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研究成果の概要（和文）：多くの昆虫に見られる休眠は、成育に不適な季節をやり過ごし、効率的な生殖のため
に発育ステージを揃える生活史戦略として重要である。本研究課題では、熱帯に起源を有し、エンマコオロギや
マダラスズなど、休眠を収斂的に獲得したコオロギ科に着目し、コオロギの休眠時における網羅的な遺伝子発現
解析を実施することでコオロギの胚性休眠機構を明らかにすることを目的としている。本研究成果により、休眠
性のコオロギの全ゲノム塩基配列や、それに基づくトランスクリプトーム解析から明らかになった休眠時のダイ
ナミックな遺伝子発現機構が明らかになり、休眠の普遍的なメカニズムの解明に向けた基盤構築を達成すること
ができた。

研究成果の概要（英文）：Diapause, observed in many insects, is an important life history strategy 
that allows them to survive unfavorable seasons for development and synchronize their developmental 
stages for efficient reproduction. This research project focuses on the cricket family (Gryllidae), 
which has a tropical origin and includes species such as the Emma field cricket and the band-legged 
ground cricket that have convergently acquired diapause. The objective is to elucidate the embryonic
 diapause mechanism in crickets by conducting comprehensive gene expression analyses during 
diapause. The results of this research have revealed the complete genome sequence of diapausing 
crickets and the dynamic gene expression mechanisms during diapause based on transcriptome analysis.
 This has led to the establishment of a foundation for elucidating the universal mechanism of 
diapause.

研究分野： 昆虫科学
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研究成果の学術的意義や社会的意義
本研究は、コオロギ科の休眠機構に着目し、全ゲノム塩基配列情報に基づくトランスクリプトーム解析により、
休眠時の遺伝子発現機構を明らかにした。これは、昆虫の休眠という現象を分子レベルで理解する上で重要な基
盤となる。また、本研究の先に見据えている休眠の人為的誘導法は、不完全変態昆虫のモデルシステムであるフ
タホシコオロギや、モデル生物であるキイロショウジョウバエの遺伝資源の保存方法の確立につながり、生物の
安定的な系統保存や輸送を可能にする。これにより、学術界への大きなインパクトをもたらすだけでなく、休眠
制御による特定の疾患の治療法開発にも貢献することが期待される。

※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。
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１．研究開始当初の背景 
昆虫の中には、成育に適さない季節を乗り越え、効率的な生殖のために発育段階を揃える生活

史戦略として休眠性を有するものが多く存在する。卵休眠は古典的な研究テーマであり、蚕では
比較的進展しているものの、その他の昆虫では生理的な機構の解明が遅れている。日本全域に生
息するエンマコオロギ（Teleogryllus emma）は、年一化の生活環を持ち、内因性の卵休眠を示
す。一方、その近縁種であるタイワンエンマコオロギ（Teleogryllus occipitalis）は、主に九州
や南西諸島に分布し、年二化で非休眠性である。また、マダラスズ（Dianemobius nigrofasciatus）
は母性効果による卵休眠の運命決定を特徴とする。これらの昆虫は、休眠性と非休眠性の対照的
な特性を示すことから、休眠機構の解明に適したモデル生物であると考えられる。他にも、エゾ
エンマコオロギ（Teleogryllus yezoemma）や Gryllus firmus などの様々なモデルが考えられる
が、材料入手の問題から本格的な研究が滞っている。 
近年、次世代シークエンス技術の発展により、非モデル生物の全ゲノム解読が可能となってき

た。また、比較トランスクリプトーム解析により、遺伝子発現の網羅的な比較が可能となった。
これらの技術を利用することで、コオロギ科昆虫の休眠機構に関わる遺伝子を同定し、その分子
メカニズムを解明できる可能性がある。ゲノム科学の知見および技術を用いた解明が望まれて
いる。 
以上の背景から、本研究では、エンマコオロギ、タイワンエンマコオロギ、マダラスズを対象

