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研究成果の概要：日本から侵入したと考えられてきたニュージーランドのフタモンアシナガバ

チの遺伝的多様性を、日本の個体群の遺伝的多様性と比較した。比較した部位は、ミトコンド

リアの COI 領域である。全個体群からは２６ハプロタイプが見つかり、そのうち、日本からは

１６ハプロタイプが、ニュージーランドからは１９ハプロタイプが見つかった。両個体群に共

通したのは９ハプロタイプのみであり、日本以外の地域からの侵入が有ったことが示唆された。 
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年度  

  年度  
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１．研究開始当初の背景 

フ タ モ ン ア シ ナ ガ バ チ (Polistes 
chinensis antennalis)は北海道を除く日本
全土に広く生息するアシナガバチである。１
９７９年にニュージーランド北島のオーク
ランド市近郊に位置する Whangaparaoa 半島
でその生息が確認され、急速にその分布を拡
大している。現在では、南島の北部にも侵
入・定着していることが確認されている。
Clapperton et al. (1996)の報告によれば、

本種は北島の北部を中心に広く分布し、密度
を上昇させている。 

侵入生物としての社会性昆虫は、世界各地
で大きな問題を引き起こしており、アフリカ
ミ ツ バ チ 、 ア シ ナ ガ バ チ の 一 種 (P. 
dominulus)、クロスズメバチの一種(Vespula 
germanica)、アルゼンチンアリ、ヒアリなど
がその代表例である。侵入生物は、侵入時の
個体数の減少に伴うビン首効果(bottle 
neck)を受けるため、その遺伝的多様性が減
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少すると考えられている。社会性昆虫では侵
入に伴う遺伝的多様性の消失が、体表炭化水
素などの巣仲間認識に使われている物質の
多様性の消失につながり、その結果、侵入先
では巣仲間認識ができなくなる例が報告さ
れている。このことが、原産地では見られる
巣間の敵対行動の消失につながり、巨大なコ
ロニーを形成して侵入先の生態系に甚大な
悪影響を及ぼしている。 

本研究では、侵入先でのフタモンアシナガ
バチの遺伝的多様性を調査するとともに、現
地での基本的生活史を調査し、そのデータを
日本のフタモンアシナガバチのものと比較
することで、侵入に伴う遺伝的多様性の変化
が生活史に与える影響を評価することを目
的とする。今回の研究では、DNA 遺伝子型の
変異性、２倍体オスの出現頻度、巣仲間認識
の変異を調査する。これらの形質の変化と同
所的に分布する P. humilis との種間関係を
評価することで、現地での分布拡大の原因を
探り、侵入種が現地生態系に及ぼす影響を明
らかにする。 
 
２．研究の目的 

一般に、侵入生物には、侵入に伴って以下
の３つの遺伝的なパターンを示すことが知
られてきた。 
（１） 
侵入に伴う個体数の減少によって、ボトルネ
ックを受け、遺伝的多様性が減少する。これ
は、ヒアリ、アルゼンチンアリ等のアリや、
オーストラリアタスマニア島に人為的に持
ち込まれたセイヨウオオマルハナバチで報
告されている。 
（２） 
特定の原産地からの複数回の侵入によって、
原産地と同様な遺伝的多様性を示す。これは、
ヨーロッパから北アメリカ大陸に侵入した P. 
dominulus で報告されている。 
（３） 
複数の、互いに独立した原産地からの侵入に
よって、遺伝的多様性が増加する。これは、
タスマン海に分布するワカメの遺伝的多様
性が、遺伝的に独立していた日本やヨーロッ
パから持ち込まれたが為に、帰って原産地よ
りもその多様性が増加している例が報告さ
れている。 

本種のニュージーランドへの侵入が、先の
３つのどのパターンに該当するのかを解明
することは、保全生態学のみならず集団遺伝
学にとっても興味深い現象であると考えら
れる。 

本研究では、ニュージーランドに侵入した
フタモンアシナガバチの遺伝的多様性を分
析すると共に、日本の個体群の遺伝的多様性
も分析し、それらを比較することで、先の３
つのパターンのどれに該当するかを明らか

