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PRESS RELEASE
2021 年 2 月２５日 
琉 球 大 学
神 戸 大 学  

メスだけのクローンは“進化の袋小路”からどうやって抜け出しているのか
〜ゲノム規模の解析から明らかになった寄生蜂の無性生殖の進化と維持機構〜 

琉球大学・戦略的研究プロジェクトセンターの和智仲是特命助教、神戸大学・大学院農
学研究科の前藤 薫教授、同大学・大学院生の Jin-Je Gau 氏（当時）と藤江隼平氏（当
時）・深野堅哉氏らの研究グループによる成果が、生態学・進化生物学・生化学および
分子生物学の 3 分野でのトップジャーナルである「Molecular Ecology」の電子版に掲
載されます。 
<発表のポイント> 
 微小な昆虫から得た

少量の DNA でもゲ
ノム規模の遺伝的多
様性を調べることの
できる最新のゲノム
解析手法を用いて、
無性生殖系統を含む
寄生蜂について、こ
れまでにない高解像
度の解析を行った。

 メスだけで繁殖するために遺伝的多様性が少ないと考えられていた無性生殖集団
が、意外なことにきわめて複雑な集団構造を持つことが明らかになった。

 この寄生蜂の無性生殖集団は、まれに有性生殖を再開することで、集団内の遺伝
的多様性を維持している可能性がはじめて示唆された。

 こうした性質は、寄生蜂を利用した害虫防除にも活かされるだろう。

記 
日 時：随時連絡可 
場 所：琉球大学・戦略的研究プロジェクトセンター 

又は神戸大学・大学院農学研究科 
内容等：別紙参照ください
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（別紙） 

＜発表概要＞ 
琉球大学・戦略的研究プロジェクトセンターの和智仲是特命助教、神戸大学・大学院農学

研究科の前藤 薫教授、同大学院生の Jin-Je Gau氏（当時）と藤江隼平氏（当時）、深野堅哉
氏らの研究グループは、西日本に生息する寄生蜂の一種であるギンケハラボソコマユバチ
（Meteorus pulchricornis）（図 1）について、次世代シーケンサー（注１）を用いたゲノム
(注 2)規模の DNA塩基配列解析を行い、メスだけで単為繁殖をする無性生殖がこの種でど
のように進化し、遺伝的多様性が維持されているのかという点の解明に挑戦しました。 

図 1. ハスモンヨトウ幼虫に産卵するギンケハラボソコマユバチのメス成虫（右上, 写真提
供：杉浦真治准教授・神戸大学大学院農学研究科）と調査地の様子（ギンケハラボソコマユ
バチの有性生殖集団と無性生殖集団が共存する大豆畑。香川県高松市） 

その結果、1) 無性生殖集団はひとつの集団ではなく、多くの遺伝的集団に分かれてい
て、そのいくつかは同所的に生息している有性生殖集団から明確に分化している一方で、
他のいくつかは有性集団から遺伝的に区別できないこと、2) 無性生殖集団は単一起源の可
能性が高いこと、3) 一部の無性生殖集団はまれに有性生殖を再開することで有性生殖集団
との遺伝的交流を行い、これによって遺伝的な多様性が維持されている可能性のあること
が明らかになりました。 
メスだけで単為繁殖する（クローンばかりになる）と遺伝的多様性が失われるため、無性

生殖は一般的に“進化の袋小路”と考えられています。しかし、この寄生蜂はまれに有性生殖
を再開して有性生殖集団との間で遺伝的交流を行い、この機構によって無性生殖集団を存
続させている可能性が示唆されました。 
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<研究の背景> 
「有利なはずの無性生殖がまれ」という矛盾 
有性生殖にはオスを生むという大きなコストが掛かるので、メスだけで繁殖をする無性

