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圧倒的な種数の豊富さを誇る昆虫は、4 億年以上にわたる進化の歴史の中で、地球
上のあらゆる環境に適応し、それぞれの種が各々の環境に適応すべく多様化した形
質を発達させている。100 万種以上にも及ぶ昆虫は、多様性の宝庫であり、多様
性創出の進化メカニズムを解き明かすための研究材料として未知で無限の可能性を
秘めている。進化発生研究部門では、昆虫が進化の過程で獲得した新奇形質に着目
し、昆虫の多様な形質をもたらす分子基盤および進化メカニズムを解明することを
目指している。

Evo-Devo で探る昆虫の多様性

 (Harmonia axyridis)  (Trypoxylus dichotomus) !

" #

$ %

&

' (

!"#$%&$!"#$%&'#()!*+!,*&-!'(&./(.&%'!*+!012%!3%%(2%'4!567!!"#$%&'%(
)'*+,-'% !5")-1'(#-1%8!9/1&131%#:1%74!5;7!.)$-+/%/0$($&-$%!
5")-1'(#-1%8!9/1&131%#:1%74!5<7!1)'/2/%3$(43*323$,*$&$!
5<%(*-##-1%8!9/1&131%#:1%74!5"7!./5*3%(/+),% !59/1&131%#-1%8!
9/1&131%#:1%74!5=7!6,23+'--$(%03&)3!5<%(*-##-1%8!9/1&131%#:1%74!
5>7!7/-'&/8'#,%(9'--3+/%,% !5?%-%3&#*-#:1%74!5@7!:3#/2'#2*/#(
*,;/%,0 !5A./1-#:1%74!5B7!<"-'9/*,%(5='3-3!59/*2)(#-1%8!

  

 

Members

教授
新美 輝幸

助教
大出 高弘

特別共同利用研究員
小西 勇輔

（名古屋大学）
湯崎 加梨

（名古屋大学）
間瀬 睦月

（名古屋大学）
彌富 丈一郎

（名古屋大学）

技術支援員
川口 はるか

事務支援員
齋藤 永子

カメノコテントウ

シロタニガワカゲロウ

マダラシミ



43

Evo-Devo で探る昆虫の多様性
昆虫翅の起源と多様化
　翅の獲得及び多様化は、昆虫がこの地球上で最も繁栄する
動物群となる大きな要因となっている。手や足と独立に存在
する昆虫翅は、他の生物にはない昆虫固有の形態である。翅
の起源に関する仮説は２世紀も前から様々なものが提唱され
てきたが、翅の起源に関する統一見解は未だ得られていな
い。また我々は、これまで翅が存在しないと考えられてきた
前胸や腹部に翅の連続相同構造が存在することを世界で初め
て示すことに成功した。そこで、翅形成のマスター遺伝子
vestigial を解析ツールに、翅の起源構造や多様な翅連続相
同構造がもたらされる進化メカニズムを探っている。
　昆虫は、様々な環境に適応するため機能分化した翅を発達
させた。甲虫は、飛翔から体の保護へと機能転換した前翅（鞘
翅）を獲得し、全動物種の 4 分の 1 を占める圧倒的な種数
の豊富さで繁栄を極めている。甲虫の前翅と後翅の比較トラ
ンスクリプトーム解析と RNAi スクリーニングを行い、鞘
翅をもたらした遺伝子ネットワークを解明したい。

テントウムシの斑紋と擬態 
　ナミテントウの斑紋には遺伝的多型が存在し、単一遺伝子
座の複対立遺伝子による支配を受けることが知られている。
RNAi 法や形質転換ナミテントウを用いた遺伝子機能解析に
より斑紋形成メカニズムを解明する。
　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
に対する警告色として機能する。テントウムシへの擬態によ
り捕食を回避する昆虫は様々な分類群に存在する。系統的に
遠縁であるにも関わらず、類似した擬態斑紋が形成されるメ
カニズムは依然として謎のままである。各種テントウムシや
テントウムシに擬態したヘリグロテントウノミハムシを材料
に、遺伝子機能解析を通して擬態進化の謎に挑む。

多様な角の進化 
　角は、全く異なる独立した系統で何度も獲得され、それぞ
れの系統内には多様な形態が存在する。カブトムシをモデル
に比較トランスクリプトーム解析及び RNAi 法などにより、
角形成遺伝子ネットワークを解明する。カブトムシから得ら
れた知見を、多様な角を持つ近縁種間で比較し、角の多様化
をもたらすゲノム上の変化を探る。さらに、角を独立に獲得
した種を用いて同様の比較解析を行い、角の独立進化メカニ
ズムの解明に迫りたい。

昆虫特異的な性決定メカニズムの進化
　昆虫の性決定カスケードは、性特異的なスプライシング調
節が中心的な役割を果たす点で、他の生物群には存在しない
昆虫特異的な分子メカニズムである。無変態昆虫や不完全変
態昆虫の遺伝子機能解析を通して、昆虫に特異的な性決定メ
カニズムの進化的起源の解明を目指す。

遺伝子機能解析ツールの開発
　非モデル昆虫の興味深い現象を分子レベルで解明するため
には、遺伝子機能解析ツールが必要不可欠となる。そこで、
非モデル昆虫での遺伝子機能解析を容易にするために独自に
工夫した形質転換体を利用した遺伝子機能解析系、種々の
RNAi 法やゲノム編集技術などの開発を行っている。

進化発生研究部門
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図 1. 形質転換ナミテントウ（上段）と形質転換カイコ（下段）
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