ目昆虫間でシンテニーが保存されていることが示唆さ

れており（SAHARA et al., 2007），ゲノム配列レベルでの

解析が必要とされていた。

今回の我々の解析によって，ゲノム配列レベルでもシ

ンテニーつまり遺伝子の並び方が 3種間で高度に保存さ

れていることが示された（図― 1）。シンテニーの高度な

保存性は，カイコのゲノム情報を用いることによって，

多くの害虫を含むチョウ目昆虫全般の遺伝子同定が容易

であることを示している。

……………… 

オオタバコガ 

ツマジロクサヨトウ 

カイコ 
APN―M APN―3 APN―1 APN―6 APN―8 APN―7 APN―5

APN―4 APN―2

APNクラスター遺伝子間の系統関係 
（3種でよく保存されていた） 

図－1 チョウ目昆虫における遺伝子の並び方
アミノペプチダーゼ N（APN）遺伝子群領域の例．
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れる部分に動原体微小管（紡錘糸）が結合し，染色体が

移動するが，染色体上に動原体がないと正常に細胞分裂

を行うことができない。ヒトなどの脊椎動物や，キイロ

ショウジョウバエ等の多くの昆虫では，染色体に 1箇所

の局在型動原体をもつモノセントリック染色体

（Monocentric chromosome）をもつが，ホロセントリッ

ク染色体では，動原体機能が染色体全体に分散する散在

型動原体をもっている。したがって，ホロセントリック

染色体では染色体が断片化しても各断片は動原体をもつ

ため細胞分裂を行うことができる。

シンテニーが保存されつつも，各遺伝子は急速に進化

（変化）しているという一見矛盾する特徴は，ホロセン

トリック染色体との関連性が強く示唆された。すなわ

ち，細胞分裂時に染色体が小断片化されても，各断片に

付着した動原体によって染色体は 2つの細胞に無事に分

配されるが，その後，切断した染色体が修復され再構成

される際に局所的な染色体の組換え頻度が高くなり，遺

伝子重複などが起きやすいと推測される（図― 4）。この

ことが，比較的最近に種の数が増えたにもかかわらず，

昆虫の中で 2番目に種類が多いというチョウ目の多様性

を生み出す原因の一つとなっていると考えられた。

お　わ　り　に

今後，カイコで得られたゲノム情報やカイコの遺伝子

組換え技術を用いることによって，チョウ目害虫の殺虫

剤抵抗性にかかわる遺伝子を解明し，害虫防除に有効な

新規の農薬開発などに役立つ知見を提供していきたい。

また，ホロセントリック染色体の分子的な実体はまだわ

ホルモン等の合成や代謝，昆虫の種特異的なフェロモン

や防御物質の合成や分解にも関与している（篠田，

2009）。

今回の解析結果では，例えばニコチン（タバコに含ま

れ殺虫性のある植物防御物質）などに対して解毒作用を

もつ酵素の P450（CYP4M）遺伝子は，害虫のオオタバ

コガやツマジロクサヨトウでは遺伝子が増幅してコピー

数が増え，解毒作用が強力になっていることが示唆され

た（図― 2）。

また，増幅した P450遺伝子などの各コピーは DNA

配列が変化することによって，元の遺伝子とは違う独自

の機能を獲得することがある（図― 2）。それによって，

チョウ目は様々な環境に適応してきたのかもしれない。

部分的なゲノムの再編成の頻度は，これまでに知られて

いる昆虫・動物の中で最も高いものであり，その再編成

には反復配列が影響していることが示唆された。

III チョウ目昆虫の特殊な染色体と進化

チョウ目の染色体は，細胞分裂時に，ヒトなどのよう

に動原体微小管（紡錘糸）が染色体の 1箇所に結合する

のではなく全体に多数結合するという特徴があり，ホロ

セントリック染色体（図― 3）と呼ばれる。ホロセント

リック染色体（Holocentric chromosome）とは，細胞分

裂時に染色体全体に紡錘糸が多数結合する染色体であ

る。チョウ目やアブラムシ，サシガメ等の昆虫の一部

や，センチュウ，イグサ科やカヤツリグサ科の植物の一

部等，少数の生物種に見られる。細胞分裂（有糸分裂）

時には，DNAが折りたたまれた染色体の動原体と呼ば

オオタバコガ 

ツマジロクサヨトウ 

カイコ 

遺伝子重複と突然変異 
　　　　↓
種間の違いを生み出す機構

遺伝子重複 

突然変異 

発現量増加 

新機能獲得 

害虫では遺伝子コピー数が増加
解毒作用が強力に 

有毒なニコチンを解毒する作用

Glucosidase
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P450（CYP4M）
遺伝子 

Glutaminase
遺伝子 

RsP28
遺伝子 

Upf3
遺伝子 

CG15013
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図－2 チョウ目昆虫における遺伝子の並び方
P450（CYP4M）遺伝子領域の例．
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かっていないため，分子的な解析が進むことによってチ

ョウ目昆虫の進化メカニズムの解明につながることが期

待される。
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