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論 文 の 内 容 の 要 旨 
 

毛翅目昆虫は、約 14,500 種で構成される完全変態昆虫の一種であり、シマ

トビケラ亜目、ナガレトビケラ亜目、エグリトビケラ亜目の３亜目に大別さ

れる。約 2 億年前に共通祖先から分岐した蛾と蝶で構成される鱗翅目昆虫と

姉妹系統にある。両者は、生態的、形態的類似点が多い。染色体に関しても、

雌ヘテロ型の性染色体システムと分散動原体型染色体構造を共有している。

分散動原体型染色体構造を有する昆虫の染色体研究は、長年、染色体数を明

らかにするカウント実験がほとんどであった。  
近年、モデル鱗翅目昆虫カイコ（ Bombyx  mor i）における bac te r ia l  a r t i f ic ia l  

chromosome（ BAC）-FISH（ f luorescence  in  s i tu  hybrid iza t ion）法の確立をうけ、

BAC-FISH 法による染色体同定とカリオタイピングが実現した。これを皮切り

に他種の鱗翅目昆虫とカイコにおける染色体対応関係の解析が行われ、鱗翅

目昆虫間における染色体座上遺伝子の保存性が明らかになった。一方、毛翅

目昆虫の染色体研究は、旧態依然とした状況が続いていた。本研究では、カ

ウントに留まっていた毛翅目昆虫の染色体研究を鱗翅目昆虫での研究と同様

のレベルとし、さらに、姉妹系統間の染色体進化の解明の基盤形成を目論ん

だ。  
シマトビケラ亜目のヒゲナガカワトビケラ（ Stenopsyche marmorata）におい

て 、 雌 雄 の 生 殖 細 胞 よ り 作 製 し た 染 色 体 標 本 の 観 察 を 行 い 、 染 色 体 数 は

2n=25/26（♀/♂）と特定した。また、毛翅目昆虫で初となる BAC ライブラリ

ーを構築した。本ライブラリーは、平均インサート長 65 .38Kb のゲノム DNA
を持つ 32 ,256 クローンで構成される。構築したライブラリーより抽出した

BAC-DNA をプローブとして、毛翅目昆虫で初めての BAC-FISH に成功した。

さらに、cDNA ライブラリーの構築とクローンのシークエンスによりカイコ遺

伝子のオルソログを特定した。特異的な配列をもとに設計したプライマーを



用いて、これらオルソログを含む 87BAC のセレクションに成功した。これら

の BAC プローブを用いて、毛翅目昆虫初となるカリオタイピングに成功した。

また、BAC-FISH マッピング結果、鱗翅目昆虫とヒゲナガカワトビケラ間には、

鱗翅目昆虫間のような染色体の対応関係は存在せず、大規模な染色体リアレ

ンジメントが起こったことを明らかにした。  
同属別種のチャバネヒゲナガカワトビケラ（ S.  sau teri）においても、ヒゲ

ナガカワトビケラ BAC を用いた FISH マッピングが可能であることを示し、

カリオタイピングも実現した。BAC-FISH マッピング比較により、 2 種間には

染色体の対応関係と大部分の遺伝子配置の保存性が確認された。この研究か

ら遺伝子配置の変化が確認された染色体に対応する、ヒゲナガカワトビケラ

染色体について詳細な調査を行ったところ、個体間においても多様性が存在

した。また、遺伝子配置の異なるヘテロな染色体対も発見された。遺伝子配

置の相違が種分化のみならず、環境適応に関与する可能性が考えられる。  
エグリトビケラ亜目ホタルトビケラ（ Nothopsyche  ru f ico l l is）においての平

均インサート長 57 .98Kb のゲノム DNA を持つ 42,240 クローンからなる BAC
ライブラリーを構築した。蛹より抽出した Tota l  RNA を用いて RNAseq を行う

