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研究成果の概要（和文）：本研究は、系統的に遠い関係にあるにも関わらず、類似した擬態斑紋が形成されるメ
カニズムを解明するため、テントウムシに関連した擬態斑紋に着目し、材料に用いる昆虫の利点や研究代表者ら
がこれまでに確立した遺伝子機能解析法を活かし、次世代シーケンサーなどの最新技術を駆使して、擬態斑紋が
もたらされた進化プロセスの理解を目指した。その結果、ヘリグロテントウノミハムシのドラフトゲノム解読に
成功した。さらに、ヘリグロテントウノミハムシの斑紋形成において重要な役割を果たす遺伝子を複数同定し
た。

研究成果の概要（英文）：To explore how similar mimetic wing color patterns arise among 
phylogenetically distant species, this study focused on the mimetic wing color patterns associated 
with ladybird beetles. The aim was to understand the evolutionary process behind these patterns by 
leveraging the benefits of the insects used as material, the gene function analysis methods 
established by the principal investigators, and cutting-edge technologies like next-generation 
sequencing. As a result, we successfully sequenced the draft genome of the flea beetle, Argopistes 
coccinelliformis, and identified several genes that play a critical role in the development of these
 wing color patterns.

研究分野：分子昆虫学
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研究成果の学術的意義や社会的意義
テントウムシの赤色と黒色からなる目立つ斑紋は、苦くて食べられないことを捕食者にアピールする警告色であ
ることが知られています。テントウムシを好んで捕食する天敵は多くないため、テントウムシに擬態して捕食を
免れる昆虫が数多くいます。チョウの擬態の分子メカニズムはよく研究されていますが、テントウムシに関連し
た擬態の分子メカニズムは全く不明です。本研究では、テントウムシとは遠い系統関係にあるヘリグロテントウ
ノミハムシにおいて、ゲノム情報の解読、および斑紋形成において重要な役割を果たす遺伝子の同定に成功しま
した。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属します。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１（共通） 
 
 
１．研究開始当初の背景 
（1）テントウムシの赤色と黒色からなる目立つ斑紋は、捕食者に対し警告色として機能する。
従って、捕食を回避するためテントウムシに類似した擬態斑紋をもつ昆虫が多く観察される。テ
ントウムシ科内での類似した斑紋はミュラー型擬態（有害なもの同士が似る擬態）として機能し、
系統的に遠い昆虫における類似した斑紋はベーツ型擬態（無害なものが有害なもの似る擬態）と
して機能することが知られている。 
 
（2）これまで、擬態現象については、チョウを実験材料に用いて擬態斑紋形成に関与する遺伝
子が同定されてきた。ミュラー型擬態を示す Heliconius 属内のドクチョウ数種を用いた遺伝学
的な解析の結果、擬態斑紋を担う主要な遺伝子座は複数存在し、これらの遺伝子座は種が異なっ
ても同様のゲノム領域に位置することが明らかにされた。さらに、ドクチョウの擬態斑紋の中で、
赤色と黒色の部分的な領域を担う遺伝子座の原因遺伝子として、Optix、WntA、cortex が同定
された。また、アゲハチョウ亜科内においてベーツ型擬態が観察されるシロオビアゲハの擬態斑
紋を司る原因遺伝子として doublesexが同定された。 
 
（3）研究代表者らは、ナミテントウの斑紋パターンを決定する転写因子をコードする斑紋プレ
パターン遺伝子として pannier (pnr)を同定した。pnr遺伝子は、斑紋のプレパターンに一致し
た発現を示し、メラニン化の誘導とカロテノイド着色の阻害を同時に行うことにより、翅全体の
パターンを決定することが判明した。また、pnr遺伝子は、巨大化した第 1イントロン（約 100 
kb）に生じた複数回の逆位により、斑紋の多様性がもたらされたことが示唆された。 
 
