
１． 背 景

カイコ Bombyx mori は５，０００年前に中国黄河流域で野生

種のクワコ Bombyx mandarina から家畜化された．現在，

動物の中で最も家畜化が進んだ生物である．大量飼育のし

やすさと繊維産業利用のために現在でも多くの発展途上国

では経済的に重要な生物である．最近の遺伝子導入技術の

確立によってカイコは組換えタンパク質生産工場として注

目を集めている１）．

カイコゲノムシーケンスとカイコの祖先で野生種のクワ

コのゲノム情報を比較すれば家畜化に至る人為選択の影響

を解明でき，家畜化に関わる遺伝子を同定できる可能性が

ある．また，カイコの属する鱗翅目昆虫（チョウ・ガの類）

は最大の農業害虫を含み，害虫に特異的に効果がありその

他の生物種には影響のない環境に優しい殺虫剤開発が，世

界の主要国の大きな研究課題である．しかし，カイコ以外

の鱗翅目昆虫のゲノム情報はほとんどなく，カイコのゲノ

ム情報を利用してターゲット遺伝子を探索することを世界

の研究者が期待している．つまり，カイコは鱗翅目昆虫の

代表種として期待されている．

２００４年に日本と中国でそれぞれ独立に雄のカイコの

ホールゲノムショットガン（WGS）シーケンシングプロ

ジェクトが進められ，そのアセンブリー結果が発表され

た２，３）．しかし，両者とも比較的浅いWGSで，長いシーケ

ンスコンティグ（塩基配列断片のオーバーラップした部分

をつなぎ合わせた塩基配列）やスキャホルド（シーケンス

コンティグを長いブリッジクローンでつないだ塩基配列）

が得られず，アノテーションや機能解析研究への実用的利

用には大きな距離が残った．国内外の多くの研究グループ

から両方のデータの統合によるより完全なカイコゲノム

シーケンスへの要望と期待が数多く寄せられた．幸いなこ

とに，日中両方でWGSに使われたカイコは同じ系統（日

本は p５０T系統の雄，中国側は Dazao系統の雄）で，結果

の比較からも両者のデータをあわせることができることが

分かった．２００６年３月中国側とWGSデータ合作による高

精度カイコゲノムシーケンスのための合意が実現した．

２． ゲノムアセンブリー

今回の新しいアセンブリーでは，日中の両方のWGS
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２００６年３月の日本―中国の「カイコゲノム塩基配列情報の統合と解析に関する研究合意

書」によって，それぞれ独立に行ってきたカイコホールゲノムショットガン（WGS）デー

タを統合してほぼ完全なカイコゲノムシーケンスを得ることができた．アセンブリーの結

果，スキャホルドの N５０サイズが３．７Mb以上で，その総サイズは４３２Mbとなり，２８本

の染色体にマップされたスキャホルドはゲノム全体の８７％になった．ゲノム情報から絹

生産，植食性や変態等カイコの特徴的生命現象を生み出すゲノムの適応が明らかとなっ

た．得られた結果は，昆虫のゲノムシーケンスの中でもチャンピオンデータだと誇ること

ができると同時に，カイコだけでなく他の昆虫類の科学研究や産業利用において計り知れ

ない大きなインパクトを与えることは明らかである．本稿では，カイコゲノムにおける日

中共同研究によって得られた結果を紹介する（The International Silkworm Genome Consor-

tium.（２００８）Insect Biochem. Mol. Biol .,３８,１０３６―１０４５. カイコゲノム特集号巻頭論文）．
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シーケンスデータの他に新しく fosmidエンドシーケンス

