
国立研究開発法人森林研究・整備機構・森林総合研究所・主任研究員 等

科学研究費助成事業　　研究成果報告書

様　式　Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９ （共通）

機関番号：

研究種目：

課題番号：

研究課題名（和文）

研究代表者

研究課題名（英文）

交付決定額（研究期間全体）：（直接経費）

８２１０５

若手研究

2023～2021

大量開花植物と社会性ハナバチはハナバチ感染症拡大のハブとなるか？

Do mass flowering crops and eusocial bees contribute to the spread of pathogens 
among bees?

６０８９６５４６研究者番号：

中村　祥子（Nakamura, Shoko）

研究期間：

２１Ｋ１４８６８

年 月 日現在  ６   ５ ２４

円     3,500,000

研究成果の概要（和文）：食糧生産に不可欠な送粉サービスを提供する野生ハナバチ等の訪花昆虫の病原微生物
の中には、花上で水平伝播するものがあることが知られている。本研究は、訪花昆虫の訪花に伴う花の微生物群
集組成の変化や、訪花昆虫類の体表面と花に付着する微生物の類似性解明と、野生ハナバチにも感染するミツバ
チの病原性微胞子虫が巣仲間間で感染拡大するメカニズムの一部の解明により、訪花昆虫群集内における感染症
の拡大に関連した知見を得た。

研究成果の概要（英文）：Some pathogens of flower-visiting insects such as wild bees, which provide 
essential pollination services for food production and other purposes, are known to be horizontally 
transmitted on flowers. This study provides insight into the mechanisms of the spread of pathogenic 
microorganisms within communities of flower-visiting insects by revealing the change in the 
community composition of microbes on flowers followed by visitations by large insects, the 
resemblance of microbes on the body surfaces of flower-visitors and on flowers, as well as 
elucidating some of the mechanisms in which pathogenic microsporidia of honeybees spread among nest 
mates.

研究分野： 送粉生態学
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  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
野生の訪花昆虫類は、食糧生産等に不可欠な送粉サービスを提供している。本研究成果は、これらの訪花昆虫類
の感染症の伝搬メカニズム解明に貢献し、感染の拡大防止に資する。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属します。
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１．研究開始当初の背景 

 野生ハナバチ類による送粉は、食糧生産と野生植物の繁殖に不可欠な生態系機能である。しか

し近年、野生ハナバチ群集内で種を超えた感染症蔓延が懸念されている。それらの一部病原体は、

ハナバチ個体間の花共有により花上で間接伝播するとされる。ハナバチ類は花の特性に応じ訪

花行動を変える。一度に沢山の花が咲く大量開花植物は、多くのハナバチ類が集中することで感

染拡大に寄与するかもしれない。また、社会性ハナバチは、巣での密な個体間接触により、単独

性ハナバチに比べ個体群内の感染拡大リスクが高い。農作物送粉に導入される社会性ハナバチ

のミツバチは、同じ花に訪れる単独性野生ハナバチ類へ感染拡大を招く可能性がある。 

 

２．研究の目的 

 野生ハナバチ類の多様性保全に向け、野生ハナバチの感染症が訪花昆虫群集内で拡大する機

序解明に資することを目的に、(1)訪花昆虫－大量開花植物の相互作用ネットワークにおける微

生物類の共有や移行、(2)ミツバチ巣内における感染症拡大メカニズムの一部を解明する。 

 

３．研究の方法 

(1) 訪花昆虫－大量開花植物の相互作用ネットワークにおける微生物類の共有や移行 

花と訪花昆虫の間、訪花昆分類群の間における微生物の共有や移行を検証するため、大量開花

するセイタカアワダチソウの花を用い、①花上真菌群集組成に対する訪花昆虫の影響解明、②訪

花昆虫－昆虫体表真菌のネットワーク構造の解明、③訪花昆虫類の体表と花に共通する微生物

の抽出をおこなった。①では、セイタカアワダチソウ群落にて、0.6mm メッシュ処理（微小動

物や風雨による微生物移入が可能）、3.5mm メッシュ処理（ミツバチより小さい小型昆虫と風雨

による微生物移入が可能）、オープン処理（すべての昆虫、風雨による微生物移入が可能）を設

置する野外試験を実施した。試験は、11 月上旬と中旬の 2 度行い、訪花観察を実施するととも

に、各処理の花の DNA 抽出物について、真菌 ITS 領域のアンプリコンシーケンス解析を実施し

た。そして、アンプリコンシーケンスデータを用い、ｎMDS と PERMANOVA により処理の効

果を調べることで、花の真菌群集組成に対する訪花昆虫の影響を検証した。②では、①と同時期

に、同一サイトで捕獲したセイタカアワダチソウの訪花昆虫類を用い、体表の DNA 抽出物から

真菌 ITS 領域のアンプリコンシーケンス解析を行った。この解析結果を用い、訪花昆虫類－体

表真菌類のネットワーク解析を実施し、ハブや connector（Guimerà et al. 2005）となる訪花昆

虫分類群と微生物 OTU の検出を行った。③では、②のネットワークにおいてモジュール間をつ

なぐ connector とされた真菌 OTU について、それらが花上で伝搬・共有された可能性を調べる

ため、connector の OTU が花上微生物として検出された割合や頻度を調べた。 

 

