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ミトコンドリアDNAか らみたニホンミツバチの起源

高橋 純一,吉田 忠晴

現在の E]本列島には二ホンミツバチApis

ceranajaPonicaと セ イ ヨ ウ ミ ツ パ テA.

melliferaの2種類の ミツバチをみることがで

きる.セイヨウミツバチは明治の初期にアメリ

カから養蜂種として導入された,本来日本には

生息 していなかった外来の ミツバチである.一

方のニホンミツバチは東アジアに広 く分布 して

いるトウヨウミツバチの-亜種である. トウヨ

ウミツバチは,Ruttner(1988)による形態形

質を用いた多変量解析法によれば,インドから

東南アジアの熱帯地域に生息 しているインド亜

種A ceranaindica,東アジアに生息 している

基亜種A.ceranacerana,ヒマラヤ山脈地域に

生息するA.ceranahimalaya, そして日本列

島にのみ生息する日本亜種A.ceranajaponica

の4亜種に分けられる (図 1).

二ホンミツバチの起源仮説

日本列島に生息 しているこのニホンミツバチ

は,いつ,どのようにやって来て固有亜種とし

図1 トウヨウミツバチの分布.(》日本亜種 (ニホンミツバチ),②基亜種,

③インド亜種,④ヒマラヤ亜種.サンプル採集場所を●で示した.
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ての集団を形成 したのであろうか. ミツバチな

どの社会性の-チの出現については,おおよそ

一億年前に班柏に閉じ込められた働きアリの化

石が見つかっており,この時期にはすでに高度

な社会性が確立 していたと推定されている. ミ

ツパテの化石記録はこれより新 しく,日本では

壱岐島からおおよそ2000万年前の時代の地層

からミツパテの化石 (図 2)が見つかっている

(Fujiyama,1970)ことから,すでにこの時代

には日本にもミツバチの祖先種が生息 していた

ようである.

これまでニホンミツパテの起源についてはい

くつかの仮説があり, 自然分布と人為分布の2

つに大別できる (佐々木,1999).自然分布説

では,日本がまだユーラシア大陸と陸橋を形成

していた氷期の時期に分布を広げてきたという

説である.日本列島に進入する経路には,フィ

リピン,台湾から沖縄諸島を経由して北上する

経路,朝鮮半島から九州に入る経路,そしてロ

シアのサ- リンから北海道を経由して南下する

経路の3つの進入経路が考えられている (図

3).現在のニホンミツ/ヾチの祖先集団はこれら

のル- トから単独あるいは複合 して氷期の時期

に一度あるいは何回かにわたって分布を広げた

という説である.

一方の人為分布説では,日本列島が大陸と離

れた最終氷期以降に,朝鮮および中国からトウ

ヨウミツバチの群が持ち込まれ,それらがニホ

ンミツバチの祖先集団になったいう説である.
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図2 2000万年前のミツパテの化石.長崎県壱岐

島で採集されたもの.藤山家徳氏撮影.

図 3 二ホンミツバチの祖先種が最終氷期以前に日

本列島に侵入してきた場合に想定される移入径路

分子生物学的検証

これまでニホンミツバチの起源に関する仮説

を検証することのできるデータとしては,形態

形質を用いた比較解析によるものしかなかった

(Ruttner,1988). しかしながら最近の分子生

物学的手法の発展により制限酵素を用 いた

DNAの断片解析や塩基配列のデータから,坐

物種の系統関係や集団の遺伝構造に関する研究

が盛んになり, トウヨウミツバチでもこのよう

な研究をおこなうことが可能になった.

Smith(1991)は制限酵素を使った ミトコン

ドリアDNAの断片長の多型解析によりニホン

ミツパテはタイの集団と遺伝的に近いことを明

らかにした.その後 Deowonishetal.(1996)

は同様の方法でさらにサンプル数を増やして,

韓EEl,台湾,フィリピン,ベ トナム,タイ,ネ

パールの トウヨウミツパテグループとニホンミ

ツパテの 5集団 (東京,京都,山口,熊本,対

局)について解析を行い,日本集団は台湾,フ

ィリピンなどの南方系集団よりも韓国,ベ トナ

ム,タイ,ネパールなどの大陸系集団と遺伝的

類似性が高いことを示 した.そしてその中で

は,興味深いことに,対馬集団はその他の日本

集団よりも韓国集団と類似性が高いことが示唆

された.

