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論⽂要約 
本論⽂は「染⾊体進化の統合的理解に向けた鱗翅⽬昆⾍の⽐較ゲノム解析(Comparative 

genomic analysis of Lepidoptera for an integrated understanding of chromosomal evolution)」
と題し、鱗翅⽬昆⾍における染⾊体進化のメカニズムを解明するために⾏った⼀連の研究
成果をまとめたものであり、全四章より構成されている。 

第⼀章「序論」では、本研究の対象である鱗翅⽬昆⾍について、種の多様性や核型の多様
性の特徴、さらには染⾊体の分裂・融合といった進化的観点からも⾒られる特徴を紹介して
いる。続いて、鱗翅⽬のゲノム解析が進む中で明らかになった染⾊体⻑や核型変化が進化に
与える影響、ならびに性染⾊体である Z 染⾊体の特異性について詳述すると共に、従来の
研究で提唱された Faster-Z仮説と Slower-Z仮説の 2つの仮説が混在している現状を整理し
た上でその解明の意義を論じている。さらに、本研究の主題として、「染⾊体⻑がゲノム進
化に与える影響の解明」と「Faster-Z 仮説の包括的検証」を設定し、染⾊体進化の多⾯的な
メカニズムを探ることの重要性を述べている。 

第⼆章「オオスカシバの染⾊体⽐較ゲノム解析」では、スズメガ科の昆⾍オオスカシバゲ
ノムを対象に、染⾊体⻑が進化動態に与える影響についての研究成果を述べている。オオス
カシバのゲノムは、鱗翅⽬のモデル⽣物であるタバコスズメガやカイコと異なる核型を持つ
ため、染⾊体融合の変遷および、融合に伴う染⾊体⻑変化がゲノム進化に与える影響の解明
に適したモデルである。本研究では、これまで未解読であった本種の染⾊体レベルの全ゲノ
ムアセンブルを構築し、近縁種との⽐較ゲノム解析を⾏うことで、短い染⾊体ほど種間で配
列分化が速く、種内多様性が⾼いこと、さらにはリピート配列の割合が増加することを明ら
かにした。この結果は、短い染⾊体では変異頻度が⾼く、ゲノム配列の適応進化を促進する
可能性を⽰唆している。また、染⾊体融合によって染⾊体⻑が増加すると、リピート配列の
蓄積や進化速度が変化することも確認され、「染⾊体⻑」が進化特性を規定する主要因の⼀
つであると述べている。 

第三章「鱗翅⽬ 46種における Z染⾊体の進化解析」では、46種の鱗翅⽬ゲノムデータを
⽤いた解析を通じて、性染⾊体である Z 染⾊体の進化的特性についての解析結果を述べて
いる。本研究では、これまで少ない種の遺伝⼦領域に限定されていた Faster-Z 仮説の検証
を、46 種の全ゲノム配列に解析対象を広げることで、遺伝⼦の有無による偏りなく評価す
ることを可能とした。加えて、構造変異 (SV) も考慮に⼊れ解析を⾏った。まず、全ゲノム
配列の⽐較により Z 染⾊体は常染⾊体に⽐べて急速な配列分化を⽰し、鱗翅⽬全般で
Faster-Z 仮説を⽀持する結果が得られた。さらに、シンテニー（遺伝⼦の順序）解析により
ゲノム構造⽐較を⾏ったところ、Z染⾊体上では染⾊体再編成の頻度も⾼いことが明らかと
なった。この急速な配列分化の基盤となるメカニズムを解明するため、リファレンスゲノム
の相同染⾊体配列である Alternate haplotype 配列を活⽤する新たな解析⼿法を導⼊し、⼆
倍体ハプロタイプ間の構造変異および⼀塩基変異 (SNV) の検出を⾏ったところ、Z染⾊体
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全体で低い遺伝的多様性が観察された。これは Z 染⾊体の有効集団サイズが⼩さいことか
ら、遺伝的浮動の影響が顕著であり、進化速度の加速に寄与していることが理由であると考

えられる。また、変異の割合について SV と SNV を⽐較したところ、Z 染⾊体では SV に

起因する変異の割合が SNV の 19.4 倍と、全染⾊体中で最も⾼い値を⽰した。この結果か
ら、遺伝的浮動による SVの蓄積が Faster-Zの⼤きな要因である可能性が⽰された。これら
の成果は、従来議論されてきた Faster-Z 仮説を⽀持するとともに、新たな進化メカニズム

を提⽰するものであると述べている。 

第四章「総論」では、短い染⾊体やZ染⾊体特有の進化動態を総括している。本研究を通
じて、短い染⾊体が種間・種内で⾼い多様性を維持しており、新規遺伝⼦の獲得や適応進化

に貢献している可能性を⽰唆するとともに、染⾊体融合がゲノム進化特性に与える影響を明

らかにした。また Z 染⾊体については、配列分化の加速化、染⾊体再編成の頻発といった

常染⾊体と異なる特異的な進化動態が確認され、特に逆位による Faster-Z の促進が⽰唆さ

れた。さらに、有効集団サイズの⼩ささが遺伝的浮動を引き起こし、それが進化速度の違い

に寄与しているという新たな知⾒を提供したと論じている。  
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論⽂要旨 