(2) ミツバチ巣内における感染症拡大メカニズム 

ノゼマ症は、世界各地のセイヨウミツバチ群から検出され、採蜜量の低下や蜂群崩壊への関与

が指摘されている。その原因微生物の一種である微胞子虫 Vairimorpha(Nosema) ceranae は、

野生のハナバチ類への感染も確認されており（Martín-Hernández et al. 2018）、感染拡大機序の

解明が必要である。本微胞子虫は、糞とともに排泄された胞子の摂食により経口感染する。そこ

で、野外における他種ハナバチ類への感染拡大の前に生じると考えられるミツバチ巣内におけ

る感染拡大機序の一部解明を目的に、ミツバチ感染個体の生存日数と排泄パターンに対し、ミツ



バチ巣群の栄養状態がどのように影響するかを調べた。セイヨウミツバチの羽化 2 日未満の成

虫合計 120 頭を、砂糖水摂食群、砂糖水＋花粉摂食群、砂糖水＋代用花粉摂食群に分け、各群の

半数に Vairimorpha 胞子を経口接種し、14 日間飼育して、排泄回数、排泄量、死亡率、死亡時

（又は生存 14 日目）の腸内の微胞子虫胞子数の違いを調べた。試験は 2023 年の 7 月と 10 月の

異なる季節に、異なるセイヨウミツバチ群を用いて 2 回実施した。なお、本試験は家畜伝染病予

防法施行規則に則り実施した。 

 

４．研究成果 

(1) 訪花昆虫－大量開花植物の相互作用ネットワークにおける微生物類の共有と移行 

大量開花するセイタカアワダチソウを用い、訪花昆虫類による花上の真菌群集組成の変化と、

訪花昆虫の分類群間、訪花昆虫－花間の真菌の共有を確認した。これらから、訪花昆虫類の病原

微生物を含む微生物類が、花上にて、訪花昆虫の分類群間で伝搬する可能性が十分あることが示

唆された。セイヨウミツバチがそのハブとなる可能性については、今後さらなる研究が必要であ

る。 

① 花上真菌群集組成に対する訪花昆虫の影響 

合計 1584 分間の訪花観察の結果、オープン処理区では合計 950 訪花が観察された。このう

ち、上位 3 分類群は、ツマグロキンバエ（400 訪花）、大型ハナアブ類（234 訪花）、ミツバチ

（175 訪花）であった。3.5 メッシュ処理区では合計 129 訪花が観察され、上位 3 分類群は、ツ

マグロキンバエ（108 訪花）、小型カメムシ類（14 訪花）、レピ幼虫（5 訪花）であった。0.6 メ

ッシュ処理区では、中型クモが 2 訪花の未確認された。 

花の真菌群集の PERMANOVA の結果、3.5 メッシ

ュ処理は 0.6 メッシュ処理と比較して真菌群集が異な

った（図１）。つまり、ミツバチ以上の大きさの昆虫の

訪花により、花の微生物相が変化した。しかし、訪花昆

虫よりも開花時期のほうが真菌群集組成に大きく影響

し、11 月中旬の花では、訪花昆虫の影響は見られなか

った。ハナバチ類の病原微生物となる真菌類である微

胞子虫は検出されなかった。 

② 訪花昆虫－昆虫体表真菌群集のネットワーク構造 

セイタカアワダチソウの訪花昆虫の 19 分類群は、合

計 1272 の体表真菌 OTU とネットワークを形成してい

た（図２）。ネットワーク解析の結果、訪花昆虫類の中

で、微生物の共有に関し、明らかにハブとなる昆虫種群は検出されなかったが、c-z プロット



（Guimerà et al. 2005）から、社会性のセ

イヨウミツバチは他分類群と比較して、相

対的に、ネットワークのハブとしての機能

に近い性質を持つ可能性があることが示

唆された（図３）。真菌類の中では、178 の

OTU が、モジュール間をつなぐ connector

（c>0.625）としての性質を持ち、そのうち

１ OTU が ネ ッ ト ワ ー ク の ハ ブ 微 生 物

（c>0.625 かつ z>2.5）として抽出された。

このハブ微生物は、Pezizomycotina（チャ

ワンタケ亜門）であったが、種の特定はで

きなかった。チャワンタケ亜門の中にも、

昆 虫 の 病 原 性 真 菌 が 知 ら れ て い る

（Boomsma et al. 2014）。 

③ 訪花昆虫類の体表と花上に共通する微生物の抽出 

セイタカアワダチソウの訪花昆虫類の体表真菌のうち、connector として抽出された 178OTU

について、ローカル Blast にてセイタカアワダチソウの花上の真菌 OTU（サンプルベースのレ

アファクション後、314OTU）との配列の合致を検索した。その結果、77（43.3％）の体表真菌

OTU が、花上真菌 OTU の配列と 100％合致し、花と訪花昆虫類の間の微生物共有あるいは移

行が示唆された。体表真菌のハブと定義された Pezizomycotina は、セイタカアワダチソウの花

上の OTU のなかで、検出頻度が最も高い（全体のリード数の 19.8％）OTU であった。ほかの

connector OTU の多くも花上で検出頻度が高い微生物であったことから（図４）、花上の主要な

微生物は、訪花昆虫の中で広く共有される傾向が大きそうであった。 

 

(2) ミツバチ巣内における感染症伝搬メカニズム 

微胞子虫の接種は、感染ミツバチの生存や排泄パターンに大きな影響を与えなかった（図５，

６）。しかし、花粉や代用花粉摂食による栄養摂取は、個体の生存日数を延ばすとともに、排泄

物中の微胞子虫の胞子数を増やした（図７）。良好な栄養条件により延命した感染個体の体内で

は微胞子虫がより増殖し、それらの個体が⾧期排泄することで、巣内の感染が拡大し、巣外の訪

花昆虫群集への感染拡大に寄与する可能性が示唆された。また、餌の種類が生存や排泄パターン

に与える影響の一部は、7 月と 10 月で異なり、セイヨウミツバチの群間差や季節差が考えられ

た。 
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