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1．はじめに

　近年のゲノム解析技術の進歩には目を見張るものがあ
る。1998年 に セ ン チ ュ ウ に 属 す るCaenorhabditis 
elegans（1） が 解 読 さ れ、1999年 に はHomo sapiens

（chr22）（2）、 昆 虫 の 分 野 で も2000年 にDrosophila 
melanogaster（3）、その後Anopheles gambiae（4）、Apis 
mellifera（5）、およびTribolium castaneum（6）の昆虫ゲノ
ムが公開された。独立行政法人農業生物資源研究所（以
降、生物研と呼ぶ）を中心としたグループが、2002年に
カイコゲノムのWGSシーケンスのリードを行なったこ
とを契機に、カイコゲノム研究が加速度的に進み、2004
年には、日本、中国別々にカイコゲノムの解析論文（7）（8）

が、ほぼ同時期に発表された。その後、2008年に、日本、
中国の共同研究により、双方のデータをあわせたカイコ
ゲノム（9）が公開された。このデータを公開する日本側
のサイトとして、「KAIKObase：カイコゲノム統合デー
タ ベ ー ス」（10） が 公 開（ http://sgp.dna.affrc.go.jp/
KAIKObase/）され、中国側でもSilkDB（11）が公開され
た。　
　カイコは、約5000年前、中国の黄河流域でクワコ（野
生種のカイコ）から家畜化された昆虫であり、動物の中

で最も家畜化が進んだ昆虫である。発展途上国におい
て、絹糸などの一次産品の生産が活発に行なわれている
ほか、先進国においては、絹糸やカイコ自身の機能を使
い、様々の製品が開発されている。また更なる製品の開
発研究も行なわれている。一方、カイコは、農業に多大
な被害を与える農業害虫が多く含まれる鱗翅目に属し、
この目の中で、唯一ゲノム解析が行なわれた昆虫であ
り、かつ、これら鱗翅目昆虫の代表（モデル生物）でも
ある。また、バイオテクノロジの発展に伴い、カイコは
組換えタンパクを作るためのバイオリアクタとしても大
きな注目を集めている（12）（13）。このカイコゲノム情報は、
養蚕業に強い影響を与えるだけでなく、殺虫剤を含む新
しい防除に関する方法の開発（14）に大きく寄与するもの
と考えられている。
　解析されたゲノム情報を公開する上で、インターネッ
トの様々な道具立てが作り出されてきた。パイオニア
は、C. elegans（1）のAceDB（15）が遺伝的地図と物理的地
図をもったゲノム情報を表示する道具立てである。この
遺伝的地図と物理地図を表示する方法は、INE（16）、
NCBI map viewer（17）、Cmap（18）（19）などで見ることがで
きる。また、これとは別に、メガベース単位のゲノム情
報を表示する道具立てとして、Ensemble（20）、GBrowse（21）、

　カイコは、農業に多大な被害を与える農業害虫が多く含まれる鱗翅（チョウ）目に属し、カイコゲ
ノム解読は、殺虫剤を含む新しい防除に関する方法の開発などに役立つと期待されている。カイコゲ
ノム研究は、日本、中国共同で研究が進められ、その成果が2008年に公開された。これらの公開さ
れたデータを見易く使い易い形で、研究者や一般の方々に提供するために作られた「KAIKObase：カ
イコゲノム統合データベース」について紹介する。

　Silkworm belongs to order Lepidoptera that includes moths and butterflies as well as harmful 
insects that can cause extensive damages to food crops. As a reference for Lepidoptera, silkworm 
genome sequencing is expected to facilitate the development of genome-based approaches for 
sericulture and pest control. The results of extensive silkworm genome analysis being conducted in 
collaboration with China has been published in 2008. Here I introduce the integrated silkworm 
database called KAIKObase which was developed to provide researchers and the general public 
with a repository of silkworm data in a user-friendly interface.
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染色体の配列とほぼ同じような意味を持つ。 ゲノムの
特徴を表すGCコンテンツ、遺伝子分布、リピート配列
分布、セントロメア位置等のゲノム構造に関わる情報、
遺伝子情報、翻訳開始点などの情報をユーザにとって見
易く、かつ関連情報が直ぐに得られるデータベース/情
報表示ツールが必要である。カイコゲノムでは、a）連
鎖地図および物理地図情報を概観できるブラウザ、b）
ゲノム情報（ゲノム上の予測遺伝子、マーカなど）が閲
覧できるゲノムブラウザ、c）遺伝子情報（遺伝子モデ
ルなど）が閲覧できるビューアが準備されている。

2.2　トランスクリプトーム（Transcriptome）
　トランスクリプトームは、細胞内にある遺伝子転写物
の総体で、DNAからコピーされた遺伝情報などを持つ
mRNA（メッセンジャーRNA）である。mRNA情報は、
組織や生育段階で作られる種類や量が異なる。これらを
クローン化する技術に、mRNAからcDNAライブラリを

