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研究成果の概要（和文）：本研究では、昆虫ゲノム情報およびその他の遺伝子情報の収集と、鱗翅目昆虫の新規ゲノム
解読を並行して行った。既知ゲノム情報としては、すでに世界各国の研究者により解読され公開されている多様な昆虫
ゲノムや、タンパク質配列などの情報を収集した。新規ゲノム解読では、アゲハチョウ科の鱗翅目昆虫を複数種剪定し
、生きた昆虫の採集、ゲノムDNA抽出、次世代シークエンサーMiSeqによる新規ゲノム解読、そしてゲノムデータのアセ
ンブルを行った。また、これらの昆虫種を含む多様な昆虫種について、系統分類や、食草、忌避物質、誘引物質などの
情報も収集した。

研究成果の概要（英文）：In this study we collected genomes and other genomic informations of insects, as 
well as novel sequencing of butterfly insects. As the known genome information, we collected various 
insect genomes and proteins in public that have been sequenced by many researchers worldwide. As the 
novel genome sequencing, we selected a number of swallowtail butterflies, captured them alive and 
extracted their DNA, subjected to the next generation sequencer, and assembled. We also collected various 
information of insects, including taxonomy, edible plants, attractant and repellents.

研究分野： バイオインフォマティクス

キーワード： 昆虫ゲノム
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１．研究開始当初の背景 
 
 昆虫は生態学的にも経済的にも極めて重
要な動物群であり、いくつかの昆虫ゲノムが
これまで解析されてきた。幅広い昆虫種の総
遺伝情報（ゲノム）を提供することは、長年
の昆虫研究で明らかにされた知見をさらに
発展させ、大きな社会的利益を生み出すのに
不可欠であると研究代表者は考えた。たとえ
ばデンマークでは昆虫ゲノムセンターが設
立され、昆虫ゲノミクス研究が進められてい
た。 
 研究代表者は研究開始当初、京都大学化学
研究所の金久・五斗研究室の助教であった。
当研究室では、世界中の研究者により解読さ
れた多様な生物種のゲノム情報を収集し、遺
伝子オーソログ（共通祖先に由来し機能が同
一と考えられる遺伝子群）情報を手作業でア
ノテーション（注釈付け）する KOALA や、
自動アノテーションツール KAAS など、独自
のアノテーション環境が整備され KEGG デ
ータベースとして公開・運営されていた。と
ころが系統分類全体を考えると、遺伝子情報
が解読された昆虫は少数の属や科に偏って
い た 。 シ ョ ウ ジ ョ ウ バ エ Drosophila 
melanogaster はモデル生物であり、他の 12
種のDrosophila属ゲノムはD.melanogaster
ゲノムの解釈を助けるために読まれた。また
ドクチョウ 12 種の遺伝子情報は集中的に読
まれているがひとつの科に集中していた。他
の昆虫種の遺伝子情報は散在し、昆虫だけを
横断的に検索できる状態ではなかった。 
 昆虫は近縁種間でハイブリッドを形成す
る例が多く知られており、完全ゲノム解読は
難しいとされている。しかし、ドラフトゲノ
ムや遺伝子オーソログ程度の情報であって
も、多数の昆虫種を整理し種横断的な検索を
可能になれば昆虫の多様性を理解するにあ
たって利点が大きいと考えた。例えば昆虫は
多様な化学コミュニケーションを行うが、化
学受容体は一次配列の類似性に乏しく、他種
生物の既知遺伝子を手掛かりに利用しがた
いという問題点があった。特に味覚受容体は
発現量が少ないなどの問題も加わり実験的
手法による探索は困難を極め、大部分はゲノ
ムから情報学的に検出されている。ドラフト
ゲノムや遺伝子オーソログ情報があれば、こ
のような遺伝子についても発見しうること
が期待され、非モデル生物の研究を促進する
と研究代表者は考えた。 
 
２．研究の目的 
 
 日本は昆虫研究が盛んであり研究者も多
く、蓄積した標本数や知見そして人的資源も
比較的豊富であるが、分子生物学、特に次世
代シークエンサーを用いた研究との連携が
必ずしも進んでいるとは言えない状況にあ
った。そこで研究代表者は、まず、ゲノムが
読まれていない昆虫種のうち、昆虫研究のデ

ータが蓄積している一連のグループのドラ
フトゲノムおよびトランスクリプトームを
集中的に解読することで、昆虫ゲノム情報の
分類系統的偏りを少なくすると同時に、これ
までの昆虫研究の蓄積を活用できないかと
考えた。具体的には、日本に生息していて、
植生との関係がよく知られており、個体サイ
ズも比較的大きめでゲノム抽出が行いやす
いアゲハチョウ（ナミアゲハ、キアゲハなど）
の鱗翅目昆虫（チョウ目昆虫）が、このアイ
ディアを実行するのに適したグループであ
ると考えた。 
 本研究では新型シークエンサーMiseqを用
いて、これら昆虫種から新規にゲノム・トラ
ンスクリプトーム解読を行い、既に公開され
ている昆虫も含めた遺伝子オーソログのラ
イブラリーを作成するとともに、国内外の昆
虫研究で蓄積された昆虫の植生や生態など
の有用な情報を広く収集し、これらの情報を
相互に関連付けしたデータベースを整備し
公開することで、昆虫学の膨大な知識に発展
させることを目的とする。 
 
３．研究の方法 
 
 本研究では、新規ゲノム・トランスクリプ
トーム解読と、既知ゲノム・トランスクリプ
トーム情報の収集を並行して行なった。また、
系統分類、食草および関連化合物の情報の収
集も広く行なった。 
 
