
1 はじめに

節足動物の体は体節とよばれる繰り返しの構造
からできている。筆者らが研究に用いているオオ
ヒメグモのように，体節が成体では判別しにくい
種もあるが，胚が帯状の形態を示す時期，胚帯期＊

に，ショウジョウバエでセグメントポラリティー
遺伝子として知られるエングレイルド（engrailed, 
en）遺伝子が，前後軸（頭から尾の軸）上で，縞
状に発現することが多くの節足動物で示されてい
る（図1）。このような縞パターンに基づいて，そ
の後，形態的なくびれを持つ体節が形成される。

enなどの遺伝子が共通して発現するため，縞状
の遺伝子発現は（そして体節は），節足動物で進
化的に保存された形質だと考えられている。では，

オオヒメグモ胚の繰り返し縞パターン
 文献13）より改変（CCBY4.0）。

【胚帯期】
体が前後に帯状に長くなった胚帯となる胚発生ステージ。
多くの節足動物に共通するステージで，セグメントポラリ
ティ遺伝子の発現が体節ごとの縞パターンとして検出され
るようになる。
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オオヒメグモ胚の体節の基となる空間的に繰り返した遺伝子発現の縞パターンは，体の領域により
異なる様式で形成される。ゲノムワイドな遺伝子探索と，遺伝子の発現と機能の解析から，異なる
振る舞いをする3種類の遺伝子発現の波を，共通する遺伝子が制御し，繰り返しの縞パターンを作
り出すことがわかってきた。
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縞パターンを形成する分子的なしくみは，すべて
の節足動物で共通なのだろうか？　これは次節に
示すように否である。しかし，節足動物の祖先で
どのようなしくみで縞パターンを形成していたの
か，それがどのように進化して異なるしくみが生
じたのかは，まだわかっていない。筆者らはオオ
ヒメグモの研究で，この問題のヒントとなるよう
な現象を見つけたので，ここで紹介したい。

2 節足動物で知られる 
縞パターン形成のニつの様式

まず，節足動物の縞パターン形成の研究の現状
から話を始めよう。ショウジョウバエは最も研究
の進んだ生物の一つであり，縞パターン形成のカ
スケードも詳細に解析されている1）。このカス
ケードは主に転写調節因子＊で構成されている。
ビコイド（bicoid, bcd）などの母性効果因子の分
布に基づいてギャップ遺伝子が領域特異的に発現
し，続いてペアルール遺伝子が7本の縞で（2体
節に1本の縞），そしてセグメントポラリティー
遺伝子が14本の縞で発現する。この14本の縞は
一つの体節ごとに1本の縞に相当する。このよう
にショウジョウバエでは，徐々に細かい単位で遺
伝子発現が引き起こされることにより，体節に相
当する縞パターンが同時に形成される（図1）。

縞パターンの形成過程やここに関わる遺伝子の
機能の研究は，現在でも限られた動物でしかおこ
なわれていないが，胚帯における遺伝子発現の解
析から，縞パターンの形成にショウジョウバエと
は異なる様式があることがわかってきている。そ
の代表的なものは，個々の細胞が特定の遺伝子の
発現を繰り返しOn/Offする振動（Oscillation）で
ある2）。前後軸に沿って並ぶ細胞で振動に少しず
つずれがあり，遺伝子発現が波のように観察され
る。この振動の波は，体の後端部の細胞から始ま
り前方の細胞へ進み，新しい1つの縞を作る。こ
れが繰り返し起こり，周期的な縞パターンが形成

される（図1）。遺伝子発現の振動は幅広い節足動
物で知られており，脊椎動物でも観察されるので，
節足動物の祖先的な様式との考えも示されている2）。
しかし，振動を引き起こす分子的なしくみが共通な
のかはわかっていない。また，1回の振動で，ペア
ルールのように2本の縞が形成される動物と3）4），
1本の縞が形成される動物があるなど，違いも知
られている。最近では，振動により縞が順々に増
える様式と，ショウジョウバエのように縞が同時
に現れる様式の，遺伝子レベルでの繋がりを説明
しようとする研究が進められている5）6）。
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図1 　 節足動物胚の縞パターン形成
上： ショウジョウバエ，フナムシ，オオヒメグモ胚におけるengrailed
の発現。

