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カブラハバチの遺伝子連鎖地図の作製
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わたしたちは膜麹目昆虫のカブラハパチAthaliarosae nザ'icornisをモデル実験生物として研究をすすめている。

カブラハバチは、成熟未受精卵を蒸留水中に浸すだけで単為発生を開始させることができる、昆虫で唯一卵内に

精子を顕微注入することで体外人工授精ができるなどの、ユニークな特長を備えており、発生初期のメカニズム

を解明する上で有利なモデル生物となりえると考えている (Oishiet al.， 1993， 1995， 1998)。しかし、遺伝学的

バックグラウンドに乏しい面があり、それを埋めることは研究課題の一つである。

代表的なモデル生物であるキイロショウジヨウパエDrosoPhilamelanogas伽は、唾腺染色体という巨大な多糸

染色体をもつためにFISH(Fluorescence in situ hybridization)法を用いて遺伝子の染色体上における位置を簡単

に知ることができ、詳細な細胞学的地図が作製されている O しかし、カブラハパチをはじめ、他の多くの昆虫は

多糸染色体を持たないために、ショウジョウバエのような遺伝学的パックグラウンドを得ることは容易ではな

しミ。

カフゃラハノτチでは近年RAPD(Random空mplifiedpolymorphic ~NA) 法を用いた連鎖解析で 16 本の連鎖群から

なる遺伝子連鎖地図が得られ (Nishimoriet al.， 2000)、FISH法により単一コピー遺伝子を体細胞分裂中期染色体

上に位置づけることにも成功している(松本ら， 2001; Matsumoto et al. ， 2002)。そこで、 AFLP法 (Amplified

fragment !ength l101ymorphism)を用いてDNA多型を検出し、連鎖解析を行うことにより、さらに詳細な遺伝子連

鎖地図の作製を試みた。多型の検出には、カブラハノTチの可視突然変異で、あるyellowfat boの(Yfb)，cream eye 
color (cec) ， short wing (sω)の三つについてヘテロの遺伝子型を持つ雌 1個体と、その雌から単為発生的に得た

半数体雄47個体を用いた。これらの個体からそれぞれゲノム DNAを抽出し、 2種類の制限酵素 (EcoRI，MseI) 

で消化した。得られたDNA断片にアダプターを結合させたものを鋳型とし、アダプタ一部位、制限部位に特異的

なプライマーに任意の3塩基を加えたプライマーを用いてPCRを行い (Voset al.， 1995)、任意に設定した3塩基

の部分の塩基置換により生じる DNA多型を AFLPマーカーとして検出した。

得られた 67個のAFLPマーカーを、連鎖解析ソフト MAPMAKERver. 2.0 (Lander et al.， 1987)で解析したと

ころ、 31固の可視突然変異マーカーと 59個のAFLPマーカーが14本の連鎖群を構成した (Fig.1)。

今後はより多くのAFLPマーカーを得ることで、カブ、ラハパチ半数体の染色体数の8本に収束した遺伝子連鎖

地図を作製したい。また、クローニングしSTS化 (Sequencetagged sites) したAFLPマーカーを、体細胞分裂

中期の染色体上にFISHすることにより、連鎖群と染色体を 1対1で対応させることを目指している。

• Abstract of paper read at the 37th Annual Meeting of Arthropodan Embryological Society of Japan， June 1-2， 2001 (Nihonmatsu， 
Fukushima). 
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Fig. 1 A linkage rnap of Athalia rosae 11ψco問問basedon 59 AFLP rnarkers and tbree visible rnutation rnarkers， yellow 
fqt body (yfb)， crea帥り'ecolor (cec) and short wing (sw). Markers are each represented by tbe EcoRI prirner 

designation (a letter represented by three selective bases)， a dash and tbe MseI prirner designation. Markers 
were rnapped with a rninirnurn LO D score for lin】mgeof 3. 0 except for three parts with a rninirnurn LOD score 

for linkage of 2.5. The nurnbers on the left are the genetic distances in each interval rneasured in centirnorgans. 
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