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ゲノム編集のための昆虫遺伝子機能アノテーションワークフローを開発 
〜バイオ DX による昆虫機能利用に道〜 

 

論文掲載 

【本研究成果のポイント】 

 公共データベースを利用した、昆虫の遺伝子機能アノテーション（1）のため

のコンピュータプログラムによる一連のデータ解析の流れ（ワークフロー（2））

を開発しました。 

 開発したワークフロー「Fanflow4Insects」は、従来のタンパク質配列から

の機能アノテーションだけでなく、遺伝子発現情報も利用することによって、

より情報量の多い機能アノテーションが可能になりました。 

 「Fanflow4Insects」によって得られる機能アノテーション情報は、ゲノム

編集を用いた昆虫を利用した研究の可能性を大きく広げることが期待されま

す。 

 

【概要】 

広島大学大学院統合生命科学研究科の坊農秀雅特任教授は、理化学研究所生命医科

学研究センターの粕川雄也チームリーダー、東京農工大学グローバルイノベーション

研究院の坂本卓磨特任助教、天竺桂弘子教授と共同で、昆虫の遺伝子機能アノテーシ

ョ ン の ワ ー ク フ ロ ー （ コ ン ピ ュ ー タ に よ る 一 連 の デ ー タ 解 析 の 流 れ ）

「Fanflow4Insects」を開発しました。 

原 核 生 物 ゲ ノ ム ア ノ テ ー シ ョ ン （ 米 国 NIH の NCBI Prokaryotic Genome 

Annotation Pipeline）やヒトリシーケンスデータ解析（国立遺伝学研究所日本 DNA 

データバンク(DDBJ)など生命科学塩基配列データ解析において、それぞれのデータ

解析に応じたワークフローが広く使われています。 

食品ロスからコオロギなどを育て新たなタンパク質を生み出す昆虫食が昨今話題に

なるなど、世界的な食糧難や有用物質生産のためのプラットフォームとして昆虫が注

目されています。しかしながら、昆虫の持つ遺伝子の機能は研究の進んでいるヒトや

マウスと比べて未知のものが多く、今後の研究が待たれているところです。 

昆虫遺伝子研究を加速するため、本研究グループは 2010 年ごろからカイコガの研

究のためにその機能アノテーションパイプライン（3）を構築し、全ての遺伝子に対

してその機能を予測してアノテーションする技術を開発してきました。今回、カイコ

ガ以外の多くの昆虫種でも利用可能となるように、タンパク質をコードした遺伝子だ

けでなく、 非コード遺伝子も対象とし、その遺伝子発現情報をも機能アノテーショ

ンに利用する方法を取り込むことによって、昆虫に特化した機能アノテーションワー

クフローとして「Fanflow4Insects」を開発しました。 

今回開発した機能アノテーションワークフローによって、昆虫での有用物質生産を

デザインするためのゲノム編集研究が加速することが期待されます。 
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本研究成果は、スイスの出版社 Multidisciplinary Digital Publishing Institute 

(MDPI)の Insects 誌に 2022 年 6 月 27 日に掲載されました。 
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【背景】 

ヒトやマウスでは そのゲノム解読や 理化学研究所が中 心となって進めて きた

FANTOM 国際共同研究などによって遺伝子機能の研究が進んだ結果、それらのデー

タベースが整備され、それらを統合したデータ解析が可能となっています。しかし、

非モデル生物である昆虫のゲノムやトランスクリプトームの塩基配列解読すること

が可能になったものの、この技術の利用はしばしば標的遺伝子や関連遺伝子の塩基配

列の取得に限定され、他の利用可能な配列が十分に注釈されていないために、取得し

た配列の多くが未利用のままとなっています。 

ゲノム編集技術によって、遺伝子の機能解析のための昆虫研究を加速させることが

可能ですが、そのためにはゲノムにコードされたすべての遺伝子の機能を研究する必

要があります。生物のゲノム解読が完了しても、その生物が持つすべての遺伝子の機

能情報についての知識はまだ不完全なままなのが現状で、これまでの生物学的研究の

成果から得られた遺伝子に対してのみ既存のデータベースに記録されているにすぎ

ません。しかしながら、これらの情報はゲノム編集の標的遺伝子を決定する上で重要

となってきています。これらの情報は、今後大量情報処理のためにコンピュータプロ

グラムによって解析されることになるので、人間が読んだらわかる形式ではなく、コ

ンピュータによって読み取り可能な形式であることが非常に重要となっています。 

 