とし、全ゲノム解読および比較トランスクリプトーム解析を行うことで、コオロギ科昆虫の卵休
眠機構の解明を目指すこととした。 
 
２．研究の目的 
本研究では、コオロギ科昆虫の卵休眠機構を解明することを目的とする。具体的には、以下の

3 点を明らかにすることを目指す。 
1. エンマコオロギ、タイワンエンマコオロギ、マダラスズの全ゲノム塩基配列を決定し、

ゲノムリソースを構築する。 
2. 休眠性のエンマコオロギと非休眠性のタイワンエンマコオロギの比較トランスクリプ

トーム解析を行い、休眠に関連する遺伝子を同定する。 
3. マダラスズの休眠卵と非休眠卵の比較トランスクリプトーム解析を行い、母性効果によ

る卵休眠の運命決定に関わる遺伝子を特定する。 
これらの解析を通じて、コオロギ科昆虫の卵休眠の分子機構に関する新たな知見を得ること

を目指す。また、得られた知見を基に、昆虫の休眠制御技術の開発につなげることを長期的な目
標とする。 
 
３．研究の方法 
本研究では、以下の方法で研究を進める。 
1. エンマコオロギ、タイワンエンマコオロギ、マダラスズのゲノム解読 

 Pacific Bioscience 社および Oxford Nanopore Technologies (ONT)のロングリー
ドシークエンス 

 Illumina のショートリードシークエンス 
 Dovetail Genomics の Omni-C データを用いた染色体スケールのスキャフォールディ

ング 
2. 遺伝子アノテーション 

 構築したドラフトゲノムを基に、遺伝子アノテーションを行う 
3. 比較トランスクリプトーム解析 

 エンマコオロギとタイワンエンマコオロギの卵、マダラスズの休眠卵と非休眠卵か
ら RNA を抽出 

 Illumina シークエンサーを用いて RNA-seq を実施 
 得られたデータを用いて、発現差異解析、GO エンリッチメント解析、KEGG 解析を行

う 
4. エピゲノム解析 

 マダラスズの休眠卵と非休眠卵から DNA を抽出 
 ATAC（Assay for Transposase-Accessible Chromatin）-seq を行い、クロマチンア

クセシビリティー解析を実施 
以上の方法により、コオロギ科昆虫の卵休眠に関連する遺伝子の同定と分子機構の解明を目

指す。 
 
４．研究成果 
本研究では、コオロギ科昆虫の卵休眠機構の解明を目的とし、エンマコオロギ、タイワンエン

マコオロギ、マダラスズを対象に全ゲノム解読および比較トランスクリプトーム解析を行った。 



エンマコオロギ属 2 種については、
Pacific Bioscience 社および Oxford 
Nanopore Technologies (ONT)のロング
リードシークエンスデータ、Illumina の
ショートリードシークエンスデータ、
Dovetail Genomicsの Omni-Cデータを用
いて、高品質なドラフトゲノムを構築し
た。マダラスズについては、ONT のロン
グリードシークエンスデータ、Illumina
のショートリードシークエンスデータ、
Dovetail Genomicsの Omni-Cデータを用
いた HiRise 解析により、染色体レベルの
ドラフトゲノムを構築した。これらのド
ラフトゲノムを基に、遺伝子アノテーシ
ョンを行った（図 1）。 
マダラスズの休眠卵と非休眠卵の比較

トランスクリプトーム解析の結果、休眠
卵と非休眠卵の間で時間依存的なトラン
スクリプトームの動態が明らかになった
（図 2）。特に、休眠卵では、非休眠卵で
は見られない特異的なエネルギー代謝機
構の存在が示唆された。また、脳と卵巣
の間で内分泌因子を介した情報のやり取
りが示唆された。これらの結果から、マ
ダラスズの卵休眠の運命決定に関わる因
子の存在が明らかになった。 
一方、エンマコオロギの実験がストッ

ク途絶により一時的に滞ったが、マダラ
スズのゲノム・トランスクリプトーム解
析が予想以上に進展した。今後は、エン
マコオロギとタイワンエンマコオロギの
比較トランスクリプトーム解析を行い、
コオロギ科全体の卵休眠の分子機構に関
する洞察を得ることを目指す。 
本研究により、コオロギ科昆虫の卵休

眠に関連する遺伝子の同定と分子機構の
一端が明らかになった。得られた知見は、
昆虫の休眠制御技術の開発につながる可
能性がある。また、本研究で構築したゲ
ノムリソースは、コオロギ科昆虫の比較
ゲノム研究の基盤となり、昆虫の進化や
適応機構の解明にも貢献すると期待される。 
 
 

図 1. マダラスズの染色体スケールのゲノム配列 

図 2. マダラスズ休眠卵のトランスクリプトーム動態 
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