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研究背景・⽬的

チョウ⽬昆⾍カイコの休眠制御関連遺伝⼦の探索
研究期間：2012〜2022年

実験概要

結果と考察

研究の背景
昆⾍の休眠とは、⽣存に不利な条件に先⽴って起こる
⾃発的な発育停⽌あるいは遅延である。外因性休眠で
は、環境情報を読み取り、休眠モード（休眠に⼊るか
否か）が決定される。休眠誘導のスイッチとなる環境
刺激には、⽇⻑、気温、エサの組成などがある。しか
し、環境情報から休眠モードをプログラミングするメ
カニズムについては、分⼦レベルで明らかにされてい
ない。
研究の⽬的
休眠研究のモデル動物であるカイコを対象として、休
眠モードのプログラミングに関わる遺伝⼦を次世代
シーケンサーを⽤いてスクリーニングした。

⼆化性カイコのライフサイクル
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年2世代の⼆化性カイコは
卵で休眠して冬を乗り越える。

⺟親の卵（胚）期･幼⾍期の環境情報をもとに
次世代卵の休眠モードがプログラミングされる。

休眠制御関連遺伝⼦のスクリーニング
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発現差異遺伝⼦の検索
（遺伝⼦発現プロファイルの⽐較）

脳卵 幼⾍

休眠群
vs

⾮休眠群

休眠制御関連遺伝⼦は、
休眠卵産下群（休眠群）と⾮休眠卵産下群（⾮休眠群）の間で、
幼⾍脳内において発現差異を⽰す。

仮説

休眠制御関連遺伝⼦の候補
休眠誘導刺激の異なる実験間で共通する発現差異遺伝⼦

卵期の温度 幼⾍期の⽇⻑卵期の明るさ

各実験では、それぞれ異なる刺激を１つだけ調節して、
休眠群と⾮休眠群を作成し、発現差異遺伝⼦を検索

発現差異
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発現差異
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卵期の温度

幼⾍期の⽇⻑
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25℃ / 18℃ 恒明 / 恒暗 LD 12:12 / LD 20:4

共通するものを絞り込む

結果

⾮休眠群で
発現が1.5倍以上⾼い遺伝⼦の数

休眠群で
発現が1.5倍以上⾼い遺伝⼦の数

卵期の温度
(18℃)

幼⾍期の⽇⻑
(LD 20:4)

卵期の明るさ
(恒暗)

20
924

91
卵期の温度

(25℃)

幼⾍期の⽇⻑
(LD 12:12)

卵期の明るさ
(恒明)

9
2416

51

検出遺伝⼦数:6514

116

272152

228

188

休眠群で発現が⾼い︓ 9
⾮休眠群で発現が⾼い︓ 20

3つの実験で共通していた
発現差異遺伝⼦の数

173

卵期の温度、卵期の明るさ、または幼⾍期の⽇⻑を調節した３つの実験において、
休眠群と⾮休眠群の間で、発現差異遺伝⼦をスクリーニング

RT-qPCRによるmRNAレベルの測定結果が
次世代シーケンサーを⽤いた解析の発現パターンと⼀致した遺伝⼦（抜粋）

その後のRNAi 実験から、Jhamt と Pcft が次世代卵の
休眠モードのプログラミングに関与することが⽰唆さ
れた。JHシグナル伝達系と葉酸が機能しているようだ。

幼若ホルモン（JH）の
合成律速酵素をコード
する遺伝⼦

葉酸の輸送タンパク質
をコードする遺伝⼦
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