（4）研究代表者らは、様々な非モデル昆虫において、ゲノムや遺伝子の機能解析に必要不可欠
な遺伝子組換え体、ゲノム編集や larval RNAi 法（幼虫体への二本鎖 RNA の注射により成虫
形成過程で発現する遺伝子の機能を効率よく阻害する）を用いた遺伝子機能解析系を既に確立
している。非モデル昆虫では困難な遺伝子機能解析ツールが整っているのは、本研究の有利な点
である。 
 
（5）擬態現象は多くの生物種において観察されるが、科を超える系統的に遠い関係にあるにも
関わらず、類似した擬態斑紋が形成されるメカニズムは全く謎のままである。本研究では、これ
まで擬態研究の対象とされていなかったテントウムシに関連した擬態斑紋に焦点を当て、テン
トウムシ上科テントウムシ科の各種テントウムシやハムシ上科のヘリグロテントウノミハムシ
などユニークな材料を研究対象とする。 
 
２．研究の目的 
 本研究は、系統的に遠い関係にあるにも関わらず、類似した擬態斑紋が形成されるメカニズム
を解明するため、テントウムシに関連した擬態斑紋に着目する。研究材料には、各種テントウム
シおよびテントウムシとは独立に擬態斑紋を獲得した上科レベルで異なるヘリグロテントウノ
ミハムシを用いる。これら材料に用いる昆虫の利点や研究代表者らがこれまでに確立した遺伝
子機能解析法を活かし、次世代シーケンサーなどの最新技術を駆使して、擬態斑紋がもたらされ
た進化プロセスの理解を目指す。 
 
３．研究の方法 
（1）供試昆虫 
・ナミテントウ Harmonia axyridis 
・ヒメカノコテントウ Propylea japonica 
・ヘリグロテントウノミハムシ Argopistes coccinelliformis 
 
（2）larval RNAi 法を用いた遺伝子機能解析 
①二本鎖（ds）RNA の合成 
 標的とする遺伝子配列にアダプター配列を付加した dsDNA を IDT eBlocks の DNA 合成サービ
スを利用して合成した。この dsDNA をテンプレートに用い、アダプター配列に T7 プロモーター
配列を付加したプライマーを用いて PCR 反応を行い、dsRNA 合成用のテンプレートを調整した。
AmpliScribe T7-Flash Transcription Kit（Epicentre Technologies）を用いて、キットのプロ
トコルに従い dsRNA を合成した。 
 
②マイクロインジェクション 
 合成した dsRNA をインジェクター（FemtoJet 4i; Eppendorf）を用いて、各種昆虫の終齢幼虫
にマイクロインジェクションした。なお、コントロールには EGFP の dsRNA を使用した。 
 



③flexible ddRAD-seq 法 
 Ando et al. (2018) Nat. Commun., 9, 3843.の方法に従って行った。 
 
４．研究成果 
（1）ヒメカメノコテントウの斑紋多型の原因遺伝子の同定の試み 
 テントウムシ科内での類似した斑紋はミュラー型擬態（有害なもの同士が似る擬態）として機
能することが知られている。ミュラー型擬態を示すテントウムシの斑紋には、黒地や赤地など
様々な斑紋パターンが存在する。ヒメカメノコテントウやダンダラテントウ Cheilomenes 
sexmaculata には、同種でありながら黒地と赤地の斑紋多型が観察される。興味深いことに、こ
れら 2 種の斑紋多型には、ナミテントウとは異なり少なくとも 2 つの遺伝子座が関与すること
が知られている。従って、これら 2種において斑紋制御遺伝子が同定されれば、ナミテントウに
おいて同定した斑紋プレパターン遺伝子である pannier 遺伝子以外に斑紋パターンを形成する
上で重要な役割を果たす遺伝子の同定に繋がることが期待される。 
 まずヒメカメノコテントウを材料に Chromium Controller を利用した仮想的なロングリード
解析を進めることで、これまでショートリード配列を元にアセンブルを行ってきたゲノムのア
センブリを改善するとともに、ヒメカメノコテントウのドラフトゲノム配列をリファレンス配
列として flexible ddRAD-seq 法を用いた連鎖解析を行い、斑紋多型に関与する斑紋形成遺伝子
座を同定することを目指した。その結果、ヒメカメノコテントウの斑紋型についてヘテロ個体を
用いたところ、Scaffold の一部が繋がる結果が得られたものの、ホモ個体についてさらなる解
析が必要となることが判明した。さらに、連鎖解析により絞り込んだ責任遺伝子座周辺に存在す
る遺伝子を標的とした larval RNAi スクリーニングを行った。しかしながら、現在までのとこ
ろ、斑紋形成に影響を及ぼす遺伝子の同定には至っていない。 
 