と BACエンドシーケンスデータを一緒に合わせ，合計で

８．４８xシーケンスサイズデータとなった．また，fosmidと

BACのクローンのゲノム重複度はそれぞれ１２．６倍，２４．７

倍であった（表１）．東京大学の森下真一博士の研究室で

開発された RAMEN assemblerを用いてアセンブリーが行

われた．アセンブルされたゲノムサイズは４３２Mbとなり，

カイコゲノムサイズは４７５Mbなので，ゲノムの９１％が解

読されたことになる．N５０コンティグサイズと N５０ス

キャホルドサイズはそれぞれ１５．５kbおよび３．７Mbとなっ

た（表２）４）．２００４年の日本，中国のそれぞれのWGSデー

タアセンブリー結果に比べると極めて大きな改善がなされ

た．これは fosmidおよび BACエンドデータが組み合わせ

られたことによる．

１，５７７個のマーカが乗っている高密度一塩基多型（SNP）

連鎖地図５）を用いて，ゲノムの８７．４％にあたるスキャホル

ドシーケンスを２８本の染色体に貼付けることができた（表

３）．連鎖地図とアセンブリーの比較から，１，５４４マーカー

のうちの１，５３１個（９９．２％）はスキャホルドの中で矛盾の

ない順序で配置していることが分かった．このことはアセ

ンブリーと遺伝地図の両方ともこの後の解析にとって信頼

できるものであることを示している．さらに，アセンブ

リーが遺伝子領域をどのくらいカバーしているかを確かめ

るため，GenBankに登録されている７６７個の cDNA配列

をアセンブリーと比較したところ，９６％以上（９３８個）は

エクソンの順序や方向が正しく，完全に一致した．１６，４２５

個の Expressed Sequence Tag（EST）（発現している遺伝子

の部分配列）クラスターをアラインしても同様だった．ア

センブルしたシーケンスは，accession ＃: DF０９０３１６―DF

０９２１１６（スキャホルド）；BABH０１０００００１―BABH０１０８８６７２

（コンティグ）で GenBankに登録した．また，生物研のカ

イ コ ゲ ノ ム デ ー タ ベ ー ス KAIKObaseの public data

〈http:／／sgp.dna.affrc.go.jp／pubdata／index.html〉でダウンロー

ドできる．

３． カイコゲノムの特徴

カイコゲノムは多数の transposable element（TE）を含ん

でいるが，これまではほんの少ししか同定されていなかっ

た．そこで，ReASプログラムを用いて６），アセンブルし

たシーケンスから新たにリピート配列ライブラリーを作成

した．GenBankに既に登録されている１７個の TEを含む

１，６８５個のリピート配列を得た．これらのうち８２７個（カ

イコゲノムの３５．１％に相当）はトランスポゾン配列であ

ることを確認した．表４にその内訳を示す．TEの主要な

ものは LINEや SINEで，それぞれゲノムの１４．５％と

１３．３％を占めている．リピート配列で未同定のものも含

表１ ショットガンシーケンスライブラリーのリスト
９種類のライブラリーを用いた．系統は２種類，p５０T（日本）
と Dazao（中国），で，それぞれ５齢幼虫の雄の後部絹糸腺細
胞から DNAを抽出し，ライブラリーを作成した．

種 類 系統
平均イン
サート長
（kb）

塩基被覆率
総塩基数／
ゲノム長

クローン被覆率
総クローン挿入
長／ゲノム長

プラスミド dazao １．７―３．５ ３．３７ ８．７８

プラスミド dazao N／A ０．０２ N／A

プラスミド p５０T ２．２５―２．９ ２．７４ ８．１５

プラスミド dazao ３．２―３．８ ０．０２ ０．１２

プラスミド dazao ６．４―７．８ １．１５ １０．７３

プラスミド p５０T ６．３ ０．１８ １．９４

プラスミド p５０T ９．８ ０．５６ ７．６８

fosmid p５０T ３７―３７．５ ０．２５ １２．６０

BAC p５０T １１５―１７５ ０．１８ ２４．６９

総計 １．７―１７５ ８．４８ ７４．６８

表２ スキャホルドおよびコンティグのサイズ分布
コンティグの総サイズは４３１．８Mbとなった．サイズの
大きい順に足していき，その総計がゲノムサイズ４７５
Mbの５０％以上になった時のサイズを N５０とする．

スキャホルド コンティグ

サイズ（bp） 数 サイズ（bp） 数

最大 １４，４９６，１８４ １ １３９，０３１ １

N１０ ７，６１２，７３６ ５ ４１，９１５ ７８５

N２０ ６，２９９，２０１ １１ ３０，７７３ ２，００６

N３０ ５，３７７，１３６ １８ ２４，３３０ ３，５９０

N４０ ４，４７５，７０２ ２７ １９，４３９ ５，５８８

N５０ ３，７１６，８７２ ３７ １５，５０６ ８，０７７

N６０ ２，５７４，３６９ ５１ １１，９８９ １１，２４８

N７０ １，７７６，６２６ ７２ ８，７９２ １５，４４１

N８０ １，１１０，２２０ １０３ ５，６０５ ２１，５２１

N９０ ４３，１０９ ２８２ １，９３４ ３３，６７０

計 ４３１，７５６，３４３ ４３，６２２ ４３１，７５６，３４３ ８８，８４２

表３ スキャホルドのマッピング
１，５７７個の SNPマーカーを使ってスキャホルドを２８本染色体
にマップした．染色体の８７．４％にスキャホルドが貼付いた．
「方向決定」は，スキャホルドに複数のマーカーがあり，ヌク
レオチドの方向を決めることができたもの．「方向未定」は，
スキャホルド上に１個しかマーカーがなく，方向が未定のもの．

