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概要 ＥＡ (600字～800字程度にまとめてください。) 
 
 
社会性昆虫であるシロアリは、女王アリや働きアリなど異なる役割を果たす個体（カースト）が非常に調

和のとれた、効率の良い分業を行っている。シロアリにおいては、異なるカーストは極端に表現型が異な

っているがカーストに関しては同一のゲノム情報をもっており、環境要因により各個体のカースト発生運

命が決定する。環境要因に応じて遺伝子発現を調整し異なる表現型を生み出す機構の代表的なものとして

DNA メチル化があげられるが、シロアリにおいては DNA メチル化が生じているか明らかになっていない。

本研究ではシロアリにおいて DNA メチル化が生じているか明らかにすることを目的とした。 

本研究では、オオシロアリ、ヤマトシロアリ、タカサゴシロアリの Expressed sequence tag (EST) ライ

ブラリを作成した。そして EST ライブラリ中に DNA メチル化に必須の遺伝子が含まれているか調べた結果、

３種ともに dnmt1と mdbが ESTライブラリに含まれていた。また、ESTライブラリデータから予測した coding 

sequence (CDS)を用いて DNA メチル化の程度の指標となる CpG O/E を計算した。いずれのシロアリにおい

ても CpG O/E の頻度分布は二峰性であり、またほとんどの CDS が１より小さい CpG O/E 値を示した。これ

らのことは、シロアリにおいては DNA メチル化がほとんどの遺伝子に生じていることを示唆している。 

さらに本研究ではシロアリの姉妹群である亜社会性のキゴキブリの ESTライブラリを作成し CDSの CpG O/E

を計算した。その結果、キゴキブリでは、CpG O/E の頻度分布はシロアリとあまり変わらず、またシロア

リと同様にほとんどの遺伝子が１より小さい CpG O/E 値を示した。この結果より、シロアリ類の進化にと

もない DNA メチル化の状態が大きく変化したわけではなく、真社会性の獲得と DNA メチル化の関連性は低

いと推察される。 

キーワード ＦＡ 社会性昆虫 DNA メチル化   
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欧文概要 ＥＺ 

 
Termites, one of the major social insect groups, live in colonies and construct complex societies with 
highly sophisticated division of labor among castes, which show distinctive behavior and morphology 
for their specialized tasks. Distinct castes express different sets of genes and are differentiated 
from each other through differential gene expression during postembryonic development in response to 
environmental factors. DNA methylation is known to be one of the most important mechanisms for 
generating differential gene expression triggered by environmental cues. However, in termites, the 
occurrence of DNA methylation has not been examined. In this study I examined the possibility of 
DNA methylation in three termite species, Hodotermopsis sjostedti, Reticulitermes speratus and 
Nasutitermes takasagoensis. First we constructed expressed sequence tag (EST) libraries of the three 
species. Then we searched EST libraries for the DNA methylation-related genes. We found dnmt1 and 
mbd genes in all the three species. To estimate DNA methylation level, CpG O/E of the coding sequences 
(CDS), which is a proxy for DNA methylation level, was calculated. In all the three species , the 
frequency distribution of CpG O/E was bimodal and CpG O/E values of the most genes were lower than 
1, strongly suggest the occurrence of DNA methylation. We also generated EST library of Cryptocercus 
punctulatus and calculated CpG O/E. Also in C. punctulatus, we found bimodality in the frequency 
distribution of CpG O/E and low CpG O/E values. These results suggest that DNA methylation status 
was not drastically changed during the evolution of termites. 
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