（2）ヘリグロテントウノミハムシのドラフトゲノム解読 
 テントウムシ上科のテントウムシとは上科レベルで異なるハムシ上科に属するヘリグロテン
トウノミハムシは、ナミテントウの二紋型（黒地に 2つの赤紋）に極めて類似した斑紋パターン
をもつことから、テントウムシに擬態していると考えられている。ヘリグロテントウノミハムシ
はテントウムシとは全く異なる系統であることから、ヘリグロテントウノミハムシがもつ類似
した斑紋は、テントウムシとは独立に獲得されたものと考えられている。従って、ヘリグロテン
トウノミハムシは、テントウムシとは独立に獲得された擬態斑紋のモデルとして極めて有望で
ある。 
 本研究課題の迅速な遂行にはゲノム情報が不可欠である。特筆すべき成果として、ヘリグロテ
ントウノミハムシのドラフトゲノム解読に世界で初めて成功した。研究代表者と共同研究者ら
により、ヘリグロテントウノミハムシ１匹から抽出した高分子ゲノムを用いて Chromium genome 
library (10x Genomics社)を作製し、HiSeqXを利用することでシークエンスデータを取得した。
アセンブルの結果、スキャホールド長やコンティグ長の N50 は比較的良好な結果が得られ、ゲノ
ムサイズはおよそ約 382 Mb と推定された。しかしながら、フローサイトメトリーを用いてヘリ
グロテントウノミハムシのゲノムサイズを推定したところ約 720 Mb であることが判明した。し
たがって、Chromium によるドラフトゲノム解読は不完全である可能性が危惧されたため、Sequel 
IIe（PacBio 社）を用いて HiFi long read による高精度なゲノム解読を行った。その結果、N50 
scaffold は 4.17 Mb と向上し、ゲノムサイズは 658 Mb と推定された。今後は、今回得られたゲ
ノム情報をもとに、ヘリグロテントウノミハムシのドラフトゲノム解読に関する論文を纏める
予定である。 
 また、ヘリグロテントウノミハムシゲノムに対して詳細なアノテーションデータを付与する
ため、胚、各幼虫期、各蛹期、および各蛹期の前翅、後翅、脚を材料に RNA-seq 解析を行った。
その結果、網羅的な遺伝子探索に資する十分な総リード数が得られた。これらゲノムデータとト
ランスクリプトームデータを利用することで、擬態斑紋が形成される分子基盤の共通性・多様性
を解明することを目指す。 
 
（3）ヘリグロテントウノミハムシの斑紋形成遺伝子の同定 
 ヘリグロテントウノミハムシの前翅において斑紋形成に関与する遺伝子を網羅的に同定する
ため、次世代シーケンサーを用いた比較トランスクリプトーム解析を行った。材料には、ゲノム
のアノテーション用に準備した蛹の前期、中期、後期の前翅原基と後翅原基を用いた。その結果、
FDR 0.05 以下の条件で発現差のある遺伝子をリストアップすることに成功した。これら遺伝子
について larval RNAi 法による機能解析スクリーニングを行ったところ、斑紋形成において重
要な役割を果たす遺伝子を複数同定することに成功した。 
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