その後さらにSmithandHagen(1996)お



よびSmithetal.(2000)により広範囲にわた

るトウヨウミツパテの分布域からのサンプリン

グが行われ, ミトコン ドリアDNAのtRNA

leuとCOII領域の間に挟まれている非コー ド

(D-loop)領域の塩基配列の比較を行ったとこ

ろ,トウヨウミツバチの集団は大きく4つの集

団を形成 していることが明らかになった.

しかしながら､これらのデータではニホンミ

ツバチの起源に関する問題に明確な結論を出す

ことは難 しかった.なぜなら,日本とその近隣

集団の解析 したサンプル数が少ないことと見つ

かった塩基配列の変異パ ターン (-プロタイ

プ)が少ないためニホンミツバチの集団が単一

祖先集団を起源とするものなのか,あるいは複

数の祖先集団を持っのかどうか明らかではなか

ったためである.

中国,韓国,ロシア (沿海州),台湾などの極

東アジアの集団は,ニホンミツバチの起源を考

えるうえで重要な地域である.これらの地域の

集団 と日本各地の集団 との ミトコンドリア

DNAの変異を比較することによりニホンミツ

バチの集団の遺伝的背景や過去の進入経路を明

らかにすることができる.そこで,今回,私た

ちは, ミトコンドリアDNAの塩基配列の解析

を行いニホンミツバチと極東アジア集団との系

統関係から日本への進入経路およびその時期に

ついて考察してみた.

ミトコンドリアDNAによる系統解析

今回, ミトコンドリアDNAの塩基配列の解

析には日本各地の 14地域 (青森,福島,東京,

新潟,長野,石川,三重,京都,山口,福岡,

熊本,鹿児島,対馬,奄美大島)からと台湾,

韓国,中国,ロシア,ベ トナム,タイ, ミャン

マー,インドから採集 した個体を使用 した (図

1).ニホンミツバチを含む トウヨウミツパテ

のDNA解析には, ミトコンドリアDNA内の

tRNA leuか らCOII遺 伝子 まで の領域 を

Garneryetal.(1991)によって設計されたE

2及びH2プライマーを用いてPCR法によっ

て増幅 し,その約 310bpの配列から分子系統

樹を作成した.系統樹作成にあたって今回解析
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したサンプルとこれまで報告されているフィリ

ピン (DelaRuaeta1.,2000)とマレーシア

(Takahashieta1.,2002)の トウヨウミツパ

テの相同遺伝子配列を解析に加えた. ミツバチ

はこの領域の問に非コー ド遺伝子を含んでいる

ため,他の遺伝子領域よりも塩基配列の置換率

が高く,種内変異の調査に有用であると考えら

れている (Garneryeta1.,1991).

系統解析は,CLUSTALW (Thompson,

1994)でアライメントし,ギャップは除外 し

た.遺伝的距離は木村の2変数法 (Kimura,

1980)で 算 出 し,近 隣 結 合 (Neighbor-

joining,NJ)法 (SaitouandNei1984)によ

って分子系統樹を作成 した.系統樹の信頼性

は,1,000回繰返しによるブートストラップテ

ストによって評価をおこなった.外群としてイ

ンドのサンプルA.ceranaindicaを使用した.