マップされたスキャホルドがカバーする塩基率 ８７．４％

方向決定 ８１．２％

方向未定 ６．１％

マップされたスキャホルドでカバーされていない塩
基率

１２．６％
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めると，なんとカイコゲノムの約４３．６％がリピート配列

だった．リピート配列の割合は昆虫間で非常にばらついて

いる．ハマダラカ Anopheles gambiae では１６％７），ミツバ

チ Apis mellifera では１％８），ショウジョウバエ Drosophila

では２．７―２５％９）である．しかし，リピート配列を差し引く

と非リピート配列のサイズは，カイコ（２４４Mb），ハマダ

ラカ（２３５Mb），ミツバチ（２３５Mb）となり，ほぼ同じサ

イズとなる．また，ショウジョウバエの系統間の比較でも

同じサイズが得られ，カイコゲノムサイズが大きい（４７５

Mb）原因はトランスポゾン由来の配列の挿入によるもの

と推定された．

カイコの遺伝子数の予測は，TEリピート配列をマスク

したカイコゲノム配列に対して遺伝子予測ソフト BGF１０）を

用いて行い，１６，３２９個の予測遺伝子を得た．遺伝子予測

の評価は一般には転写開始点（TSS）情報を用いて行われ

るが， カイコではまだ完全長 cDNA情報がほとんどなく，

TSS情報を有効に利用できない．そこで私たちは，５-end

serial analysis of gene expression（５′SAGE）解析１１）と Illumina-

Solexaシーケンサーを用いて大量の５′端 mRNA tag

１５，７４４，０４４個を得，これをカイコゲノムシーケンスと配

列比較した．これらの tagが予測遺伝子の開始コドンの上

流１kb以内に存在する場合，これらの tagを TSSとした．

この方法を使うと BGF予測遺伝子の８４．９％に TSSが存

在し，遺伝子予測が有効であることが示された．

４． カイコの特徴的生命現象を生み出すゲノムの

進化・適応

（１） 大量絹生産

カイコゲノム解析から，この動物の特徴である絹生産を

増大させるためにゲノムを進化・適応させてきた事実を明

らかに見ることができる．図１には絹糸腺での絹生産の概

表４ カイコゲノム中のリピート配列の内訳
リピート配列探索プログラム ReASを用いてアセンブリーから
１，６８５個のリピート配列を抽出した．そのうちの８２７個のリ
ピート配列がトランスポゾン由来の配列（TE）であると同定
した．

クラス
ReASリピー
ト配列数

ゲノム中の総
塩基数（Mb）

ゲノムに占め
る割合（％）

分類さ
れたTE

LINEs ４０８ ６２．８ １４．５

SINEs ９７ ５７．６ １３．３

LTRs ２１０ ６．６ １．５

Others １１２ ２４．６ ５．７

Total ８２７ １５１．６ ３５．１

未同定 ８５８ ３６．５ ８．５

総 数 １，６８５ １８８．１ ４３．６

図１ 絹糸腺における絹合成に関わる遺伝子のイラスト
a：絹糸腺構造；b：Silk fiber構造；c：絹合成に関わる遺伝子の連鎖地図．（a）の写真は，フィブロイン H-鎖―DsRedの融
合遺伝子を持つ遺伝子組換えカイコからとった絹糸腺である．（c）の連鎖地図では，フィブロイン合成に関わる遺伝子とセ
リシン合成に関わる遺伝子を示す．

