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研究成果の概要： 
 ヒメハナカメムシ類は微小重要農業害虫アザミウマ類の捕食性天敵として知られる。種
内多型に富んだマイクロサテライトマーカーの作出・解析を行い、地理的距離と遺伝的分
化の程度を Fst 値を用いて比較すると、タイリクヒメハナカメムシでは有意な正の相関が
見られたが、ナミヒメハナカメムシでは見られなかった。このことから、タイリクヒメハ
ナカメムシのほうが移動分散能力に劣り、遺伝子交流範囲も狭いものと推察された。 
 
交付額 
                               （金額単位：円） 

 直接経費 間接経費 合 計 
２００６年度 600,000 ０ 600,000  

２００７年度 1,400,000 ０ 1,400,000  

２００８年度 1,200,000 360,000 1,560,000  

年度  

  年度  

総 計 3,200,000 360,000 3,560,000  

 
 
研究分野：応用昆虫学 
科研費の分科・細目：農学・応用昆虫学 
キーワード：天敵昆虫, マイクロサテライト, 遺伝的多様性, DNA マーカー, 移動分散,  
 ヒメハナカメムシ, 個体群構造, 生物農薬 
 
１．研究開始当初の背景 
 近年、野外に放たれたクワガタなどの輸入
昆虫と土着種との交雑が報告され、外来種に
よる遺伝子汚染の危険性が指摘されている。
また保全生態学的見地からは、たとえ同種の
個体群であっても、地理的に離れた場所への
人為的移動は遺伝的撹乱を引き起こすとい
う懸念がある。 
 一方、農業現場では、化学農薬の代替手段
として天敵昆虫などの生物農薬が市販され、
農家や消費者のニーズにあわせて急速に使
用量、使用面積が増加しつつある。その中で

も特に、2001 年に生物農薬として市販開始
されたタイリクヒメハナカメムシ Orius 
strigicollisは微小重要農業害虫アザミウマ類
の捕食性天敵として知られ、各地の施設栽培
野菜で使用されている。また、本種はわが国
に土着の昆虫でもあり、野外でも普通に見ら
れる。したがって、本種においても生物農薬
として大量増殖・放飼された系統が、施設外
に分散して定着したり、野外個体群との交配
を通じて遺伝的撹乱を起こすという懸念が
ある。このような可能性を検証するためには、
本種の定着性・分散性、野外個体群間の遺伝

研究種目  若手研究（Ｂ） 

研究期間： ２００６～２００８   

課題番号： １８７８００４０ 

研究課題名（和文） マイクロサテライトマーカーを用いたヒメハナカメムシ個体群間の遺伝

子交流の解明 

研究課題名（英文） Analysis of population structure of Orius bugs using microsatellite 
markers 

研究代表者 日本 典秀 （HINOMOTO NORIHIDE ） 

   独立行政法人農業生物資源研究所・昆虫－昆虫・植物間相互作用研究ユニット 

     主任研究員 

研究者番号：８０３７０６７５ 



 

 

子交流、生物農薬と野外個体群との遺伝的な
違いの検証が定量的に行われることが望ま
れている。 
 また、わが国野外での本種の分布地域は関
東以西の海岸部に限られ、その分布制限要因
は冬期の寒さにあることが明らかになって
いるが、近年の気候の温暖化現象に伴い、そ
の分布を北方に広げてきたと考えられてい
る（清水ら, 2001）。わが国には Orius 属のヒ
メハナカメムシ類は他にも分布しているが、
これら近縁種は広範囲に分布しており、本種
の分布域が制限されていることは、比較生態
学的見地からも興味深い。本種の分布拡大過
程を詳細に解析することが、種間競争の解明
や地球温暖化の影響を明らかにするために
は、必須である。 
 
２．研究の目的 
 タイリクヒメハナカメムシおよび近縁種
（主にナミヒメハナカメムシ）の野外個体群
の遺伝的多様性、個体群間の遺伝的分化を定
量的に解析して野外個体群間の遺伝子交流
を解明する。このために、DNA マーカーと
してマイクロサテライトマーカーをそれぞ
れの種について開発する。また、生物農薬と
して市販されている系統についてもその遺
伝的多様性を調査し、生物農薬特異的な対立
遺伝子の検出を行なう。以上の解析結果から、
本種の分散様式、放飼した生物農薬の野外へ
の定着の有無と野外個体群への遺伝的影響
の程度、さらには分布拡大過程の詳細を明ら
かにする。 
 
