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研究成果報告書



はしがき

クワコ(Bombyxmandarina)はカイコ (Bombyxmori)と共通の祖先から約300万年前

に分岐したと推察されており､東アジア各地に分布 している｡クワコとカイコは交雑可

能であるが､典色体数に注目してみると､中国､台湾に生息しているクワコはn-28､日

本に生息しているクワコはn-27､韓国にはn-27とn-28の両方の個体が存在 して (時に

は〝-27,28の-イブリッド個体も観察される)いるという報告がこれまでなされてきた｡

カイコは中国で約5000年前に家畜化されて養蚕に使われるようになり､1500年前に中国

から日本に移入されたと考えられている｡中国､韓国､日本に生息しているクワコの個

体形態､染色体数､たんぱく質多型､アリルフォリン遺伝子の塩期配列などを指標とし

た地理的変異を含めた比較の結果から､日本のカイコが中国に生息しているクワコおよ

び飼育されているカイコと同じ性質を持っていることが示されてきた｡この結果は日本

に生息するクワコが人為的に移入されたカイコと異なるルー トで日本に伝播 した可能

性を支持しているが､日本のクワコの位置づけははっきりしていなかった｡

一方クワコ以外の野蚕の中には同じ種と考えられているものでも､生息場所によって､

形態や染色体数が異なるいくつかのグループがあることが考えられていたが､詳細な調

査はこれまでなされていない｡

以上を踏まえて､本研究においては､東アジア各地に生息しているクワコを含む野蚕

について日本に生息している集団やカイコと比較しつつ､地域集団ごとの遺伝学的バッ

クグラウンドを総合的に分析することを目的として､まず代表者を中心として､各地か

ら個体を採集 し､ゲノムDNAを抽出､染色体標本を作製後､分担者が各領域を比較解

析 してそれを総合的に評価する方針で計画を進めた｡

主な解析担当は以下である｡

中島裕美子 (代表者)がMLE(marinerl1ike-element)とそれに挿入された配列の解析､

行弘研司が og(organdy遺伝子)とミトコンドリアの Coxl遺伝子領域の解析､伊藤雅信

が縦列重複 した2つのAIp (アルカリフォスフアタ-ゼ)遺伝子とそれらに挟まれた介

在配列領域､梶浦善太がvg(ビテロジェニン)遺伝子とそのプロモーター領域の解析､

前川秀彰が 28SrDNA領域の解析､伴野豊が染色体数の比較解析､佐原健が野蚕におけ

るFISH とGISH解析､日下部宜宏が有望なマーカー領域の検索を行った｡

これらの結果を統合的にまとめると､日本産のクワコは明らかに大陸のクワコとは異

なる遺伝的な性質を有していること､野蚕はカイコガ属よりも遠い関係にあることが示

唆された｡
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研究成果

1)韓国､中国､日本に生息しているクワコについて､水平伝播型転移因子 mariner様

配列 (mariner-like-element:MLE)の解析を行ったoMLEは色々のタイプがあるが､そ

の中でもCecropia蚕のmariner様配列､末端逆位繰 り返し配列をプライマーとして PCR

をすることによって単離されてくるタイプのMLE(Cecropia-ITR-MLEと命名)の解析を

行った｡その結果､このタイプの MLEは､日本に生息するクワコからの MLEの多く

の配列が属する系統的に相同性の高いグループと､中国と韓国のクワコからの大半の配

列が属する別の相同性の高くないグループと､2つのグループに分かれた｡韓国や中国

に生息するクワコの Cecropia-ITR-MLEは多様性が大きいのに対 し､日本の本州に生息

するクワコの MLEは近縁な集団であり､クワコにおける MLEのタイプ分布に地理的

な違いがあることが示された｡さらに､大陸に近い北海道や福岡､対馬のクワコは本州

型と大陸型のMLEとを併せ持っており､MLEのタイプ分布が大陸と日本列島の地理的

な位置関係を反映していることが示された｡