生殖はきわめて効率的な生殖方法と考えられます。しかし実際には、集団全体が無性生殖を
行う生物種は多くありません。この理由についてまだ定説はありませんが、「赤の女王仮説」
（注 3）や「性機能による有害遺伝子の除去仮説」（注 4）などいくつかのアイデアがありま
す(West et al. 1999)。いずれも、メスだけで繁殖する無性生殖では遺伝的多様性が失われる
ため、無性生殖系統は進化的に短命であると予測しています。もしも本当に性 (すなわちゲ
ノムの組換え) による遺伝的多様性の維持に有益な機能があるのであれば、現存する無性生
殖集団も何らかの方法で、その機能を補っているはずです。
そこで研究グループは、同一種内の無性生殖集団と有性生殖集団との遺伝的多様性を比

較することで、無性生殖集団の起源と維持について理解を深められると考えました。無性生
殖集団が長期にわたって遺伝的多様性を維持する機構として、1) 遺伝的な多様性を失わな
い細胞学的機構、2) 何度も繰り返される有性生殖集団から無性生殖集団への進化、3) 有性
生殖集団から無性生殖集団への遺伝子流動などの仮説が考えられます(Simon et al. 2003)。
しかし、この 3 つの遺伝的多様性の源の相対的な重要性は、現在のところよく分かってい
ません。 

ギンケハラボソコマユバチという小さな寄生蜂 
鱗翅 [チョウ] 目の幼虫に寄生するギンケハラボソコマユバチ Meteorus pulchricornis 

(膜翅 [ハチ] 目, コマユバチ科) という寄生蜂は、この 3 つの遺伝的多様性の源の相対的
な重要性を調べるのに非常に適した種です。このハチはヨーロッパから中国・韓国・日本ま
での旧北区（注 5）地域に自然分布しています(Maeto 2018)。他のハチと同様に、有性生殖
では未受精卵は一倍体のオスに発達し、受精卵は二倍体のメスに発達します（図 2）。とこ
ろが東アジアでは、オスと交尾せずに二倍体のメスのみを産む無性生殖集団も知られてい
ます。とくに西日本には有性生殖集団と無性生殖集団が同所的に分布する生息地が存在し、
本研究の絶好の対象となりました。今回、上述した 3つの仮説を基にして検討しました。 
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図 2. ハチ目昆虫の生殖様式（Rabeling & Kronauer, 2014 を元に作図）。オートミクシスでの
組換えを "X"で示す。オートミクシスはさらに細かく分類することができるが、いずれの場
合も世代ごとにホモ接合（注 6）が増えると予想される。 

仮説 1：特異な生殖様式が遺伝的多様性に貢献？→「メセルソンの効果」仮説 
このハチの無性生殖系統の生殖細胞では減数分裂過程が観察されないことから、母と娘

が遺伝的に等しいクローンであると考えられています(Tsutsui et al. 2014)。このような生
殖様式の細胞学的メカニズムは、アポミクシスと呼ばれています（図 2 中）。他のハチ目昆
虫でよく見られるオートミクシス（図 2 右）では減数分裂によって生じた染色体が融合し
てホモ接合（注 6）に移行するために遺伝的な多様性がしだいに失われてしまうのですが、
母と娘が遺伝的に等しいアポミクシスなら祖先の遺伝的多様性を維持することができます。
さらに、それだけでなく長期的なアポミクシスは、メセルソンの効果（注 7）により遺伝的
多様性を高める可能性があります。これを明らかにするために、ゲノム規模の遺伝的多様性
を無性生殖集団と有性生殖集団を比較しました。 
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図 3. 単一起源の場合・複数起源の場合で予想される遺伝的多様性のパターン。アポミクシ
スが進化した後、任意の遺伝子座の 2 つの対立遺伝子に独立した突然変異が蓄積する（メ
セルソンの効果）。集団中に固定したヘテロ接合部位は、それらが同じ起源であることを示
唆する。そのような部位が存在しなければ、複数起源が示唆される。 
 
仮説 2：有性生殖集団から繰り返し進化して遺伝的多様性を維持？→「繰り返し進化」仮説 
複数の無性生殖集団の遺伝的多様性のパターンを比較することで、その進化的起源を探

