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100万種以上にも及ぶ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進出し、それぞれの種の棲息環境に適
応した多様な形質を発達させてきた。そのような昆虫は、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翅や角などの新奇形
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
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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が、地球上で最大の種数を誇る昆虫の
繁栄をもたらしたと考えられる。鳥やコウモリの翼が四肢動
物における前肢構造を変形させた器官であるのに対して、手
や足と独立に獲得された昆虫翅は、昆虫固有の新奇形質であ
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、その起源に関する統一見解は未だ得られて
いない。我々は、有翅昆虫における翅形成のマスター遺伝子
vestigial に着目することで、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
させてきた。中でも甲虫は、飛翔から体の保護へと大幅に
その機能を転換した前翅（鞘翅）をもち、全動物種の 4 分
の 1 を占める圧倒的な種数をもたらしたと考えられている。
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
スクリーニングを通して、鞘翅をもたらした遺伝子ネット
ワークの実体解明を目指している。

テントウムシの斑紋と擬態 
 ナミテントウの種内の斑紋多型は、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。我々は
RNAi 法や形質転換ナミテントウを用いた遺伝子機能解析を
通して斑紋形成メカニズムの解明を目指している。
 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。一方で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
統的に遠縁な種において、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するヘリグロテントウノミハムシを材料
に、擬態斑紋の進化の謎に挑む。

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 法による遺伝
子機能解析を通して、角形成を司る遺伝子制御ネットワーク
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
 昆虫の性決定機構は、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昆虫特有の様式を示す。この性特異的な
スプライシング制御が獲得された際、どのような分子レベル
でのイノベーションが生じたのであろうか。未だ性決定機構
が明らかでない無変態昆虫及び不完全変態昆虫の遺伝子機能
解析を通して、昆虫特有の性決定機構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実現するために独自に開
発した形質転換体を利用した遺伝子機能解析系及び種々の
RNAi 法、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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