３．研究の方法 
(1) マイクロサテライトマーカーの開発 
 ヒメハナカメムシ成虫 1個体からゲノム
DNA を抽出した後、制限酵素で適当な長さに
切断して両端にリンカーを接続、リンカー配
列をもとにしたプライマーを用いて PCR増幅
したものを 1次ライブラリーとする。この 1
次ライブラリーから、マイクロサテライト配
列を持つ合成オリゴをプローブとしてゲノ
ム中のマイクロサテライト領域を選抜する。
選抜した領域はプラスミドを用いてクロー
ニングし、塩基配列を解読後、マイクロサテ
ライト配列の両端にプライマーを設計する。 
 作成したプライマーを用いて PCR を行い、
アガロースゲル上で増幅産物の確認を行う。
増幅が認められた場合は、片方のプライマー
を蛍光ラベルしたものを用いて PCR を行い、
キャピラリー型ジェネティックアナライザ
ーによって増幅産物のタイピングが可能か
どうかを確認する。これらのスクリーニング
結果を経て、使用可能なプライマーセット
（＝遺伝子座）を確定する。 
(2) 野外個体群の採集 
 秋期（10〜11 月）のセイタカアワダチソウ

群落では、花序に発生するアザミウマ類を求
めて集合するヒメハナカメムシ類が大量に
採集可能である（清水ら, 2001）。他の植物
上での観察が困難なこの時期のセイタカア
ワダチソウ上のヒメハナカメムシ類を採集
することは、その地域の個体群の遺伝的構成
を調査する上で、最も効率的かつ効果的であ
る。また、ほぼ全国に分布するセイタカアワ
ダチソウで採集することは、植物の影響を受
けずに定量的に遺伝的構成を解析できる点
でも優れている。 
(3) マイクロサテライト遺伝子頻度の解析 
 採集した個体から DNA 抽出を行い、マルチ
プレックス PCR 法(Hinomoto et al., 2004)
によって種の識別を行なったのち、種ごとに
マイクロサテライト遺伝子頻度の解析を行
なう。作成したマイクロサテライトマーカー
を蛍光プライマーを用いて PCR 増幅、キャピ
ラリー型ジェネティックアナライザーでフ
ラグメント解析を行ない、増幅断片長を得る。
これらを対立遺伝子として個体群ごとに遺
伝子頻度を集計し、遺伝的多様性を個体群ご
とに得るとともに、個体群間の遺伝子交流の
程度や移動分散個体数を Fst等のパラメータ
を用いて推定し、さらに種間比較も行なう。
また、市販の生物農薬についても同様の解析
を行ない、特異的遺伝子座の検出や遺伝子頻
度の野外個体群との比較を通じて、生物農薬
の野外個体群への遺伝的影響の有無を検証
する。 
 
４．研究成果 
(1) タイリクヒメハナカメムシ野外 7個体群
および生物農薬系統 2系統の遺伝的多様性を、
マイクロサテライトマーカー6 遺伝子座（表
1）を用いて測定したところ、生物農薬では
有意に多様性が低下していることが明らか
になった（図 1）。これは、飼育開始時の創始
者効果や飼育時のボトルネック、遺伝的浮動
などの影響であると考えられた。生物農薬の
特異性は、野外での定着を検出するのに役立
つものと期待できる。 

(2) タイリクヒメハナカメムシのマイクロ
サテライト遺伝子頻度から算出した固定指
数 FSTは、全ての野外個体群–生物農薬の組

表 1 作成したタイリクヒメハナカメムシのプライ
マー情報 



 

 

み合わせで有意に 0 より大きく、生物農薬
がボトルネックや遺伝的浮動により偏った
遺伝的組成になっていることが推察された
（表 2）。周辺にタイリクヒメハナカメムシ
が分布しない土浦の個体群は、他の個体群
と遺伝的に異なり、ボトルネックあるいは
遺伝的浮動の影響を受けて特異な遺伝子構
成を持つことが推察された。また、南九州
の個体群間では有意差が検出されず、比較
的広範囲にわたって遺伝的に均質であり、
潜在的な遺伝子プールの地理的範囲が広い
ことが推察された。 
 

