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研究成果の概要（和文）：環境中にはカメムシ類の必須共生細菌と同等の生物機能を持つ自由生活細菌(細菌C~
F)が生息している。本研究は、これらの細菌がどのようなカメムシと共生できるのかを明らかにすることを目的
としておこなわれ、以下のことを明らかにした。１）世界的農業害虫であるミナミアオカメムシは細菌C~Fと共
生可能であり、さらに細菌C～F以外にも本種の共生細菌になりうる細菌（細菌X）が複数種環境中に存在してい
る。２）ツチカメムシ類（Macroscytus属）の野外集団には細菌C～Fおよび細菌Xと共生している個体が存在す
る。３）ツチカメムシ類は共生細菌を毎世代環境中から獲得するという、カメムシ上科では前代未聞の特徴を持
つ。

研究成果の概要（英文）：The bacteria, called symbionts C-F, which have biological functions 
equivalent to those of the essential symbiotic bacteria of some stinkbugs, live in the environment. 
The purpose of this study was to clarify what range of stinkbugs can be in a mutualistic association
 with the symbionts C-F. We obtained the following results. (i) The southern green stinkbug Nezara 
viridula, known as a serious agricultural pest, can be in a mutualistic association with not only 
the symbiont C-F but also other bacteria, called bacteria X, living in the environment. (ii) 
Burrowing stinkbugs of the genus Macroscytus are associated with symbionts C-F and bacteria X in 
natural populations. (iii) The burrowing stinkbugs do not vertically transmit the symbionts but 
environmentally acquire the symbionts every generation, which is an unprecedented feature among 
pentatomoid stinkbugs. 

研究分野：進化生物学
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研究成果の学術的意義や社会的意義
１、世界的農業害虫であるミナミアオカメムシが、本来の共生細菌だけでなく他の様々な細菌と共生可能である
ことが明らかになったことから、新しい害虫防除技術の開発につながるかもしれない。
２、カメムシ科とキンカメムシ科でのみ発見されていた新興共生細菌（細菌C～F）がツチカメムシ科のカメムシ
から初めて発見されたことから、新興共生細菌は従来考えられていたよりも幅広い宿主を持ちうると考えられ
る。
３、ツチカメムシ科には共生細菌を垂直伝播する種だけでなく環境獲得する種も存在することが示されたことか
ら、今後の共生の進化生物学的研究においてツチカメムシ科はモデル共生系になりうる。

※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、研究者個人に帰属されます。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９（共通） 
１．研究開始当初の背景 
⑴昆虫類の必須共生微生物 
多くの昆虫類が成長や繁殖に必要な栄養分の供給を体内の共生微生物に依存しており、共生微

生物なしには生きていけない。これらの昆虫は共生微生物をメス親から子へ垂直伝播すること
で安定的に維持しており、共生微生物はもはや宿主昆虫の体の一部になっていると言っても過
言ではない（Buchner 1965）。 
⑵共種分化と共進化 
垂直伝播によって共生関係が安定的に維持される状況では宿主昆虫と共生微生物の共種分化

が生じ、その結果として“一対一の共生関係”が進化することが予想される。これまでに多くの
昆虫グループにおいて宿主昆虫と必須共生微生物との共種分化（系統分岐パターンの一致）が示
され、一対一の共生関係が実証されてきた（Clark et al. 2000 など）。一方、共生関係が安定
的に維持される状況では宿主昆虫と共生微生物の間の共進化・共適応が進み、それぞれの宿主昆
虫とその共生微生物の間に特異的な相互作用が進化することも予想されるが、これについては
現在のところ明確な実証例はない。 
⑶応募者のこれまでの研究成果 
応募者は主にカメムシ類を材料にして宿主昆虫と必須共生

微生物との一対一の共生関係を実証してきた（Hosokawa et 
al. 2006 など）。ところが最近、一部のカメムシ類では必須
共生細菌を垂直伝播で維持しているにも関わらず、共生細菌
に種内多型が存在するという予想外の現象を発見した
（Hosokawa et al. 2016）。この発見が本研究課題の提案の発
端となっており、以下でその内容を詳説する。 
チャバネアオカメムシの各地の野外集団について必須共生

細菌を同定したところ、本種の共生細菌には種内多型が存在
しており（図１、以下では共生細菌Ａ〜Ｆと記す）、南西諸島
の集団では異なる共生細菌を持つ宿主個体
が混在していた（図２）。この前代未聞の現
象がどのように生じたのかについて調べる
と、共生細菌Ｃ, Ｄ, Ｅ, Ｆは南西諸島の
環境中（土壌中など）に自由生活細菌として
も生息しており、これらがカメムシ体内に侵
入し、元の共生細菌であるＢと置き換わって
新しい共生細菌になることが繰り返し生じ
て共生細菌の種内多型が形成されたことが
明らかとなった。カメムシはどの共生細菌と
共生しても同じように成長・繁殖できること
から、宿主カメムシに対するＡ〜Ｆの生物機
能はすべて同じであると考えられた。またど
の共生細菌も次世代に垂直伝播されていた。 
さらに興味深いことに、細菌Ｃ～Ｆ

はチャバネアオカメムシだけでな
く、南西諸島に生息する他種のカメ
ムシの共生細菌にもなっていた。野
外自然集団でＣ～Ｆとの共生が確認
されているカメムシを表１に列挙す
るが、驚くべきはその多様性である。
チャバネアオカメムシと同じカメム
シ科に属するものの系統的には大き
く離れており、寄主植物も異なる４
種のカメムシ、さらにはキンカメム
シ科の５種のカメムシがチャバネア
オカメムシと同じ共生細菌Ｃ～Ｆを共有しているのである。したがって、少なくともこれらのカ
メムシについては宿主と共生細菌の間の相互作用が共通している可能性が考えられ、これは宿
主の種ごとに特異的相互作用が進化するという予想を覆すものである。 
 