３５５２００９年 ５月〕



略とこの過程に関わる遺伝子を示した．絹の主要成分は

フィブロインとセリシンタンパク質であり，それらは主要

な４種類のアミノ酸 Gly，Ala，Ser，Tyrから成ってい

る１２）．カイコゲノムは，これら四つのアミノ酸合成に必要

な tRNA遺伝子セットを準備している．カイコゲノムシー

ケンスから４４３個の tRNA遺伝子が確認され，そのうちの

１３０個はクラスター化している．フィブロイン H-鎖合成

に必要な tRNA-Gly１遺伝子と tRNA-Gly２遺伝子はそれぞ

れ６番と２８番染色体にクラスターになっていた．また，

H-鎖合成に必須の tRNA-Ser２遺伝子は３番と４番にクラ

スターになっている．さらに，H-鎖の Alaのための tRNA-

Ala１は１０番染色体に非常に密なクラスターを形成してい

た１３）．一方，セリシンタンパク質合成には AGYコドンに

対応する４個の tRNA-Ser遺伝子が２７番染色体にクラス

ター化していた．興味深いことには，それぞれのクラス

ター内の tRNA遺伝子のメンバーは同じプロモーター A-

boxと B-boxシーケンスを持っていることが分かった．こ

のことは，これらの tRNA遺伝子が進化の過程で遺伝子重

複によってコピー数を増やし，短期間に大量の絹タンパク

質合成を可能にする特異的 tRNA分布形成に絶妙に適応し

ていることを示している．

既に報告されている三つのセリシン遺伝子 Ser１，Ser２，

Ser３は１１番染色体の２Mbの領域に三つとも局在してい

た１４，１５）．Ser１は中部絹糸腺（MSG）の中央部と後部で発

現し，絹の最も内側のセリシン層を形成している．一方，

外側のセリシン層を形成する Ser２，Ser３はMSGの前の部

分（口に近い方）で発現している．吐糸口の最も外側に存

在するセリシンタンパク質は最も高い剪断応力をうけるの

で，そのタンパク質は低い結晶化度と高い流動性を持つべ

きである．Ser３は Ser１に比べてより親水性で，かつ流動

性を持つことがアミノ酸構造から分かった１５）．このよう

に，セリシン遺伝子はその空間的遺伝子発現制御と構造特

性において極めて効率的な絹生産に合理的に適応するよう

に進化してきた．

（２） 桑に依存する食性

様々な生体物質によって誘導されるシグナル伝達系の

通路としての重要な役割を果たす７回膜貫通型受容体

（７TMR）遺伝子をカイコゲノムで網羅し，いくつかの昆

虫との比較を行った．多くの昆虫では２００以上の７TMR

遺伝子を持つが，カイコはかなり少ないことが分かった：

カイコ（１７８遺伝子），キイロショウジョウバエ（２５４遺伝

子），ミツバチ（２６３遺伝子），ハマダラカ（２６６遺伝子）１６）．

表５にはカイコの７TMR遺伝子の分類を示す． クラス A，

B，C，D群の７TMR遺伝子の数は４種類の昆虫間ではほ

とんど同じであるが，化学感覚受容体の数は違った特徴を

与えている（表６）．カイコの総数は，他の昆虫よりかな

り少ない．また，カイコとミツバチの味覚受容体（GR）は

嗅覚受容体（OR）よりはるかに少ないが，キイロショウ

ジョウバエやハマダラカの双翅目ではほぼ同じ数の分布を

示す１７）．カイコやミツバチで GRが少ないということは，

カイコでは桑のみを餌にするという食性，ミツバチでは社

会性という特性によるのかもしれない．図２にはカイコの

OR／GR遺伝子の染色体の分布を示す．哺乳類の OR遺伝

子は高密度のクラスターを形成することが知られている

が，カイコではほとんどクラスター化は見られず，まばら

に散在している．これらの事実は，カイコが桑に特化して

いるというよりは，カイコは自ら桑を求めて探しまわるこ

となく人によって完全に飼育されるということや，産卵場

所を選ばずにどこでも産卵する，しかも１箇所に全ての卵

を産むという野生と異なる完全な家畜化の結果を表してい

るのかもしれない．従って，野生種のクワコとの比較は，

表５ カイコゲノム中の１７８個の７TMR遺伝子の分類

クラス ファミリー 数

A（ロドプシン様） 生理活性アミン ２０

糖タンパク質ホルモン ２

神経ペプチド ４２

プリン １

オプシン ６

B（セクレチン様） 神経ペプチド ２

HE６様 ２

Latrophilin ２

Methuselah-like ３

C（グルタミン酸代謝系） グルタミン酸代謝 ５

GABA-B ３

D（非正型７TMRs） Frizzled／Smoothened ５

E（化学受容体７TMRs） 嗅覚 ６０

味覚 １１

Orphan ９

未分類 ５

総 数 １７８

表６ ４種類の昆虫における嗅覚／味覚受容体遺伝子の数

遺伝子ファミリー カイコ
キイロショウ
ジョウバエ

ハマダ
ラカ

ミツバチ

嗅覚受容体 ６０ ６２ ７９ １７０

味覚受容体 １１ ６８ ７２ １３

総 数 ７１ １３０ １５１ １８３
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人間による完全飼育がどのように知覚受容体遺伝子の進化