[昆虫標本の選定と採集] 
 当時ゲノムが読まれていなかった昆虫種
のうち、比較的採集が容易で、昆虫研究のデ
ータが蓄積しており、系統的にも重要な種と
してナミアゲハおよびキアゲハを選定し採
集した。 
 
[新型シークエンサーによる新規ゲノム・トラ
ンスクリプトーム解読] 
 JT 生命誌研究館で導入されている新型シ
ークエンサーである illumina 社の MiSeq を
用いてゲノムおよびトランスクリプトーム
を解読した。いずれも成虫を用い、トランス
クリプトームは、食草認識に重要とされてい
た前脚と、比較として触覚からの抽出を行っ
た。 
 
[新規ゲノム・トランスクリプトームのアセン
ブリおよび遺伝子予測] 
 ゲノムアセンブラとして Platanus、トラン
スクリプトームアセンブラとして Trinity を
それぞれ用いてアセンブルを行った。得られ
た配列情報に対し Smith-Waterman アルゴ
リズムによる類似度比較計算を行い、遺伝子
予測および推定機能のアノテーションを行
った。 
 また、研究代表者以外の世界各国の研究者
らが新型シークエンサーで解読した遺伝子
情報の公共レポジトリである Sequence 



Read Archive (SRA) から昆虫のトランスク
リプトーム情報を網羅的に取得し、同様に
Trinity を 用 い た ア セ ン ブ ル 、
Smith-Waterman アルゴリズムによる類似
度比較計算、推定機能のアノテーションを行
った。 
 
[昆虫遺伝子ファミリーのライブラリー作成
とデータベース化] 
 新規ゲノム・トランスクリプトーム解析に
より得られた遺伝子情報と、米国 NCBI から
得られた既に世界各国の研究者により解読
され公開されている昆虫タンパク質情報を
もとに、Smith-Waterman アルゴリズムによ
る類似性比較を行い、機能未知・既知にかか
わらず昆虫種横断的な遺伝子ファミリーラ
イブラリーを作成した。また、どの種がどの
遺伝子ファミリーを持っているかという系
統プロファイル情報を作成し、次に示す「遺
伝子関連以外の情報」と対応付けデータベー
ス化した。 
 
[遺伝子関連以外の情報の収集] 
 鱗翅目昆虫を中心に、草食昆虫のその特異
的な食草との関係を日本で出版されている
種々の文献から情報収集を行い、昆虫種と植
物種（あるいは属）の二項関係データとして
整理した。 
 また、植物化合物の情報を KNApSAcK デ
ータベースから、昆虫化合物の情報を
Pherobase から収集し、昆虫・食草の二項関
係データを統合してネットワーク解析を行
った。 
 
４．研究成果 
 
 ナミアゲハから得られたゲノム DNA 配列
（paired-end, platanus_trim でトリミング
後のサイズ 9.5G と 8.1G）を Platanus で
アセンブルした結果、総延長 284,686,382 塩
基（最大長 120,232 塩基、N50 値 2,128）の
コンティグを得た。同様に、前脚からのトラ
ンスクリプトーム RNA 配列、および触覚か
らのトランスクリプトーム配列を Trinity に
よりアセンブルした結果、それぞれ 25450 本、
26097 本のタンパク質配列を得た。 
 食草選択に重要と考えられている前脚の
発現データと、触覚の発現データを比較した
結果、chemosensory タンパク質や gustatory 
receptor タンパク質と高い相同性を示す
mRNA の種類の数は大きな変化を示さなか
ったが、orodant receptor タンパク質と高い
相同性を示す mRNA の種類の数は触覚のほ
うが多く検出された。 
 引き続き、これら新規に解読した RNA-seq
データと、SRA 公共データリポジトリに公開
されている多様な昆虫種の RNA-seq とを統
合して、 Trinity によるアセンブル、
Smith-Waterman アルゴリズムを用いた簡
易アノテーションおよびクラスタリングを

行い、鱗翅目昆虫の遺伝子オーソログとその
食草選択との関連性を解析した。食草選択と
植物中の化合物との関係において最も詳し
く研究されている例の一つであるカラシ油
配糖体について、その代謝に関係することが
知られているミロシナーゼ酵素はゲノム中
に存在が確認されたがトランスクリプトー
ム中ではいずれも発現が確認されなかった。
また、カラシ油配糖体を無毒化するのに用い
ることが知られているシロチョウ特異的
NSP タンパク質はゲノム中にもトランスク
リプトーム中にも検出されなかった。同様の
解析を、SRA に登録されている多種の鱗翅目
昆虫に対して行ない（この中にシロチョウは
含まれていない）、どの鱗翅目昆虫にも NSP
が含まれていないことが確認された。 
 続いて、収集した鱗翅目昆虫とその食草の
関係からネットワーク解析を行い、昆虫の系
統分類と食草植物の系統分類から、特定の昆
虫ファミリーに特異的な植物化合物の抽出
を行った。結果として、シロチョウ科の食草
特異的な化合物として種々のカラシ油配糖
体およびフラボノイド化合物が得られた。同
様に、シジミチョウ科の食草特異的な化合物
として genistein が、アゲハチョウ科の食草
特異的な化合物として skimmianine が見出
された。これらの食草化合物の代謝に用いら
れる酵素としてシトクロム P450 が考えられ、
今後はその発現変化について解析予定であ
る。 
 これらの新規シークエンシングから得ら
れたタンパク質配列データ、SRA から得られ
たタンパク質配列データおよびアノテーシ
ョン結果、そしてその昆虫種、その食草や化
合 物 の デ ー タ は InsectInDB 
http://insect-plant.org としてまとめて
あり、現時点で論文執筆中である。 
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