UTGB（22）などが開発された。
　本報告は、カイコ地図情報、遺伝子情報などを統合
し、新しいビューアなどが組合わされたユーザにフレン
ドリなカイコゲノム統合データベース”KAIKObase：
an integrated silkworm genome database and data 
mining tool”（10）の紹介である。

2．カイコ研究分野

　カイコ研究分野において、生物研を中心に開発されて
きた様々なデータベースやツールをオーミックス的な分
類で仕分けした（図１）。図１に示したオーミックス分
類に従い、ゲノム、トランスクリプトーム、プロテオー
ム、メタボローム、およびフェノーム毎に、開発されて
きたデータベース、ツール等を概説する。

2.1　ゲノム（Genome）
　ゲノムは、遺伝子と遺伝子以外の配列の全てを指し、

 a BLAST検索ツール
 g 自動アノテーションツール

b カイコゲノムデータ
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図１　カイコゲノム関連データベースおよび解析ツール

ゲノム、トランスクリプトーム、プロテオーム、メタボローム、およびフェノームというオーミックス分類毎に、データベースおよび解析ツールを分類し
た。a）BLAST検索ツール：カイコゲノム配列などをデータベースにした検索ツール；b）カイコゲノムデータ：カイコゲノムスキャフォールドデータ、予
測遺伝子データなどの公開データ；c）連鎖地図情報-物理地図情報：連鎖地図と物理地図を対比的に表示；d）ゲノム情報：ゲノムブラウザGBrowse、
UTGB；e）遺伝子情報：公開されている情報との比較など表示；f）ESTデータベース：カイコ由来のESTをまとめたデータベース；g）自動アノテーショ
ンツール：カイコゲノムを中心とした遺伝子予測ツール；h）プロテオームデータベース：カイコ由来のプロテオーム情報をまとめたデータベース；i）遺
伝子強制発現データベース：特定の遺伝子をゲノムに導入し、その遺伝子を強発現させたトランスジェニックのデータベース；j）遺伝子資源データベー
ス：遺伝子資源をカタログ化；k）カイコゲノム研究のホームページ。



45

技 術 論 文

を扱うメタボローム情報は、いくつかの報告がなされ始
めており、今後の研究が待たれる。

2.5　フェノーム（Phenome）
　フェノームは、表現型の総体で、大きさの違い、色の
違いなどである。カイコにおいては、カイコ形質ミュー
タントを集めたデータベースや特定の遺伝子を、トラン
スポゾンを利用してゲノムに導入して強制的に発現さ
せ、その遺伝子が導入されたゲノム上の位置をまとめた
データベースなどが準備されている。

3．KAIKObase（10）

　カイコ研究分野で紹介したデータベースやブラウザな
どを統合したデータベース/ツール群KAIKObase：カイ
コゲノム統合データベースである（図２）。ここで使用
されているブラウザ/ビューアは、連鎖地図および物理
地図情報を表示するPGmapおよびUnifiedMap、ゲノム
情報を表示するGBrowse、およびUTGB、遺伝子情報を
表示するGeneViewer、データベースは、プロテオーム
データベース、遺伝子強制発現データベース、および自
動アノテーションツールである。

作成し、そこからcDNAを選ぶ方法がある。カイコゲノ
ムでは、同じ機能を持ったEST（partial cDNAシーケ
ンス）をまとめたESTデータベース、カイコ自動アノ
テーションツールで生成された遺伝子モデルのデータベ
ースなどが準備されている。

2.3　プロテオーム（Proteome）
　プロテオームは、組織にあるタンパク質の総体であ
る。例えば生育段階の違いによるタンパク質の出現頻度
や違いなどを比較することにより、生命現象の解明など
に用いる。解析でよく使われる方法として、組織別、生
育段階別に得られたタンパク質を、先ず等電点、次に分
子量よって分類する二次元電気泳動を行なう方法があ
る。カイコゲノムにおいても、組織別、生育段階別に得
られたタンパク質を二次元電気泳動にかけたプロテオー
ムデータベースが準備されている。

2.4　メタボローム（Metabolome）
　メタボロームは、代謝経路や代謝物質の総体で、酵素

（触媒）によって作り出される糖や有機酸などの低分子
物質がある。カイコにおいては、代謝系に関するデータ
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図２　KAIKObase閲覧のためのフォローチャート

a）KAIKObaseトップページで、PGmapとUnifiedMapへのリンクを持つ；b）キーワード検索；c）配列検索（BALST検索）；d）配列検索のパラメータ、配
列入力画面；e）キーワード検索結果；f）配列検索結果；g）遺伝子強制発現データベース；h）プロテオームデータベース；i）自動アノテーションツー
ル；j）PGmap の表示イメージ；k）UnifiedMapの表示イメージ；l）UTGB の表示イメージ；m）GBrowseの表示イメージ；n）GeneViewerの表示イメー
ジ。 
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3.6　自動アノテーションツール
　自動アノテーションツールは、様々な遺伝子予測ソフ
トウェアを使ったカイコ用の自動遺伝子予測ツールとデ
ータベースである。このデータベースには、1Kb以上の
カイコゲノム（スキャフォールド、コンティグ）配列の
アノテーション結果、および55本のBACのアノテーシ
ョン結果が含まれている。
　なお、KAIKObaseの詳細については、参考文献⑽を
参 照 さ れ た い。 ま た、KAIKObaseの 使 用 方 法 は
KAIKObaseのホームページにある使用法を参照された
い。