に影響を与えるのかを如実に明らかにするであろう．

カイコは桑のみを餌とするが，桑の葉の乳液には１,４-

dideoxy-１,４-imino-D-arabinitol（D-AB１），や１-deoxynojirimycin

（DNJ）のようなアルカロイド系の糖代謝阻害物質が高濃

度で含まれている．これらのアルカロイド系物質はカイコ

以外のチョウやガの幼虫には有毒である．そのため，カイ

コはこれらの有毒物質を回避できるようなメカニズムを発

達させてきた１８）．D-AB１や DNJは α-グルコシダーゼを強

く阻害するが，β-フルクトフラノシダーゼの活性を阻害し

ない．α-グルコシダーゼは，バクテリア，カビ類，植物，

動物に広く存在しているが，β-フラクトフラノシダーゼは

これまで動物には見つかっていなかった．しかし，今回カ

イコゲノムから２個の β-フラクトフラノシダーゼ遺伝子

（BmSuc１，BmSuc２）が見つかった．これらは二つとも１７

番染色体上にある．BmSuc１は機能的 β-フラクトフラノシ

ダーゼをコードし，D-AB１や DNJによって酵素活性は阻

害されない．BmSuc２は偽遺伝子のようだ．さらに，

BmSuc１の転写物やタンパク質は中腸に局在していた．こ

のように，β-フラクトフラノシダーゼの存在によって，な

ぜカイコが桑の生体防御システムをすり抜けることができ

るのかを明らかにすることができた．図３に BmSuc１，

BmSuc２の系統樹を示す．これは，Bacillus や Thermoan-

aerobacter のようなバクテリアの β-フラクトフラノシダー

ゼ遺伝子と非常に近く，進化のある時点でバクテリアから

カイコへの遺伝子の水平移動によって，カイコはこの遺伝

子を獲得したという可能性を示唆している．

（３） 変態

幼若ホルモン（JH）は，昆虫の変態，生殖，休眠やそ

の他の生理現象の制御に重要な役割を果たしている．鱗翅

目昆虫は，他の昆虫類には見られないエチル基が分岐した

JHを産出するので，この特異的 JH合成に関わる遺伝子を

持っている必要がある．我々は，カイコゲノム中にエポキ

シダーゼ１９）や O -メチルトランスフェラーゼ（JHAMT）２０）を

含む JH合成に関わるほとんどの重要遺伝子を同定するこ

とができた（図４）．これらの遺伝子はキイロショウジョ

ウバエ，ハマダラカ，ミツバチでは単一遺伝子として存在

しているが，カイコでは３コピーのファルネシルピロリン

酸合成酵素遺伝子（FPPS１-３）や６個の JHAMT様メチ

図２ カイコ嗅覚／味覚受容体遺伝子の染色体分布
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ル転移酵素遺伝子が見つかった．従って，これらの遺伝子

は，鱗翅目昆虫に特異的な JH合成に適応するように鱗翅

目昆虫の進化過程で，遺伝子重複によって獲得されてきた

ものと推定される．

多くの鱗翅目昆虫は野外でその幼虫期を過ごす．その危

険な環境にうまく適応するには，捕食者から身を守るため

の体を覆う多数のクチクラタンパク質が必要であった．さ

らに，鱗翅目昆虫では，成虫の翅の鱗粉構造形成のための

図４ 幼若ホルモン合成経路および関連遺伝子
ほとんどの昆虫類は単一の幼若ホルモン（JH）である JHIIIを合成するが，鱗翅目昆虫はエチル基が分岐した特異的 JH
を合成する．

図３ カイコ β-フルクトフラノシダーゼおよび関連タンパク質の系統樹解析
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特異的クチクラタンパク質も必要とされる．我々は，カイ