下： 空間的に繰り返した縞パターンの形成の2種類の様式。ショウジョ
ウバエ型（左）と振動型（右）。

【転写調節因子】
多くの場合，DNA結合領域と転写調節領域を持つタンパ
ク質で，DNAの特定の塩基配列を認識して遺伝子の発現
制御に関わるゲノム領域に結合し，転写を活性化，または
抑制する機能を持つ。
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3 オオヒメグモの前後パターンと 
縞パターンを繋ぐ遺伝子の同定

私たちが研究対象としているオオヒメグモは，
初期胚にアクセス可能であり，縞パターン形成期
の胚の形態や細胞を直接観察することもできる，
有望な実験動物である7）。RNA干渉法を用いた
遺伝子のノックダウンによる遺伝子の機能解析も
進められており8），解読されたゲノムを利用した
研究もおこなわれている9）10）。

オオヒメグモの初期の胚発生は球形，円盤，扇
型，胚帯と球面上で形態変化が起き，幾何学的に
わかりやすい（図2）。円盤形の胚は胚盤とよばれ，
縁を前側，中心を後側とする前後のパターンが同
心円状に形成される。この前後パターンの形成メ
カニズムがショウジョウバエのbcdに依存した方
法と大きく異なることがわかってきている。オオ
ヒメグモでは分泌性の細胞間シグナル分子＊を
コードするヘッジホッグ（hedgehog, hh）遺伝子が，
前後のパターン形成を制御する11）。hhは，ショ
ウジョウバエ胚ではセグメントポラリティ遺伝子
として各体節の前後の極性形成に関わる12）。オ

オヒメグモでも，発現は胚帯期には体節ごとの縞
パターンとして観察されるため（図2），セグメン
トポラリティ遺伝子としての役割は同じように有
していると考えられる。これに加えて，オオヒメ
グモでは胚発生の非常に早い時期から発現が検出
され，ノックダウンによる異常も胚帯が形成され
る前に現れる。胚盤では，hhの発現は縁（前側）
で環状に検出され，hhのノックダウンをすると
前側の運命が形成されずに全体が後側の運命とな
る（図2）。オオヒメグモでは，hhがからだ全体
の前後のパターン形成を制御しており，ショウ
ジョウバエにおけるBcdの役割と匹敵する役割
を担っていると考えられている。

私たちは，hh遺伝子や関連する遺伝子のノッ
クダウン胚では前後のパターン形成が異常になり，
その後の縞パターンの形成も妨げられるため，これ
を手がかりに縞パターン形成に関わる遺伝子を同
定できるのではないかと考え，RNA sequencing

（RNA-seq）法を利用したゲノムワイドな探索を
おこなった13）。RNA-seqでは胚や組織に存在す
るmRNAを，次世代シークエンサー＊を用いて数
千万〜数億という規模で解析する。解析した配列
をゲノム配列と対応させる（マップさせる）こと
により，ゲノム上のすべての遺伝子の発現を定量
的に明らかにできる。この方法をRNA干渉と組
み合わせることで，ノックダウンの影響で発現量
が変化する遺伝子の探索をゲノムワイドにおこな
うことができ（図3），他の生物の情報を利用せず
に新しい遺伝子や新しい相互作用を発見すること
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図2 　 オオヒメグモの初期胚発生とhh遺伝子の発現と機能
左： 形態変化の模式図。

右上： 胚盤と胚帯におけるhhの発現。

右下： hhノックダウンの胚盤の前後パターンへの影響。

 文献11）より改変。

【細胞間シグナル分子】
細胞内で翻訳された後，細胞外に分泌されシグナルとして
はたらくタンパク質。他の細胞の細胞膜に存在する受容体
に結合し，その細胞の転写などの状態を変化させる。

【次世代シークエンサー】
数千万から数億のDNA断片の塩基配列を同時に読み取る
機械。従来型の機械と比較すると読み取り速度が格段に高
く，数年かかっていたヒトゲノム程の情報量の塩基配列の
読み取りが数日でできる。
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が可能である。この実験の結果，hhの制御によ
り胚盤でさまざまな大きさの同心円で発現する遺
伝子が多数同定され，hhが前後のパターン形成
を制御することが再確認された。さらに，hhに
発現抑制を受ける遺伝子として同定されたmsx1