ることができます。具体的には、複数の無性生殖集団に特定のヘテロ接合部位（注 8）が固
定されていれば、それらが共通の起源を持つことが示唆されます（図 3）。一方で、そのよ
うな部位が存在しない場合は、無性生殖の複数起源が示唆されます（図 3）。このように、
ゲノム規模の遺伝的多様性を調べる手法を応用し、無性生殖集団の起源について検討しま
した。 
 
仮説 3：有性生殖集団からの遺伝子流動が遺伝的多様性の源？→「遺伝子流動」仮説 
ギンケハラボソコマユバチの無性生殖集団のメスの中には、交尾をせずに娘と息子の両

方を産む個体がまれに観察されることから、無性生殖系統のメスは低い頻度であれ一時的
に減数分裂を再開している可能性があります(Fujie et al. 2019)。まれに生まれるオスが生殖
能力を持つかどうか、また一時的に減数分裂を再開したメスが有性オスと交尾してその精
子を利用する能力を維持しているかどうかは不明ですが、無性生殖集団の遺伝的多様性の
維持には、このような個体を介した有性生殖集団からの遺伝子流動が重要な役割を果たし
ている可能性があると考えました。まれに生まれるオスが生殖能力を持ち、メスも精子を利
用する能力を維持していると仮定すると、有性生殖集団から無性生殖集団へ、またはその逆
の遺伝子流動（注 9）が観察されるはずです。このような傾向がギンケハラボソコマユバチ
の野外集団に見られるかどうかを、ゲノム規模の DNA 塩基配列情報を用いて調べました。 
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<研究の成果> 
西日本各地から収集した、合計 102 個体の試料から DNA を抽出し、次世代シーケンシン

グ技術を用いたゲノム解析手法である MIG-seq 法（ミグセック：注 10）により、ゲノム規
模の DNA 遺伝子配列情報の取得を行いました（個体あたり約 16 万配列）。その結果、96
個体から 614 箇所の SNP（スニップ、一塩基多型：注 11）を含む遺伝子座が得られました。
それぞれの遺伝子座が持つ情報を用いて、遺伝的多様性について解析しました。 
 
仮説 1「メセルソンの効果」は当てはまらない 
得られた SNP 情報を用いて集団クラスター解析（注 12）を行ったところ、生殖型と遺伝

的特徴の組み合わせによって 5 つの集団が見出されました（図 4）。それらは、1 )沖縄・奄
美の有性生殖集団、2)本州・四国の有性生殖集団、3)本州・四国の無性生殖集団 A0、4)四
国の無性生殖集団 A1、5)四国の無性生殖集団 A2、というものでした。当初の予想に反し
て、無性生殖集団がいくつもの集団に分かれることが明らかになりました。 
有性生殖集団と無性生殖集団の遺伝的多様性の程度を比較したところ、明確な違いは見

られませんでした。このことから、メセルソンの効果による遺伝的多様性の蓄積は見られな
いことが明らかになりました。遺伝的多様性の源としての「メセルソンの効果」仮説はギン
ケハラボソコマユバチには当てはまらないと考えています。 

 

図 4. ゲノム規模（614 SNPs）の DNA 塩基配列情報に基づく高解像度な集団ゲノム解析の
結果。集団クラスター解析（左の棒グラフ）の結果および地図上に結果を反映したもの（右
図）を示している。それぞれのバーは個体を表し、それぞれの色が推定された祖先集団を表
している。Kは祖先集団の数を示し、それぞれ祖先集団が 3つのとき、４つのとき、5つのと
きを仮定した場合の集団構造を示している。☆は本州のオス個体、★は四国の無性で息子と
娘を産んだメス個体を示す。 
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仮説 2「繰り返し進化」の可能性も低い 
 見出された 3 つの無性生殖集団が共通の起源を持つのか、それとも独立の起源をもつのか
を調べるために、固定ヘテロ接合部位の探索を行いました。その結果、3つの集団で完全に固
定したヘテロ接合部位は見つかりませんでしたが、1 箇所だけほぼ固定した部位が見出され
ました。また、四国の無性生殖集団 A1と A2は 4 箇所の完全に固定したヘテロ接合部位を共
有していました。これらのことから、少なくとも、3 つのうちの 2 集団は独立に無性生殖能
を獲得したわけではなく、無性生殖が進化した後に分集団化したのだろうと推測されました。
このことから、ギンケハラボソコマユバチでは無性化は起こりにくく、遺伝的多様性の源と
して「繰り返し進化」仮説の可能性も低そうです。 
 