 
２．研究の目的 
 以上のことから、共生細菌Ｃ～Ｆはカメムシの新興共生細菌として様々な種のカメムシへと
広がりつつある可能性がある。そこで本研究は、この新興共生細菌Ｃ～Ｆがどのようなカメム
シと共生できるのかを明らかにすることを目的とする。 
 
 
３．研究の方法 



⑴ミナミアオカメムシと新興共生細菌の実験的共生 
ミナミアオカメムシ Nezara viridula は世界的な農業害虫として知られている。特異的で培養

できない共生細菌が存在すること、共生細菌なしには成長できないこと、共生細菌は卵表面塗布
によって垂直伝播されることが明らかとなっている（Prado et al. 2006, Tada et al.2011）。
本種の飼育系統を確立し、卵塊の表面を殺菌することによって無菌１齢幼虫を得た。この幼虫に
共生細菌Ｃ～Ｆの培養液を経口接種することによって実験的に共生させ、その後の経過を観察
した。 
⑵ツチカメムシ類における新興共生細菌の探索 
 ツチカメムシ Macroscytus japonensis の共生細菌は環境中に生息する細菌と非常に近縁であ
ることが知られているが（Hosokawa et al. 2012, 2016）、過去の調査はごく一部の集団に限ら
れていた。Macroscytus 属のカメムシであるツチカメムシ M. japonensis、コツチカメムシ M. 
fraterculus、Macroscytus sp.（和名不明）を日本国内の各地で採集し、各個体が保持する共生
細菌を分子生物学的に同定（16S rRNA 遺伝子配列の決定）することによって、新興共生細菌Ｃ
～Ｆと共生しているかどうかを調べた。 
⑶ツチカメムシ類における共生細菌の垂直伝播の検討 
 Macroscytus 属のツチカメムシ類の共生細菌には著しい種内多型が見られ、ほとんどの共生細
菌が培養可能である（以下の研究成果を参照）。このことからツチカメムシ類では共生細菌を垂
直伝播せずに、毎世代環境中から獲得していることが予想される。これを検討するためにツチカ
メムシ類の卵表面に共生細菌が塗布されているかどうかを 16S rRNA 遺伝子配列の診断 PCR によ
って調べた。 
 
 
４．研究成果 
⑴ミナミアオカメムシと新興共生細菌の実験的共生 
ミナミアオカメムシの無菌１齢幼虫に対して細菌Ｃ～Ｆを接種したところ、確率は低いものの、

正常に成長する個体が見られた（図３）。これらの 個体の共生器官内の細菌を分子生物学的に同
定したところ、大半の個体では接種した細菌であることが確認された。しかし一部の個体では接
種したものではない 細菌が共生しており、これらは飼育時の餌等に混入(コンタミネーション)
していた細菌である可能性が高い。これらの結果から、①細菌Ｃ～Ｆは共生器官への定着率が低
いもののミナミアオカメムシと共生できる、②細菌Ｃ～Ｆ以外にも本種の共生細菌になりうる
細菌（以下では細菌Ｘと記す）が複数種環境中に存在していることが明らかとなった。実験室で
培養可能であり、なおかつミナミアオカメムシと共生可能な細菌を発見したことから、共生の分
子機構を解明するための新しいモデル実験系となる可能性が示唆された。さらには新しい害虫
防除技術の開発にも繋がるかもしれない。 

 
図３：各処理で成虫になったミナミアオカ
メムシ 
(a)本来の共生細菌を保持、(b)共生細菌Cを
保持、(c)共生細菌 Dを保持、(d) 共生細菌
Eを保持 
(e)細菌Ｘを保持 
 
 
 
 
 

 
⑵ツチカメムシ類における新興共生細菌の探索 
Macroscytus 属のカメムシでは共生細菌の著しい種内多型が見られ、一部の個体は新興共生細

菌(Ｃタイプ、Ｄタイプ、Ｅタイプ)と共生していることが明らかになった（図４）。また、これ
らの共生細菌の９割以上（113 サンプル中 102 サンプル）が培養可能であることが確認された。
カメムシ科とキンカメムシ科でのみ発見されていた新興共生細菌が、ツチカメムシ科のカメム
シから初めて発見されたことから、新興共生細菌は従来考えられていたよりも幅広い宿主を持
ちうると考えられた。 
 
⑶ツチカメムシ類における共生細菌の垂直伝播の検討 
 Macroscytus 属のカメムシの卵表面に細菌が付着しているかどうかを PCR で調べたところ、大
部分の卵において細菌の遺伝子配列の増幅が見られなかった。一部の卵では増幅が見られたが、
電気泳動時のバンドは極めて薄いものであった。したがって、Macroscytus 属のカメムシの卵表
面には細菌はほとんど存在していないと考えられ、これは共生細菌の垂直伝播が生じていない
可能性を強く示唆している。共生細菌の著しい種内多型（図４）と、培養が可能であることを合
わせて考えると、Macroscytus 属のカメムシは共生細菌を毎世代環境中から獲得している可能性
が高い。ツチカメムシ科では共生細菌を垂直伝播する種がすでに知られているが（Hosokawa et 



al. 2013）、本研究によって環境獲得する種も存在することが示されたことから、今後の共生の
進化生物学的研究においてツチカメムシ科はモデル系となりうると考えられた。 
 

図４：全国から採集した
Macroscytus 属のカメムシの
共生細菌の分子系統樹（16S 
rRNA 遺伝子配列に基づく）．
色は宿主の種の違いを表し
ている． 
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