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力不一コゲ‘ノム研究の現状と今後の展開

山本公子
農業生物資源研究所昆虫ゲノム研究・情報解析ユニット

てきた。2008年それらの成果を機能的にリンクした統

合化データベースとして KA1KObase(図 1)を構築した。

KA1KObaseは http://sgp.dna.affrc.go.jp/KA1KObase/で公

開しており誰でも容易にカイコの情報を得ることができ

る。以下に KAIKObase上で利用可能なカイコゲノム情

報を紹介する。

(1)ゲノム塩基配列解析

日本 (Mitaet al.， 2004)と中国 (Xiaet al.， 2004)の各々

から公開された全ゲノムショッ トガン塩基配列データを

統合したカイコのゲノムサイズ (475Mb)の 8.48倍の

塩基配列データに， 30万リードのfosmid末端および 15

万リードのBAC末端塩基配列データをあわせて再アセ

ンブルを行った (The1nt巴rnationalSilkwol111 Genome Con-

sortium， 2008)。その結果，カイコのゲノムサイズの 91%

に相当する 432Mbの高精度アセンブリデータが得られ，

スキャホルドの N50値は統合前の 38kbから3.7Mbと

飛躍的に改良された。カイコゲノムは多くの transpos-

able elementを含んでおり.43.6%がリピート配列であっ

た (Osanai-Futahashiet al.， 2008)。

カイコのゲノム解読は，蚕糸業における絹生産，絹タ

ンパク質を中心としたカイコが生産する物質の医療 ・化

粧品産業などへの応用，カイコを利用した有用タンパク

質の生産，重篤な被害をもたらす農業害虫である鱗遡目

(チョウ目)毘虫のモデル生物としてのカイコ，の4つ

の重要性から推進されてきた。当初，日本と中国が独立

にゲノム塩基配列解析を進め それぞれの結果を 2004

年に公表してきたが，その後，両国が協力して 2008年

に日本 ・中国の統合ゲノム解析情報が公開された。さら

に，同年，農業生物資源研究所では，得られたカイコゲ

ノム研究の成果をまとめ，全ゲノムの 91%をカバーす

るカイコゲノム情報に加えて 発現遺伝子情報や地

図情報等の各種ゲノム情報を統合したデータベース

KA1KObas巴を構築し公開した。今後，絹の品質や収量

につながる遺伝子の同定，微生物や培養細胞では難しい

有用タンパク質の生産技術の開発，重要害虫を多く含む

鱗題目昆虫の研究，等が飛躍的に進むものと期待されて

はじめに1. 
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(2)地図情報

BAC物理地図情報については，カイコ BACライブラ

リー (81，024クローン)の両末端塩基配列情報 (Suetsugu

et al.， 2007)およびフィンガープリントコンティグ情報

を得ることができ，興味のあるゲノム領域を BACクロー

ンとして取得できる。SNP連鎖地図情報では，とれま

でに構築した約 2，000個の BACマーカーが座乗した高

密度 SNP連鎖地図 (Yamamotoet al.， 2006， 2008)をベー

スに.28本の染色体に対してゲノムの 87.4%に相当す

いる。

カイコゲノム研究の成果

カイコゲノム研究では，全ゲノムショッ トガン法によ

るゲノム塩基配列解析に加え.BAC (Bacterial artificial 

chromosome) 物理地図および SNPs(Single nucleotide 

polymorphisms)連鎖地図の構築.cDNA塩基配列解析

とマイクロアレイによる発現遺伝子解析を平行して進め

2. 
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図 1.KAIKObaseの画面

るアセンブリスキャフォルドを添付した。とれは後述す

るポジショナルクローニング法による突然変異遺伝子の

同定に非常に有効である。

(3)発現遺伝子解析

これまでに，様々な組織から 36のEST(Expressed 

sequenc巴tag)ライブラリーを整備し 3万5千クローン

の塩基配列を決定した (Mitaet al.， 2003)。また，20の

完全長 cDNAライブラリーを整備し l万クローンの塩

基配列を決定した。遺伝子予測ソフ トBGFによるカイ

コの遺伝子数は，約 16.300である。今後は，さらに完

全長cDNA解析を進める必要がある。

(4) KAIKObaseの構成

カイコ統合化データベースKAIKObaseは，主に次の

5つのブラウザおよびビューアで構成されている。

PGmap;染色体毎にゲノムアセンブリスキャフォルドと

SNP連鎖地図の対応を示したブラウザ。UnifiedMap; 

PGmapにゲノムアセンブリコンティグ情報，BAC末端

塩基配列情報，fosmid末端塩基配列情報，フィンガープ

リントコンティグ情報を加えたブラウザ。UTGB;東京

大学大学院新領域創成科学研究科の森下真一教授の研究

室で開発されたゲノムブラウザ。GBrowse; GMOD 

(Generic Model Organism Database project)で開発された

ゲノムアノテーションビューア(図 2)0 Gene Viewer ; 

KAIKOGAASによる予測遺伝子情報を見るための
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ビュ ーアで BLASTnBLASTp，HMMER， ProfileScanに