【研究成果の内容】 

本研究では、昆虫の転写配列情報およびリファレンスゲノム配列・タンパク質配列

データベースを利用した、基づく遺伝子機能アノテーションのためのワークフロー

（コンピュータプログラムによる一連のデータ解析の流れ）を開発し、従来のタンパ

ク質配列に翻訳できた遺伝子のみを対象とする方法を大幅に改善しました。また、

RNA 配列解読によって得られる配列情報を発現量データとしても利用することによ

り、得られた配列の頻度情報から発現値データの特徴から、機能アノテーションする

手法も開発しました。 

開発したワークフローでは、トランスクリプトーム解析で得られたタンパク質配列

だけでなく、同時に得られた非コード RNA（4）配列もアノテーションします。さら

に、トランスクリプトーム解析で得られた発現レベルの情報を統合し、機能アノテー

ション情報として利用します。このワークフローを用いて、アマミナナフシとカイコ

ガのトランスクリプトームから得られた配列に対して機能アノテーションを行った

ところ、従来の研究よりも豊富な機能アノテーション情報を得ることができました。 

開発したプログラム群はオープンソースソフトウェア（5）として GitHub 上で公開

されています(https://github.com/bonohu/SAQE)。 

 

【今後の展開】 

本ワークフローで得られる機能アノテーション情報はゲノム編集を用いた昆虫学研

究の可能性を大きく広げるものです。また、作成したワークフローの植物や菌類への



対応を今後検討する予定です。 

 

【参考資料】 

図 1 作成した遺伝子機能アノテーションワークフロー Fanflow4Insects 

解読したトランスクリプトーム配列をアッセンブル（6）したのちに、❶タンパク質

配列に翻訳、配列類似性検索とタンパク質ドメイン（7）検索によって既知のタンパ

ク質配列の機能情報から、❷タンパク質配列に翻訳できない非コード RNA 配列に対

して塩基配列レベルでの配列類似性検索と RNA ドメイン検索から、❸得られた配列

の頻度情報から発現値データの特徴から、機能アノテーションするワークフローを構

築。 
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【語句説明】 

（1）アノテーション：「注釈づけ」のこと。「機能アノテーション」とは、その遺伝

子がどのような機能を持つか、注釈をつけることを意味する。 

（2）ワークフロー：一連のデータ解析の流れのこと。ワークフローのさまざまな箇

所で利用されるツールなどをまとめたものが「パイプライン」である。 

（3）パイプライン：元々は、石油・天然ガスなどを目的地まで輸送するために設置

される管路の意味であるが、それと同様にデータを入力したら結果が出力される

プログラム群とその組み合わせのことを意味する。 



（4）非コード RNA：ノンコーディング RNA とも呼ばれ、タンパク質へと翻訳され

る伝令 RNA（messenger RNA, mRNA）を除く全ての RNA の総称。その機能

についてはわかっていないものが多く、今後の研究が待たれる。 

（5）オープンソースソフトウェア：利用者の目的を問わずソースコードを使用、調

査、再利用、修正、拡張、再配布が可能なソフトウェアの総称。無償で利用が可

能となっている。 

（6）アッセンブル：一般に DNA や RNA は長く、一度に端から端まで配列解読す

ることができない。そこでその配列の一部分を多数解読し、それらの断片配列を

コンピュータ上でつなげて対象塩基配列を復元する。これをアッセンブルと呼ぶ。 

（7）タンパク質ドメイン：タンパク質の配列、構造の一部で他の部分とは独立に進

化し、機能を持ったパーツのこと。 

 

 

 

 

【お問い合わせ先】 

＜研究に関すること＞ 
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