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目的・趣旨 

農作物の約 3 割は病害虫によって消失し、食料不足に拍車をかけている。このうちハ

ダニ類（胸板ダニ上目：汎ケダニ目：ハダニ科）は、殺虫剤に対する抵抗性を急速に発達

させる難防除害虫の代表格であり、持続可能な防除手法の研究開発が進められている。

その一つが、捕食性天敵であるカブリダニ類（胸穴ダニ上目：トゲダニ目：カブリダニ科）の

利用である。カブリダニ類の利用は、半世紀以上にわたって研究が進められ、国内でも複

数種のカブリダニ剤が市販されている。2017 年の統計では、これらカブリダニ剤の国内

出荷額は約 7 億円で、近年も増加傾向である。ただし、この金額は、国内における殺虫

剤全体のわずか 0.6%程度であり、さらなる普及拡大のためには効率的なカブリダニ剤の

生産体制の構築が必要である。 
ミヤコカブリダニ（Neoseiulus californicus; 以下、ミヤコ）は国内土着種であり、カブリ

ダニ剤としても用いられている。ハダニ類のみ捕食する狭食性のカブリダニ種とは異なり、

ミヤコは広食性であるため、その大量生産には、ハダニ類以外にも小型節足動物あるい

は花粉が餌として用いられている。しかし、これら餌の管理は煩雑であり、安定的なミヤコ

生産のためには人工飼料の開発が重要である。他方、カブリダニ類と同じ胸穴ダニ上目

に属するマダニ類（マダニ目：マダニ科）では、卵形成の分子機構研究が進展し、栄養シ

グナル伝達を担う target of rapamycin（TOR）経路によって卵黄タンパク質前駆体であ

る vitellogenin（Vg）の合成が制御されることが判明している。ミヤコの TOR 経路や Vg
合成系で機能する遺伝子群を分子マーカーとすれば、卵形成を促す栄養成分の高効率
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なスクリーニングが期待できる。さらに、その栄養成分を含有する人工飼料の開発、延い

ては安定的なミヤコ生産体制の構築も期待できる。ただし、ミヤコのゲノム情報は不足して

いるため、分子マーカーの探索は困難である。そこで本研究では、まずミヤコのゲノム全

塩基配列を解読し、TOR 経路や Vg 合成系を解析するための情報基盤を整備した。 

研究経過の 
概  要 

ミヤコ卵および成虫からゲノム DNA を抽出し、NovaSeq 6000 を用いたショートリード

シーケンシング（リード長：150 bp、深度：81.24×）および MinION を用いたロングリード

シーケンシング（N50：2.538 kb、深度：115.4×）を実施した。低品質リードの除去後、

MaSuRCA（ver. 4.0.8）を用いたハイブリッドアセンブリを実施し、264 のスキャホールドを

取得した（N50：1.359 Mb）。本種のゲノムサイズは 179.6 Mb と推定され、既報のカブリ

ダニ 2 種のそれと同等であった。近縁種との相同性および既知の遺伝子配列に基づいた

遺伝子予測により、TOR 経路や Vg 合成系で機能する遺伝子群（このうち，Vg は 4 遺伝

子）を推定した。 

研究成果の 
概  要 

飢餓処理（24 h）の有無による比較トランスクリプトームおよびプロテオーム解析を実施

し、ミヤコの Vg の動態を調査した。その結果、いずれの Vg も飢餓処理によって RNA お

よびタンパク質レベルで発現低下する傾向がみられた。今後はこれら Vg の機能解析や

TOR 経路の動態解析を進め、卵形成経路におけるマーカー遺伝子を同定し、多産系統

の分子育種を目指す。本成果は第 31 回日本ダニ学会大会にて発表した（以下参照）。 

研究成果の 
発  表 
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