2)蚕のBmTNW (Cecropia-ITR-MLEにレトロトランスポゾンLIBmが挿入され､更に､

これにレトロトランスポゾンBMClが挿入された3重構造のユニット)書倒立に相当する

領域を日本と韓国のクワコで調べたところ､MLEに LIBmが挿入された配列は確認 さ

れたが､カイコで見られた､更にこれにBMClが挿入した配列は単離されなかった｡以

上のことから､3つの転移因子がお互い挿入して構成された 3重ユニットは､クワコと

カイコを区別するマーカーの一つと考えることができた｡

3)2)の分析過程で､日本と韓国のクワコから､MLEに､∽αrファミリーに属する転

移因子 (BmamaTlと命名)が挿入されているクローンが単離された.このBmTNML相

当座位に挿入されたBmamaTl配列は､別の部位に単独で挿入されているものや､カイ

コゲノム中から単独に単離されたクローンに比べ､個体間ではるかに高い相同性を保持

していた｡またBmamaTlの挿入がないクローンの中に､BmamaTlが切出されたときに

残るフットプリン トが存在するものがあることから､ごく最近挿入と切出しが起こり､

現在も動いている可能性が示唆された｡

4)中国産､韓国産クワコのミトコンドリアcoxl遺伝子の部分塩基配列を決定した｡こ

れらをカイコおよび日本産クワコと比較したところ､両者ともカイコと極めて近縁であ

るが中国産のものがよりカイコに近いことが判明した｡更に新たに解読 したものと公開

済みの配列をあわせたカイコ63､中国産､韓国産クワコそれぞれ 2､日本産クワコ75

クローンのミトコンドリアcoxl遺伝子の 693bpの配列を比較 したOその結果以下のこ

とが分かった｡① 日本産クワコとそれ以外は､少なくとも 15サイ トで異なる｡②カイ



コでは4-プロタイプが観察され､もっとも多いタイプと中国産､韓国産クワコのもの

はそれぞれ 2塩基異なっていた.(診日本産クワコではハプロタイプが 13種確認された

が､そのうちの2つが全体の 80%を占めた｡

5)野蚕おけるGISHを行いWZ染色体対の同定を行った｡また､クワコにおけるカイ

コBACを用いたFISHにより日本クワコのM染色体に対応するカイコ染色体を特定し

た｡ しかし､カイコBACを用いたFISHはクワコ以下の他種野蚕には適応できないこ

とが明らかとなった｡

6)カイコの2つのAIp遺伝子(AIp-mとAIp-S)は祖先遺伝子の重複によって生じたと考え

られる｡遺伝子の構造解析と免疫組織化学的手法により､同様の重複構造が日本産クワ

コにも存在することを明らかにした｡さらにこれらの構造比較からカイコ｣か遺伝子の

進化を推定した｡その結果､遺伝子部分の塩基配列は高度に保存されているのに対し､

介在配列には大規模な構造上の改変 (重複や挿入/欠失)が生じていた｡カイコ介在配

列の多型中もっとも出現頻度が高いCタイプが､クワコ介在配列と最も高い相同性を

示 した｡カイコCタイプは最も祖先的なタイプである可能性が示唆された｡

7)カイコとクワコの分岐､進化の研究を進める過程で､28SrDNA遺伝子のある特定の

領域で､制限酵素 EcoRlによる切断可否によって､日本クワコを効率的に見分ける方法

を見出した｡

8)ビテロジェニン遺伝子配列(非翻訳領域を含む cDNA618bp)を用いて､日本各地に生

息するクワコ､中国 HefTei系統のクワコについて既に登録されているカイコ (KinshuX

showa)､野蚕 (サクサン､ヤママユガ､シンジュサン)との系統関係を解析 した｡そ

の結果まず､野蚕と､カイコ ･クワコの大きく2つのグループに分かれた｡また､カイ

コはクワコのグループの中には入らず､更に､Hefbi系統のクワコは山形のクワコと最

も相同性が高かった｡この結果は､ビテロジェニン遺伝子が､カイコとクワコが分岐し

た後に､クワコの集団の中で多様化したことを支持している｡

9)ヤママユガのビテロジェニン遺伝子の構造とプロモーター領域の活性を調べた｡7

個のエクソンと6個のイン トロンから構成され､その構造は､カイコやマイマイガなど

と類似 していた｡

10)台湾に生息するクワコの染色体数は28本であることが確認された｡