よる ホモロジー検索結果を示 し， PSORT， SOSUI， 

MOTIF， Gene ontologyとリンクを張っている。さらに，

カイコ・プロテオームデータベース，カイコ・トラップ

データベース (Uchinoet al.， 2008)ともリンクを張って

いる。また，遺伝子名等のキーワード検索および手持ち

の配列情報をもとにした BLAST検索を行うことが可能

であり，多方面からの情報解析が可能になっている。

(5) KAIKObaseの活用:ポジショナルク口一二ングに

よる突然変異遺伝子の同定

ゲノム情報を利用して，形質変異体の原因遺伝子(黄

体色 lem(Meng et al.， 2009)，赤蟻 ch(Futahashi et al.， 

2008) ，油蚕 ow (lto et al.， 2009)，黄血 Y (Sakudoh et 

al.， 2007)など)や，カイコ膿核病ウイルスに対する抵

抗性遺伝子 (ltoet al.， 2008))をはじめ，重要な遺伝子

の同定が進み，その機能解析が進行中である。遺伝子の

クローニングは，ショウジョウパエ等他の毘虫との塩基

配列の類似性から機能を予測して原因遺伝子を同定でき

る乙ともあるが，形質の表現型からは遺伝子機能を全く

推測できない場合も多いo KAIKObaseを利用したポジ

ショ ナルクローニング法であれば，連鎖地図上の SNP

マーカーによるターゲ、ツ ト領域の絞り込みと絞り込んだ

ゲノム領域にある予測遺伝子情報から原因遺伝子候補を

得るととができる。
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図 2.GBrowseの画面

ミツバチ

表 1 4種類の毘虫におけるU臭覚/昧覚受容体遺伝子の数

遺伝子 キイロショウ
カイコ 情 ハマダラカ

ファミリー

嘆覚受容体 64 62 
味覚受容体 14 68 

総数 78 130 

170 

13 

183 

79 

72 

151 
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カイコ研究の推進

2-(5)に示したように，ゲノム情報を利用したカイ

コの重要な遺伝子のクローニングが進んでいる。とれら

の遺伝子機能の解明から，絹生産や食性，休眠，変態な

どカイコの特徴的生物現象を生み出すメカニズムも解明

への手がかりが得られるものと期待される。

また，カイコを利用したタンパク質の生産では，カイ

コの持つ糖鎖遺伝子が網羅的に解析され，カイコで作ら

れるタンパク質の糖鎖構造がどのようにして決まるかが

明らかになりつつある。この結果をもとに，カイコでヒ

ト型タンパク質を作る研究が進むと期待される。

)
 

4

・・(
 

(2)クワコとの比較による進化の解明

カイコゲノムの詳細が判明したことで，現存する世界

各地のカイコや野生のクワコとの比較からカイコの進化

の道筋や家畜化の過程が解明されると期待されている。

上記の様々な解析から得られたデータにより，以下の

ようなカイコゲノムの特徴が明らかになった。

1.絹の成分であるセリシンとフィブロインの合成に係

わる特定の tRNA遺伝子がクラスターを形成してお

り，大量の絹生産に適応したゲノム構造が見られる。

2. カイコの餌であるクワはアルカロイド系の糖代謝阻

害物質を高濃度に含んでいるが，カイコは動物から

は発見されていなかった かフルクトフラノシダーゼ

を持っており，糖代謝阻害を受けることなく糖の利

用ができる。

3 カイコの嘆覚 ・味覚受容体遺伝子の調査から，カイ

コは他の昆虫に比べて味覚受容体の数がかなり少な

く，カイコがクワ単食であることや人為的にクワを

与えられるという家畜化が関係している可能性が考

えられる(表1)。

4. カイコの表皮を作るクチクラタンパク質遺伝子の構

造解析から，遺伝子クラスターの存在や進化的に早

い段階での構造上異なるクチクラ遺伝子の分岐など

が示唆されている。

ゲノム情報からみたカイコの特徴3. 
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(3)鱗題目毘虫研究への応用

カイコゲノム研究の当初目的のーっとして，大規模な

農業被害をもたらす鱗麹目昆虫のモデル昆虫としての位

101 

カイコゲノム研究の今後

これまでのカイコゲノム研究から得られた成果 ・情報

を利用することにより，今後，以下のような研究の展開

が考えられる。

4. 
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置づけがあったo KAIKObase公開後，カイコゲノム情

報を利用したカイコ以外の鱗題目昆虫研究の成果が報告

され始めている。カイコゲノム研究の成果をハスモンヨ

トウやコナガ等へ展開することで，新規農薬の開発や殺

虫剤抵抗性のメカニズム解明への貢献も期待されてい

る。

(4)カイコゲノム研究の今後の課題

KAIKObaseを利用したカイコゲノム研究および鱗趨

自毘血の遺佳子機能解析の一層の進展を図るため，カイ

コゲノムシーケンスのアノテーションを進めること，そ

のために完全長 cDNAデータベースをさらに充実させ

ることが重要である。重要機能遺伝子の同定とその遺伝

子機能解析をより容易にするために， RNAi，ジーンター

ゲッテイングなど，より簡便な遺伝子機能解析手法の開

発が必須である。さらに，カイコゲノムt情報を鱗題目

毘虫研究へ応用し，害虫防除へ貢献するために，

KAIKObaseを軸に他の鱗麹自昆虫ゲノム』情報を取り込

んだデータベースの構築を進める必要がある。

5.おわりに

カイコゲノム解析を通じて，環境に適応するためにカ

イコがそのゲノムを如何に進化させ，特異な生命現象老

生み出してきたかを明らかにすることが可能になりつつ

ある。多くのカイコ研究者の方に KAIKObaseを活用し

ていただいて，カイコ研究を推進していただきたいと思

う。開時に，今後， KAIKObaseの有用性をより高める

ためには，カイコゲノムシーケンスにアノテーションを

つけることと， KAIKObaseを軸にカイコ以外の鱗趨目

昆虫のゲノム情報を取り込んだデータベースを整備する

ことが重要である。これらを行うためには，カイコをは

じめとした多くの毘虫研究者の協力が必要である。日本

の昆虫研究を盛り上げるためにもぜひご協力をお願いし

たい。
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