は，転写調節因子をコードするが，胚盤では中心
領域で，胚帯では体節ごとの縞パターンで発現し
た（図3）。msx1の縞パターンは，hhの縞パター
ンとは相補的＊であった。msx1をノックダウンす
ると，正常に近い前後パターンを示す胚盤が形成
されるものの，胚帯への転換が起こらず，hhを
含むさまざまな遺伝子の発現の空間的に繰り返し
た縞パターンが形成されなかった（図3）。これら
の結果からmsx1は前後パターンから縞パターン
への転換に関わっていると考えられた。msx1は，
ショウジョウバエでは背腹軸に沿ったパターンの
形成に，脊椎動物では神経管や肢芽でパターンの
形成に関わるが14）15），体節形成に関しては報告
がない（最近，クモと同じ鋏角類のザトウムシで，
縞パターンで発現することが示された16））。オオ
ヒメグモの研究でこの遺伝子が同定されたのは，
ゲノムワイドな探索がおこなわれたからである。

4 オオヒメグモ縞パターン形成の 
領域による多様性

このように前後のパターン形成を制御するhh

と，hhにより抑制されるmsx1が縞パターン形成
に重要な役割を果たすことがわかってきた。私た
ちは，胚盤から扇型を経て胚帯へと発生する過程
において，このニつの遺伝子を中心に，発現の時
間変化を観察した13）17）18）。その発現は非常にダ
イナミックであり，おもしろいことに，体の領域
により異なる性質の遺伝子発現の波が観察された。
ここからは各領域を見ていく。

頭部における縞パターンの形成は，hhの胚盤
の縁（体の前端）における環状の発現に由来する。
このhhの発現は，胚が扇型へと変化を始めると

前端から離れ，徐々に後側の細胞で検出されるよ
うになる。細胞を標識する実験から，この発現は
進行波であることが示された17）。hhの波の発現
は，細胞が再配列し胚帯が伸長する時に，前後方
向に太くなり，2本の縞に分かれる（図4）。2分
裂（Bi-splitting）と名づけた現象である。2本と
なった縞のうち，前方に位置する縞がもう一度2
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図3 　 msx1遺伝子の発現と機能
上： オオヒメグモゲノムmsx1領域におけるRNA-seqの結果。Hh

ノックダウンではエキソン領域にマップされる配列が多くなる。

中左： 胚盤，扇型胚，胚帯におけるmsx1の発現。

下： 胚帯におけるhh（緑）とmsx1（赤）の相補的な発現。青色は
DNA（核）の染色。

中右： msx1ノックダウンの縞パターン形成に与える影響。

 文献13）より改変（CCBY4.0）。

【相補的】
お互いに補い合うような状態。2遺伝子の発現がある領域に
おいて重なり合わず，その領域のすべての細胞がどちらか
の遺伝子を発現している場合，発現が相補的であるという。
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分裂して合計で3本の縞となり，頭部の3体節を
形成する。このときmsx1の発現を観察すると，hh

の発現波のピークに位置する細胞で発現が開始す
ることがわかった13）。波がまだ一つのピークを
呈している時にmsx1の発現が現れ，hhの発現が
抑制されて2本の縞に分裂するのである（図4）。
msx1を局所的にノックダウンすると，ノックダウ
ンした細胞ではhhの発現が継続することも観察
された13）。さらに，頭部形成に関わる遺伝子な
どのノックダウンで，hh遺伝子の波の進行や維
持，分裂に異常が生じることも示されている17）。

一方，胚盤の中心領域で検出されたmsx1の発

現も非常に動的であり，この発現が胸部の縞パ
ターン形成に繋がる。msx1の発現は中心付近の
わずかな数の細胞から始まり，徐々に胚盤の直径
の半分ほどの範囲に存在する細胞に広がるが，胚
盤の中心付近の発現は徐々に無くなっていく13）。
この発現も波の振る舞いといえる。このmsx1の
第1の波の制御にhhが関わることもわかってき
ている。msx1の第1の波は胸部まで達し，扇型
から胚帯へと発生が進むと3本の縞に分裂する。
これらの縞が胸部の3体節を作る。この現象を3
分裂（Tri-splitting）と名づけた。3分裂は一度だ
け起こる現象である。扇型の時期に胸部で縞状に
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図4 　 体の3領域における縞パターン形成
左： 頭部の2分裂。左の写真の長方形の中でhhとmsx1を発現している細胞数を色分けしてグラフにした。黄色は両方の遺伝子を発現しているこ