仮説 3「遺伝子流動」を支持 
 SNP情報を用いることで集団間の遺伝子流動の程度を推定することができます。その結果、
興味深いことに、固定したヘテロ接合部位を他の無性生殖集団とわずかしか共有しない集団
A0 と有性生殖集団でのみ遺伝子流動が検出されました（図 5）。さらに興味深いことに、そ
の方向は、有性生殖集団から無性生殖集団への方向でした。このことは、ごくまれに生まれ
るオスや一時的に有性生殖を再開するメスが、有性生殖集団の個体と交配していることを強
く示唆しており、「遺伝子流動」仮説を支持しています。この有性生殖集団からの無性生殖集
団への遺伝子流動はこれまであまり注目されてきませんでした。しかし、近年、他の生物種
（ハチやアザミウマ・アブラムシ・ミジンコ）でもそうした現象が報告されており、無性生
殖集団の遺伝的多様性を維持するうえで重要な役割を果たしている可能性があります
(Schneider et al. 2003; Sandrock et al., 2011; Galimov et al. 2011; Halkett et al. 2008; Li et al. 
2015)。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図 5. 有性生殖集団と無性生殖集団間で推定された遺伝子流動の模式図。推定された遺伝子
流動の方向性は「まれに再開する有性生殖」を仮定するとよく説明できる。 
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＜社会的意義・今後の展開＞ 
本研究によって、ある種の寄生蜂の無性生殖集団に明確な遺伝的集団構造が見られるこ

と、さらに一時的に有性生殖を再開することで有性生殖集団からの遺伝子流動を受け入れ
ていることが示唆されました。無性生殖集団における遺伝的多様性の源として、有性生殖集
団からの遺伝子流動の重要性を示唆する、まだ数少ない事例といえます。このハチはこうし
た遺伝子流動により“進化の袋小路”から抜け出している可能性があります。今後、こうした
現象が、他の昆虫や生物にも言えることなのかどうか、その普遍性について検証する必要が
あります。また、本研究ではどのようなメカニズムで無性生殖が行われているのか、その至
近要因（注 13）については明らかにできていません。その点が明らかになれば、より具体
的に無性生殖の進化について議論することができるようになるでしょう。 
今回の論文では議論することができませんでしたが、本研究の成果は昆虫の農業利用に

も新たな視点を与えるものです。農業害虫に寄生する寄生蜂は、天敵農薬（注 14）として
活用が注目されています。メスだけで増殖することができる無性生殖系統の寄生蜂は、高い
増殖率を持つために天敵農薬として優れています。その一方で、無性生殖系統は遺伝的多様
性に乏しいという欠点も指摘されています。そこで、無性系統が部分的に有性生殖を行う性
質を上手く利用すれば、天敵として有用な性質を有性生殖集団から無性生殖系統に導入す
ることができます。このように天敵農薬の新しい育種方法に現実味を与えるという意味で
も、本研究結果には大きな意義があると考えています。 
 
＜用語解説＞ 
※共通する用語が多いため、下記のプレスリリースも合わせてご確認ください。 
1. 琉球大学プレスリリース・2020年 12 月 25 日・「高解像度な集団遺伝解析で迫る、琉

球列島のシロオビアゲハの進化～擬態する個体が混在する、ダーウィン時代以来の蝶
の不思議～」 https://www.u-ryukyu.ac.jp/news/18965/ 