ことで発現する遺伝子配列を決定した。RNAseq データをクエリーにして、カ

イコゲノム情報への tb las tX 検索を行い、カイコオルソログ候補とした。この

方法によりオルソログ特定速度も数も 10 倍程度上昇した。これの配列からプ

ライマーを作製し、カイコオルソログを含む BAC を選抜した。さらに、上記

87 ヒゲナガカワトビケラ BAC の持つ遺伝子のホタルトビケラオルソログ 65
個を特定した。雌の染色体数が 2=55 と推測されるヒゲナガカワトビケラの第

4 染色体にマップされた遺伝子オルソログを含む 3  BAC プローブを用いて

FISH マッピングを行った。その結果、 2 種間には染色体の対応関係は確認さ

れなかった。さらに、カイコ第 19 染色体の約 1 .5Mb 内にマップされる遺伝子

のホタルトビケラオルソログを含む 2 BAC プローブによるマッピングの結果、

ホタルトビケラの 1 染色体の両端部位にマップが確認された。  
 
 
論 文 審 査 の 結 果 の 要 旨 
 

 毛翅目昆虫は、約 14,500 種で構成される完全変態昆虫の一種であり、約 2
億年前に共通祖先から分岐した蛾と蝶で構成される鱗翅目昆虫と姉妹系統に

ある。分散動原体型染色体構造を有する毛翅目昆虫について本研究では、細

胞遺伝学的な解析を行った。得られた結果は以下の通りである。  
 
１．シマトビケラ亜目のヒゲナガカワトビケラ（ Stenopsyche  marmorata）にお

いて、毛翅目昆虫で初となる BAC ライブラリーを構築した。次に、本ライブ

ラリ ー よ り抽 出し た BAC-DNA を プロ ーブ とし て、 毛翅 目 昆虫 で初 めて の

BAC-FISH に成功した。本種の cDNA ライブラリーの構築とクローンのシーク

エンスによりカイコ遺伝子のオルソログを特定した。さらに、特異的な配列



をもとに設計したプライマーを用いて、毛翅目昆虫初となるカリオタイピン

グに成功した。また、BAC-FISH マッピング結果、鱗翅目昆虫とヒゲナガカワ

トビケラ間には、鱗翅目昆虫間のような染色体の対応関係は存在せず、大規

模な染色体リアレンジメントが起こったことを明らかにした。  
 
２．同属別種のチャバネヒゲナガカワトビケラ（ S.  sau ter i）においても、ヒ

ゲナガカワトビケラ BAC を用いた FISH マッピングが可能であることを示す

とともにカリオタイピングを実現した。 BAC-FISH マッピング比較により、 2
種間には染色体の対応関係と大部分の遺伝子配置の保存性を明らかにした。

両者の比較において見いだされた限定的な相違は、ヒゲナガカワトビケラ個

体間においても染色体多様性の発見へとつながった。  
 
３ ． ヒ ゲ ナ ガ カ ワ ト ビ ケ ラ と は 異 な る 亜 目 の ホ タ ル ト ビ ケ ラ （ Nothopsyche 
ru f ico l l i s）においても BAC ライブラリーを構築した。本種では、 RNAseq を

行うことで発現する遺伝子配列を決定した。RNAseq データをクエリーにして、

カイコゲノム情報への tb las tX 検索を行い、カイコオルソログ候補とした。こ

の方法によりオルソログ特定速度も数も上昇した。これの配列からプライマ

ーを作製し、カイコオルソログを含む BAC を選抜した。さらに、87 ヒゲナガ

カワトビケラ BAC の持つ遺伝子のホタルトビケラオルソログ 65 個を特定し

た。雌の染色体数が 2=55 と推測される本種の染色体に対して、ヒゲナガカワ

トビケラの第 4 染色体にマップされた遺伝子オルソログを含む 3 BAC プロー

ブを用いて FISH マッピングを行った。その結果、 2 種間には染色体の対応関

係は確認されなかった。さらに、カイコ第 19 染色体の約 1.5Mb 内にマップさ

れる遺伝子のホタルトビケラオルソログを含む 2 BAC プローブによるマッピ

ングの結果、ホタルトビケラの 1 染色体の両端部位にマップが確認された。  
 

以上、毛翅目昆虫において世界初となる分子学的な手法による細胞遺伝学

的研究成果は、新たな研究分野を開拓したと高く評価できる。よって、本審

査委員会は、「岩手大学大学院連合農学研究科博士課程学位審査基準」に則り

審査した結果、本論文を博士（農学）の学位論文として十分に価値のあるも

のと認めた。     
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