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研究成果の概要（和文）：カイコの終齢幼虫の3日目の組織別トランスクリプトームデータを用いて、各遺伝子
の発現量の数値をテストデータとして利用して、網羅的発現量データをベースにそれぞれの遺伝子の結び付き
（共発現ネットワーク）を書くソフトウェアを開発した。開発したソフトウェアを用いて共発現ネットワーク解
析を行なった結果、9種類のシルク遺伝子とその関連遺伝子に相関した発現パターンを示す遺伝子約1400種類を
同定した。そのうち転写因子をコードしている遺伝子92種類を絞り込み、終齢期間における経時的な発現解析に
よって、シルク遺伝子を制御すると考えられる14つの転写因子をコードする候補遺伝子を同定した。

研究成果の概要（英文）：Using transcriptome data of silkworm multiple tissues as input data, we 
developed the software which performs co-expression analysis and makes gene networks showing 
relationships between the genes in input data. The results of co-expression analysis by the software
 using the silkworm transcriptome data showed that approximately 1400 genes having the same 
expression profiles of either nine silk or silk-related genes were identified. Among the 1400 genes,
 92 genes coding transcription factors were identified. Finally, 14 candidate transcription factor 
genes were identified from the 92 candidate genes through time-course gene expression analysis, 
which can regulate silk or silk-related gene expressions.  

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
非モデル生物由来の大量の遺伝子発現量データを用いた共発現ネットワーク解析を行うことができるようになっ
たことによって、非モデル生物によく含まれている、機能アノテーションがつかない、機能不明の遺伝子に機能
を推定することが可能になった。これによって、非モデル生物を用いた分子生物学的な研究が進み、非モデル生
物における遺伝子レベル、分子レベルでの生物学的な知見を得ることが可能になると思われる。これによって、
非モデル生物における様々な生命現象の分子・遺伝子レベルでの知見が明らかになると同時に、遺伝子機能解析
ツールなどを併用した、有用形質を持つ生物を作出することにつながると考えられる。

※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 
近年の次世代シーケンサー(NGS)のコストの低下によって、非モデル生物でのゲノム、トランス
クリプトーム解析が可能になってきている。しかし、非モデル生物の遺伝子リストの中には「not 
hit」などアノテーションが「機能未知」とされている遺伝子が多数含まれている場合がしばし
ば、トランスクリプトーム解析をしても生物学的解釈に困る場合がある。これらの「機能未知遺
伝子」をどのように意味付けさせるかは、非モデル生物でNGS解析を行う際の重要な課題であ
る。 
 
２．研究の目的 
上記、課題の解決方法として、発現量
データを用いてグラフを描きネット
ワークを構築する、「遺伝子ネットワ
ーク構築法」を提案したい（図 1）。本
方法は各遺伝子の発現量を用いて、ネ
ットワーク（グラフ）を描くことによ
って既知遺伝子と相互作用する機能
未知遺伝子を見つける方法である。こ
の方法のベースにある前提は、「相互
作用している遺伝子ならばその発現
量は似ている。」という概念である。こ
れは多くの遺伝子やゲノム研究から
自明である。本研究は、「遺伝子ネットワーク構築法」のスキームを構築し、非モデル生物にお
けるNGSデータ解析の方法の 1つとして確立することを目的とする。これらの方法論を、カイ
コにおける新規のシルク遺伝子を制御する遺伝子の探索を例として確立する。 
 
３．研究の方法 
カイコの終齢幼虫における、組織ごとの網羅的発現量データ(絹糸腺、脂肪体、精巣、卵巣、マ
ルピーギ管, Yokoi et al., 2021)を用いて、遺伝子発現量プロフィールに基づいて、遺伝子の
共発現ネットワークを構築するソフトウェアを開発する。ネットワークを描く際のパラメータ
の変更や入力データを工夫するなどして、精度の高いネットワークを構築する。完成された作成
されたネットワークから、シルク遺伝子と近い位置にある候補遺伝子をピックアップする。さら
にその中でも特に転写因子をコードする遺伝子をピックアップする。ピックアップされた遺伝
子の幼虫終齢期 0-7 日目のそれぞれのシルク遺伝子で特異的に発現している絹糸腺部位におけ
る発現量を定量 PCR で調べて、当該シルク遺伝子と発現プロフィールが似ている遺伝子をピッ
クアップし新規のシルク遺伝子の発現量制御を行う候補遺伝子とする。 
 
４．研究成果 
従来の解析ツールより処理時間を大幅に短縮した新規のネットワーク構築プログラムを開発し
(newrorkz, URL: https://github.com/davecao/networkz)を開発し、公開した(Masuoka et al., 
2022)。この新規プログラムを用ることで、大規模なトランスクリプトームデータを用いた網羅
的な共発現ネットワーク解析が可能となった。先ほど述べたカイコの終齢 5日目幼虫における、
組織ごとの網羅
的発現量データ
を入力データと
して網羅的な共
発現ネットワー
ク解析を行い9種
類のシルク遺伝
子とその関連遺
伝子に相関した
発現パターンを
示 す 遺 伝 子 約
1400 種類を同定
した。さらにその
うち転写因子で
あると予測され
る遺伝子を 92 種類同定した(表 1)。これらの遺伝子と各シルクタンパク質遺伝子の関係性を探
るため、終齢期間における経時的な発現解析を行った。その結果、シルクタンパク質遺伝子と、
遺伝子発現プロフィールが相関する遺伝子を 14 種類同定した(図 2)。これをシルクタンパク質

表 1 netwrokz を用いたカイコの組織別の網羅的発現量データを入力デ

ータとした共発現ネットワーク解析の結果 (Masuoka et al., 2022) 



遺伝子発現量調節遺伝子の候補遺伝子とした。 
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図 2 9 種類のシルクとその関連遺伝子(A)-(H)の終齢期間における経時的な発現量解析の

結果(d0-d7 がそれぞれ終齢 0-7 日目を指す。)。それぞれの遺伝子の発現量プロフィールに類

似している転写因子をコードする遺伝子 ID を示す。M-MSG,A-MSG,PSG はそれぞれ、中部絹糸

腺中部,中部絹糸腺後部、後部絹糸腺を指し、発現定量を行った組織を表す。Masuoka et al., 

2022 を改変。 
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