4．まとめ

　ゲノムから形質に至るデータを、データベースやブラ
ウザを連携させ、統一的に閲覧できるKAIKObase：カ
イコゲノム統合データベースが開発された。今後、不足
している情報や欠落している情報の補完、より使い易い
ユーザインタフェースが構築できれば、研究者のみなら
ず、様々な方々がより効率的に利用できるツールになる
ものと確信している。

用語説明

ゲノム：遺伝子と遺伝子以外の配列の全て；トランスク
リプトーム：細胞内にある遺伝子転写物の総体；プロテ
オーム：組織にあるタンパク質の総体；メタボローム：
代謝経路の総体；フェノーム：表現型（形に現われるこ
と）の総体；GCコンテンツ：塩基配列GとCの含有量；
BLAST検索：配列同士の相同性を調べるツール；アノ
テーション：遺伝子などに意味（機能）を付与するこ
と；WGS：Whole genome shotgunの略、染色体の端か
ら端まで読む技術がないため、染色体を微小断片に分割
して、配列を読み、そこで得られた配列をコンピュータ
でつなぎ合わせていく方法；コンティグ：WGSで得ら
れた断片配列が連続的に並んでいる配列；スキャフォー
ルド：コンティグ配列を、ギャップを含んだ形で並べた
配列；FPCコンティグ：フィンガープリント法（クロー
ンの重なりを推定する方法）を使ったBACクローンを
整列させたコンティグ（固まり）；連鎖地図：組み換え
や交差から遺伝子間の距離を基に作成する地図；
GPCR： G protein-coupled receptor Gタンパク質共役受
容体；OBP：Odorant binding proteins匂い輸送タンパ
ク質；CSP：Chemosensory proteins 化学受容タンパク
質および；tRNA： transfer RNA 転移RNA。
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3.1　ユーザインタフェース
　カイコゲノムに関する一連の膨大な情報からデータを
マイニングする方法として、⑴ブラウザ上の図から情報
を絞り込んで行く（ドリルダウン）方法、⑵キーワード
検索で、直接閲覧したいものに飛び込んで行く方法、⑶
BLAST検索ツールを使用して、塩基配列やアミノ酸配
列のクエリから該当するものを探す方法が準備されている。

3.2　ゲノム配列
　KAIKObase には、計482Mbの43,462配列（9）のスキャ
フォールド、およびコンティグが格納されている。カイ
コの28本の染色体には、192本のスキャフォールド、お
よびコンティグがマップされており、これは、カイコゲ
ノムの88%をカバーする長さである。更にKAIKObase
には、81,705 BAC端配列、174,222 fosmid端配列、およ
び166,757 EST配列が格納されている（9）。

3.3　マップ情報
　マップ情報として、133,775の遺伝子モデル、1,532の
SNPマーカ、770の形質マーカ、および5,419のFPCコン
ティグが格納されている。遺伝子モデルおよび遺伝子
は、中国グループが、GLEAN-basedアルゴリズム（23）に
よって作り出した14,622の遺伝子モデル、日本グループ
が自動アノテーションツール（KAIKOGAAS）によっ
て作り出した遺伝子モデル、並びにマニュアルアノテー
ションにより作り出された1,587のGPCR、OBP、CSP、
クチクラタンパク質、およびtRNA（9）の遺伝子である。
SNPマーカは、BAC端配列で同定され、形質マーカは、
トランスポゾンを利用して導入された遺伝子のゲノム上
の位置を表している。FPCコンティグは、BACクロー
ンをフィンガープリント法によりアセンブルしたBAC
コンティグである。

3.4　プロテオームデータベース（24）

　プロテオームデータベースでは、タンパク質の情報が
提供され、生育段階、および組織の異なる116の二次元
電気泳動イメージが格納されている。各イメージには、
分子量、等電子点がスポットされており、これらは、カ
イコESTや中国グループが予測した遺伝子モデルに対
応している。

3.5　遺伝子強制発現データベース
　遺伝子強制発現データベースでは、トランスポゾンを
利用して導入された遺伝子のゲノム上の位置などの情報
を持つ、288個のトランスジェニックカイコの情報が格
納されている。
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