鱗翅⽬は、約 16万種が知られるチョウやガの仲間の昆⾍であり、その⾼い多様性から進

化学および⽣態学研究のモデルとして注⽬されている。近年、DNA 配列解析技術の進展に

伴い、鱗翅⽬のゲノム解析が盛んに⾏われ、多くの種でゲノム情報が解読されている。鱗翅

⽬の特徴の⼀つに、ホロセントリック染⾊体を持つことが挙げられ、この特徴により染⾊体

の融合や分裂が⽐較的頻繁に起こることが報告されている。融合や分裂に起因する染⾊体

⻑の変化は、組換え頻度や遺伝的連鎖の性質を変化させ、ゲノム進化に影響を及ぼす可能性

がある。しかし、染⾊体⻑の変化が遺伝⼦の機能や進化速度に与える影響については、⼗分

に検証されていない。また、⻑さだけではなく染⾊体の種類によって進化のパターンが異な

る可能性もある。例えば、鱗翅⽬の性染⾊体である Z 染⾊体では、Z 染⾊体上の遺伝⼦が常

染⾊体上の遺伝⼦よりも速く進化する「Faster-Z仮説」が提唱されている。しかし、鱗翅⽬

では Faster-Z 仮説と対⽴する Slower-Z 仮説の両⽅が報告されており、統⼀的な結論には⾄
っていない。さらに、これまでの研究は主に遺伝⼦領域の塩基置換に焦点を当てており、⾮

コード領域やゲノム構造変化の影響については⼗分に検討されていない。以上の課題を解決
するため、本研究では 「染⾊体⻑がゲノム進化に与える影響の解明」 および 「Faster-Z仮
説の包括的検証」 を⽬的として⼀連の解析を⾏った。 

はじめに、スズメガ科のオオスカシバ (Cephonodes hylas) の全ゲノム配列を決定した。本

種はモデル⽣物であるタバコスズメガやカイコと近縁でありながら異なる核型を持ち、鱗

翅⽬の染⾊体進化研究に適した材料である。解析の結果、29 本の染⾊体に対応する⾼い連
続性を持つアセンブルを得て、遺伝⼦の網羅性を⽰す BUSCO 解析でも⾼い完成度が確認さ

れた。さらに、近縁種との⽐較ゲノム解析を⾏ったところ、短い染⾊体ほど種間での配列分

化が速く、種内多様性が⾼いことに加え、リピート配列の割合が増加することが明らかにな

った。この結果は、短い染⾊体では変異頻度が⾼く、ゲノム配列の適応進化が促進される可
能性を⽰唆している。次に、構築したゲノム配列を⽤いて、近縁種であるタバコスズメガと

の⽐較ゲノム解析を実施した。オオスカシバが 29 本の染⾊体を持つのに対し、タバコスズ

メガは 28 本の染⾊体を持つ。この違いは染⾊体融合に起因し、タバコスズメガの 28 番染

⾊体がオオスカシバの 3番および 27番染⾊体に対応することが明らかになった。また、染

⾊体融合による染⾊体⻑の増加に伴い、リピート配列の蓄積や進化速度の変化も確認され、

「染⾊体⻑」が進化特性を規定する主要因の⼀つであることが⽰された。 

次に、鱗翅⽬ 46 種の公開ゲノムデータを⽤いて、Z 染⾊体と常染⾊体の種間⽐較を実施
し、多様な系統における Z 染⾊体の進化的特性を、全ゲノムレベルで明らかにすることを試
みた。加えて、構造変異 (SV) も考慮に⼊れて解析を⾏った。全ゲノム配列の⽐較により、

Z 染⾊体は常染⾊体に⽐べて急速な配列分化を⽰し、鱗翅⽬全般で Faster-Z仮説を⽀持する

結果が得られた。さらに、シンテニー解析によりゲノム構造を⽐較したところ、Z 染⾊体上
では染⾊体再編成の頻度も⾼いことが明らかになった。この急速な配列分化の基盤となる
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メカニズムを解明するため、リファレンスゲノムの相同染⾊体配列である Alternate haplotype

配列を活⽤する新たな解析⼿法を導⼊し、⼆倍体ハプロタイプ間の構造変異および⼀塩基

変異 (SNV) の検出を⾏った。その結果、Z 染⾊体全体で低い遺伝的多様性が観察された。

これは Z 染⾊体の有効集団サイズが⼩さいため、遺伝的浮動の影響が顕著であり、進化速
度の加速に寄与していると考えられる。また、SV と SNV の割合を⽐較したところ、Z 染⾊

体では SV に起因する変異の割合が SNV の 19.4 倍と、全染⾊体中で最も⾼い値を⽰した。

この結果から、遺伝的浮動による SV の蓄積が Faster-Z の⼤きな要因である可能性が⽰され

た。 

本研究を通じて、短い染⾊体が種間・種内で⾼い多様性を維持し、新規遺伝⼦の獲得や適
応進化に貢献している可能性が⽰唆された。また、染⾊体融合がゲノム進化特性に与える影

響が明らかになった。さらに、Z 染⾊体に関しては、配列分化の加速化、染⾊体再編成の頻

発といった常染⾊体とは異なる特異的な進化動態が確認され、特に逆位による Faster-Z の促
進が⽰唆された。加えて、有効集団サイズの⼩ささが遺伝的浮動を引き起こし、それが進化

速度の違いに寄与しているという新たな進化メカニズムを提⽰した。 