とを示す。

中： 胸部の3分裂。

右上： 後体部の振動。矢印はmsx1を発現している細胞を示している。

右下： ペアルール遺伝子（prd2），ギャップ遺伝子（krü-1），脊椎動物の振動遺伝子（asl-H）のホモログの後体部における発現。

各写真左下は産卵後の時間。

 文献13）より改変（CCBY4.0）。
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発現するnoto1遺伝子18）とmsx1の発現を同時に
観察すると，はじめ重なり合った発現が相補的な
縞へと分かれる様子が見えてきた（図4）13）。胸部
におけるmsx1の局所的ノックダウンでは，相補
的なパターンが作れないこともわかり，新しいし
くみがここで動いていると考えられる。noto1を
発現する細胞は遅れてhhの発現を開始し，これ
によりmsx1とhhの発現は相補的なパターンを形
成する。

後体部の縞パターンは振動により形成される。
hhもmsx1も発現が振動し，後体部の縞パターン
を形成する。msx1の第1の波に続いて，中心領
域の細胞でhhの発現が開始する（図4）。これが
hhの後体部での一つ目の波となり，以降，hhと
msx1の発現波が逆位相を保ちながら，より後方
の後体部の体節を1回の振動で一つずつ構成する
ことになる。msx1のノックダウンとRNA-seqを
組み合わせた実験でいくつかの振動遺伝子が同定
された13）。これらの遺伝子はショウジョウバエ
のギャップ遺伝子やペアルール遺伝子，脊椎動物
の振動遺伝子のホモログを含んでおり，少しずつ
異なる位相で発現が振動する様子が観察された

（図4）。msx1のノックダウンではこれらの遺伝子
すべての振動の発現が止まり，msx1が振動を駆
動する役割を持つことがわかってきた。

このようにオオヒメグモの縞パターン形成は，
頭部，胸部，後体部の体の3領域によって，異な
る振る舞いをする遺伝子発現の波が関わる現象で
ある（図5）。領域による違いが生み出されるしく
みはまだわかっていないが，すべてにhhとmsx1

が関与している。このニつの遺伝子を中心とした，
違いを生じさせる，一つの大きなネットワークが
存在すると考えられる。ショウジョウバエでは発
現が振動しない縞パターン形成遺伝子が，オオヒ
メグモでは振動することや，一つの個体で多様な
縞パターン形成がおこなわれることから，オオヒ
メグモのしくみを明らかにすることは，節足動物
の縞パターン形成のしくみの進化を理解する手が
かりになるかも知れない。

5 今後の展開

hhは節足動物の体節形成だけでなく，脊椎動
物の神経管や肢芽などにおいても，区画パターン
や繰り返しパターンの形成を制御することが知ら
れている19）20）。数理解析ではhhと転写調節因子が
作るネットワークが，条件によってさまざまなパ
ターンを作る可能性があることが示されている21）。
オオヒメグモでは，各領域で発現する転写調節因
子の組み合わせやHhタンパク質の濃度が，異な
る波や前後のパターンを生み出す原因となってい
る可能性もある。節足動物で見られるさまざまな
縞パターン形成の様式も，このようなさまざまな
パターンを作り得る遺伝子ネットワークがはたら
くしくみから進化したのかも知れない。

次の展開として，縞パターンをまさに作ってい
る一つひとつの細胞の状態の時間変化を解析する
ことが考えられる。さらに，数理解析へと発展さ
せ，コンピュター上で縞パターンを作り出すネッ

hhの波 msx1の第１の波 胚盤

hhの後体部の波

縁 中心

前 後

振動

3分裂2分裂

頭部 胸部 後体部

msx1の波

胚帯

図5 　 オオヒメグモの縞パターン形成におけるhhとmsx1の
発現の波

 文献13）より改変（CCBY4.0）。

 │Vol.74 No.6│6 7 5│

3 オオヒメグモ胚のパターン形成 ─縞パターンはどのようにできるか？



トワークを導き，進化させる研究もあるだろう。
オオヒメグモは，公共のデータベースや筆者らの
グループで構築しているデータベース（https://

www.brh2.jp）があり，ゲノムや遺伝子の情報が誰
でも利用できるように整えられている。オオヒメ
グモを縞パターン形成だけでなく，さまざまな生
命現象の研究に利用して欲しいと思う。
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［特集］ クモのゲノム，遺伝子研究の最前線