コゲノムシーケンスから２２０個のクチクラタンパク質遺伝

子をリストアップした．図５に示すように，それらの遺伝

子の８０％以上は遺伝子クラスターとして存在していた．

クチクラタンパク質には数種類の異なったモチーフ構造が

ある．最も多く見られるモチーフはキチン結合 R&Rモ

チーフであり，RR１，RR２，RR３の三つのモチーフに分類

されている２１）．カイコゲノムは１４８個の RRタンパク質

（５６RR１;８９RR２;３RR３）をコードしている．これはキイ

ロショウジョウバエの１０１個の RR２２），ミツバチの２８個の

RR遺伝子２３）よりはるかに多い．また，RR１と RR２遺伝子

はそれぞれ独自のクラスターを形成しており，クチクラ遺

伝子の進化の早い時期に RR１と RR２が分岐したと推定さ

れる．また，高グリシンクチクラタンパク質やその他のク

チクラタンパク質をコードする遺伝子も，カイコゲノムで

は遺伝子クラスターになっている２４）．例えば，１８番染色体

には７個と６個の高グリシンクチクラ遺伝子からなるクラ

スターが存在している．その他，現在未同定のクチクラ遺

伝子も大きな遺伝子クラスターを形成していた（例え

ば，１１番染色体の３２個の遺伝子クラスター）．遺伝子ク

ラスター内の共通のモチーフを持つクチクラ遺伝子メン

バーは共通の遺伝子発現プロフィルを示すのかどうかを，

カイコの EST解析２５）や RT-PCR解析で調べた．その結果，

たとえ同じクラスター内の隣り合ったメンバーでも互いに

異なる遺伝子発現プロフィルを示すことが分かった．この

ことは，進化の過程で，クラスター内でリアレンジメント

によって遺伝子の構造や遺伝子調節機構が変化してきたと

いうことを示している．

５． ま と め

今回の高精度のカイコゲノムアセンブリーによって，カ

イコゲノムのより正確な構造と機能のアノテーションが可

能になった．完全長 cDNA情報を用いて，カイコゲノム

シーケンスのアノテーションが行われることを多くの研究

者が期待している．得られた高精度カイコゲノムシーケン

スは，鱗翅目昆虫，特にカイコにおける特徴的生命現象を

生み出すメカニズムを構築する進化過程の理解に新しい知

見，情報，証拠を与えた．今回のゲノムアセンブリー結果

についての主論文およびその結果を用いたカイコゲノム構

造，特異的生命現象の解析や遺伝子機能解析，カイコ遺伝

子改変技術への利用に関する論文をまとめて“Insect Bio-

chemistry and Molecular Biology”誌（Elsevier）のカイコゲ

ノム特集号として出版されるので，是非参照されたい．

謝辞

カイコゲノム解析を目指して，亡くなられた前田進博士

と東京大学 嶋田透博士と共に１９９７年にカイコ ESTデー

タベース構築からスタートした研究は，多くの人たちの協

図５ カイコクチクラタンパク質遺伝子のクラスター化
カイコゲノムに２２０個のクチクラ遺伝子が予測された．そのうちの８０％の遺伝子がクラ
スターを形成していた．各クラスター内のメンバー遺伝子は同じモチーフを持っている．
クラスターの横の数字はクラスターを校正するクチクラタンパク質遺伝子数を示す．
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力で世界に誇れるカイコゲノムシーケンスを得るというす

ばらしい成果に到達することができました．亡くなられた

前田進先生の夢がようやく実現できたことを感慨深く思い

ます．この壮大なプロジェクトを最初からともに遂行して

下さった東京大学の嶋田透博士，研究室のメンバー，常に

大きな支援をしていただいた生物資源研究所の田村俊樹博

士，日本で初めてゲノムアセンブリーを行って下さった東

京大学の森下真一博士，日中合作に御苦労された吉川寛先

生，その他多くの方の協力でカイコゲノム解析がここまで

進展できたことに感謝致します．外国からも多くの人たち

がカイコゲノム解析の進展に期待し，励ましてくださいま

した．Prof. Marian R. Goldsmith（Rhode Island University）,

Prof. Pierre Couble（University of Lyon I）, Dr. Rene Feye-

reisen（INRA, France）, Dr. Javaregowda Nagaraju（CDFD,

India）, Prof. Frantiseck Sehnal（Entomol. Inst. Acad. Sci.,

Czech）, Qingyou Xia教授（中国西南大学）に感謝致しま

す．これから最後のゴール，アノテーションに向けて皆さ

んとともに頑張りたいと思います．
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