(3) タイリクヒメハナカメムシの遺伝的多
様性を南九州、中京、北関東の 3 地域で比
較したところ、北方ほど遺伝的多様性が低
く、本種が温暖化にしたがって分布を北上
させてきたことが伺えた（表 3）。 
(4) ナミヒメハナカメムシ 13 クローン（遺

伝子座）の増幅確認を行ない、うち 8遺伝子
座がヌル対立遺伝子が少なく、実用に耐える
ことを明らかにした。ヘテロ接合体頻度の高
いものでは、ヌル対立遺伝子頻度が低い傾向
が見られた（図 2）。 
 
(5) ナミヒメハナカメムシ 8遺伝子座に加え、

新規 1遺伝子座およびタイリクヒメハナカメ
ムシの 5遺伝子座（Hinomoto et al., 2006）
の増幅確認を、コヒメハナカメムシを加えた
3 種 9 個体群で行った。異種で開発したマー
カーのヌル対立遺伝子頻度は同種のものと
比べて約 2倍あり、種を超えたマーカーの利
用は注意を要することがあきらかになった。 
(6) タイリクヒメハナカメムシが分布する
地域と分布しない地域で、高さの異なる花か
ら採集したヒメハナカメムシ類群集の種構
成を調査したところ、タイリクヒメハナカメ
ムシが分布しない地域では、低位置でナミヒ

図 2 ナミヒメハナカメムシ野外個体群のヘテ
ロ接合体頻度とヌル対立遺伝子頻度の関係 

 
表 2 個体群間の固定指数 FST（上）および
G-test の結果（下）。枠で囲った九州個体群間
では有意な遺伝的分化は検出されなかった。 

 

図 1 野外 2 個体群と、生物農薬 2 個体群の
マイクロサテライト 2 遺伝子座の対立遺伝子
頻度例 

表3 タイリクヒメハナカメムシ野外個体群のマ
イクロサテライト 3 遺伝子座の Alleric richness
の比較。平均値は地域間で有意差あり
（P<0.03）。 
 

 



 

 

メハナカメムシ、中〜高位置でコヒメハナカ
メムシが圧倒的に優先していた（図 3）。一方、
タイリクヒメハナカメムシが分布する地域
では、どの高さからもタイリクヒメハナカメ
ムシが採集された（図 3）。これらのことから、
タイリクヒメハナカメムシが分布拡大に伴
い、ナミヒメハナカメムシとコヒメハナカメ
ムシのニッチェに割り込んできたと考えら
れた。 
 
(7) 地理的距離と遺伝的分化の程度をマイ
クロサテライトマーカー遺伝子頻度を用い

た Fst 値を用いて比較すると、タイリクヒメ
ハナカメムシでは有意な正の相関が見られ
た（図 4）が、ナミヒメハナカメムシでは見
られなかった。このことから、タイリクヒメ
ハナカメムシのほうが移動分散能力に劣り、
遺伝子交流範囲も狭いものと推察された。 
(8) これらのことを併せて考察すると、タイ
リクヒメハナカメムシは南方より温暖化の
影響で分布を北上させ、コヒメハナカメムシ
およびナミヒメハナカメムシのニッチェに
侵入したと考えられた。また、生物農薬系統
の放飼が各地で行われているが、潜在的な遺
伝子プールが広範囲にわたるため、放飼系統
の影響は軽微と考えられ、地理的距離と遺伝
的距離の関係からは、生物農薬の定着の影響
は見られなかった。また、タイリクヒメハナ
カメムシは比較的分散能力が低いと考えら
れ、このことが内陸部などに分布を拡大でき

ない要因と考えられた。 
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図 4 タイリクヒメハナカメムシ野外個体群間
の地理的距離と FST の関係 

 
図 3 タイリクヒメハナカメムシが分布しない
地域（a）と、分布する地域（b）でのヒメハナカ
メムシ類種構成 