 
2. 琉球大学プレスリリース・2021 年 1月 25日・「ゲノム解析によって明らかになった

宮古諸島の人々の由来」https://www.u-ryukyu.ac.jp/news/19465/ 
 
注1 次世代シーケンサー：数千から数百万の DNA 塩基配列を並列に解析することによ

り、短時間で大規模の DNA 塩基配列の解読を行うことができる装置 
 

注2 ゲノム：染色体の DNAに含まれるすべての遺伝情報 
  

https://www.u-ryukyu.ac.jp/news/18965/
https://www.u-ryukyu.ac.jp/news/19465/
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注3 赤の女王仮説：病原体の病原性と宿主の抵抗性のように互いに変化し続ける現象

を、ルイス・キャロルの小説「鏡の国のアリス」の赤の女王という登場人物の台詞
「その場にとどまるためには、全力で走り続けなければならない」に例えたもの。
有性生殖の場合は組換えにより、より多くの組み合わせの抵抗性遺伝子のタイプを
持つことができ、病原体により対抗できる。 
 

注4 性機能による有害遺伝子の除去仮説：組換えのない無性生殖個体のゲノムでは有害
な突然変異が生じた場合に染色体から取り除くことができない。一方で有性生殖の
場合は組換えにより有害な突然変異を持たない染色体を生み出すことができる。 

 
注5 旧北区：生物地理区の一つで、アフリカの北部からヨーロッパ、アジアを広く含む

ユーラシア大陸の一帯。 
 

注6 ホモ接合： homozygous、A と a という対立遺伝子をもつ二倍体生物の遺伝子座
（注 6-1）において AAや aa のように同じ対立遺伝子をもつ状態。 
 
注 6-1 遺伝子座：生物のゲノムや染色体上での遺伝子の位置する場所。 
 

注7 メセルソンの効果：無性生殖を行う二倍体の個体内の 2 つの対立遺伝子もしくは遺
伝子のコピーは組換えが起きないため互いに独立して進化する。そのため、時間の
経過とともに突然変異を蓄積し、同じ遺伝子座であるにもかかわらず遺伝的に遠く
離れたものになる現象のこと。 
 

注8 固定ヘテロ接合部位：DNA 塩基配列のうち、集団中の全ての個体でヘテロ接合
（注 8-1）である塩基の位置。 

 
注 8-1 ヘテロ接合：heterozygous、A と aという対立遺伝子をもつ二倍体生物の遺
伝子座（注 6-1）において Aa のように異なる対立遺伝子をもつ状態。 

 
注9 遺伝子流動：ある集団から他の集団への遺伝子やゲノムの移動のこと。集団間で交

配が起きることで起こる。 
 

注10 MIG-seq法：multiplexed inter-simple sequence repeat (ISSR) genotyping via 
sequencingの略（ミグセック）。全ゲノム解析を行うわけではなくゲノムの概要の
解析を行う縮約ゲノム解析の一つ（Suyama & Matsuki 2015）。主にゲノム全体に
存在する ISSR（ATAT AT などの繰り返し配列に挟まれた領域）を対象としてお



 
  

    

10 
 

PRESS RELEASE 
り、複数の PCR プライマーセットを用いて数千から数万個の DNA 断片を同時に
増幅し、次世代シーケンス解析に用いるライブラリを構築する。 
 

注11 SNP：Single nucleotide polymorphism（一塩基多型）の略（スニップ）。ゲノムの
DNA塩基配列中で一塩基が変異した遺伝的多様性のこと。 
 

注12 集団クラスター解析：集団遺伝学的解析の一つ。SNP 情報に基づいて、その個体が
属している遺伝的集団を推定する方法。今回は ADMIXTURE というツールを用
いた。 
 

注13 至近要因：生理機構や遺伝子発現など、進化形質を制御する直接的な因子のこと。
ここでは、どのような遺伝子が進化することで無性生殖が進化するのかというこ
と。 

 
注14 天敵農薬：アブラムシを食べるテントウムシやイモムシに寄生する寄生蜂のような

天敵を害虫の防除目的で利用すること。 
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