にすることを第一の目標とした。 
 
３．研究の方法 
（１） 
ニュージーランドに侵入したフタモンアシ
ナガバチの遺伝的多様性を分析するために、
現地調査を行い、サンプルを回収した。現地
調査は２００７年１月５日〜１月２１日、２
００７年２月２７日〜３月１３日、２００７
年１２月２９日〜２００８年１月１７日の
３回行った。３回の現地調査で、合計３９０
コロニーからブルード（メス成虫、幼虫、卵）
を回収し、９９％アルコールで保存した。比
較対照するサンプルとして、日本国内の２４
７コロニーからブルードを回収し９９％ア
ルコールで保存した。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
（２） 
各コロニーのメス成虫１匹から、DNA を
Chelex 法を用いて抽出した。抽出した DNA の
ミトコンドリア COI 領域を Pickettet al. 
(2006)のプライマーを用いて、PCR 反応によ
り増幅した。増幅された COI 領域７３１bp を
シークエンスし、配列を決定した。分析が終
了したのは、日本集団の 247 コロニーとニュ
ージーランド集団の 206 コロニーである。 
（３） 
シークエンスからハプロタイプを決定し、そ
れを基に最尤法を用いて系統樹を作成した。
ハプロタイプ別の頻度をもとに AMOVAを行っ
た。 
 
 
４．研究成果 
（１） 
ミトコンドリア COI領域には１４カ所の塩基
に変異が確認され、合計２６タイプのハプロ
タイプが検出された。 
 
（２） 
日本ではハプロタイプ Aの頻度が高いのに対
し、ニュージーランドではハプロタイプＣの
頻度が高い傾向が認められた。また、ニュー
ジーランドでは北部にハプロタイプの多様
性が高い個体群が認められた。 



 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
（３） 
全個体群の情報をもとに、２集団間（日本と
ニュージーランド）、集団内の個体群間、個
体群内の３つの階層に関して AMOVAで解析し
た結果、全てのレベルで高い分化が認められ
た。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
（４） 
日本とニュージーランドの２集団を別々に
して、それぞれを AMOVA で解析した結果、日
本集団の FST値は 0.27、ニュージーランド集
団の FST値は 0.12 であり、ニュージーランド
集団の方がハプロタイプの混合の程度が大
きいことが示唆された。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
（５） 
ハプロタイプは全部で２６種類検出され、日
本集団では１６ハプロタイプ、ニュージーラ
ンド集団では１９ハプロタイプ検出された。
２６ハプロタイプのうち、両集団で共通した
のは９ハプロタイプのみであった。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
（６） 
以上の結果から、ニュージーランド集団を構
成するのは、日本集団以外の集団からも由来
している可能性が高いことが考えられた。本
種は、日本以外にも、朝鮮半島や中国大陸の
一部に生息する可能性が指摘されている。今
後は、それらの地域からもサンプルを回収し、
分析する必要があると考えられた。また、未
調査である日本の個体群に由来する可能性
も否定できないので、更に調査地点を増やす
必要があると考えられる。これまでの一連の
分析から、ミトコンドリア変異以外の核 DNA
変異を分析するマイクロサテライトマーカ
ーを２０遺伝子座開発している。今後はそれ
らを使い、STRUCTURE や GENELAND 等の
Assignment analysis を行って、侵入源の特
定を行いたい。 

以上の結果、現在のデータは未だ不完全で
あり、発展途上ではあるが、現状では、本種
はニュージーランドに複数の遺伝的に独立
な集団からの、複数回の侵入を経験している
ものと考えられた。これは、ワカメで報告さ
れたものと類似の現象であると考えられる。
すなわち、複数の、そしてお互いにある程度
独立している原産地個体群からの、複数回の
侵入によってニュージーランド集団は構成
されており、遺伝的多様性が、ここの原産地
集団より高くなっている、というものである。
この知見は、侵入生物の生態に関する極めて
貴重な知見と考えられる。 
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