トウヨウミツバチの遺伝的変異

私たちが今回解析 した22地域の93サンプ

ルのから配列の異なる10のハプロタイプが見

つかった (表 1).また非コード領域は地域間で

多様な変異が確認された.特に台湾のサンプル

はSmithandHagen(1996)の結果と同様で

フィリピンでも見つかっている特徴的な短い配

列のものであった.今回日本からのサンプルの

間では3つのハプロタイプが見つかった.この

うち対馬と奄美大島の集団が固有のハプロタイ

プ (Japan3とJapan4)を持っていた.一方

本州および九州で見つかった-プロタイプはす

べて同じタイプ (Japan 1)のものであり変異

は見られなかった.これまでに報告されている

もの(Japna2)を加えると全部で4つの-プロ

タイプがニホンミツバチから見られた (図4).

そしてベトナム,韓Eg,タイではそれぞれ2つ

の-プロタイプが見つかった.一方でインド,

台湾,ロシアの集団内のサンプル問には変異は

見られなかった (表 1).

トウヨウミツバチの ミトコンドリアDNA

tRNA leu-COII間の遺伝子配列による系統解

析の結果,本グループは大きく2つのグループ

を形成 した (図 5).一つがボルネオ島 (マレー



74

表 1 トウヨウミツパテの ミトコンドリアDNA

tRNAleu-COII問のハプロタイプの地域性

地域 -プロタイプ (∩)

青森県弘前市

福島県郡山市

茨城県筑波市

東京都町田市

長野県長野市

新潟県上越市

石川県

京都府宇治市

三重県伊勢市

山口県山口市

福岡県博多市

熊本県八代市

鹿児島県都宮之城市

対馬比田勝

奄美大島宇検村

韓国,南原市

ロシア,沿海州

台湾,基隆市

中国,昆明

タイ,チェンマイ

ベトナム,ライチャウ

ミャンマー

イント,バンガロール

マレーシア,

サバ州ボルネオ島*

フィリピン

ミンダナオ島ヰ2

ビサヤ島*2

パラワン島*2

ルソン島*2

Japan1(5)
Japan1(5)
Japan1(5)
Japan1(5)
Japan1(5)
Japan1(5)
Japan1(5)
Japan1(5)
Japan1(5)
Japan1(5)
Japan1(5)
Japan1(5)
Japan1(5)
Japan1(4),

Japan1(4),

Japan1(3),

R usslan(2)

Taiwan(3)

Chlna(2)

Japan

Japan

‖叩
‖
リ

ー
h一

cY
割

判

ほ

Thailand(1),Japan1(2)

Vietnam(2),Japan 1(1)

Myammer(1)

India(1)

1Tenom 1,Borneo2

2Cel

Ce2

Ce3

Ce4

*1のハプロタイプはTakahashietal.(2002)を使

用 した.*2のハプロタイプはDelaRu且 etal.

(2000)を使用した.
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シア)とフィリピン諸島か らなる東南アジアの

島峻グループで, もう一つがベ トナム, タイ,

ミャンマー,台湾,中国,韓国, ロシア,日本

からなる東アジア大陸集団のグループである.

この集団の中で最 もよく見 られる-プロタイプ

(Japan1)は,東アジア大陸で普通にみ られる

-プロタイプで,現在見つかっている トウヨウ

ミツバチでの祖先型-プロタイプになっている

と考えられている (Smitheta1.,2002).

ニホンミツバチの起源

これまで報告されている研究と私たちが新た

に加えたデータをもとに トウヨウミツバチの分

子系統解析の現状と二ホンミツバチの起源につ

いて述べてきた. トウヨウミツバチの 22地域

の 3亜種について mtDNA tRNA leuとCOII

遺伝子問の塩基配列の結果か ら,ニホンミツバ

チと トウヨウミツバチ集団との系統関係を示す

分子系統樹を描 くことができた.また日本各地

における集団の地理的変異は極めて低いことが

わかった.ニホンミツバチの祖先集団は,朝鮮

半島か ら対馬を経由 して進入 してきた単一集B]

であることが推測された.そして対馬集団は遺

伝的に韓国集団よりもニホンミツバチのグルー

プに近いことが明らかになった.

この結果は,最近の地質学的調査によっても

支持される.最終氷期に大陸と日本列島が海面

30 110

GCATTGAATTCTGAATTCAAACTCAAA

60 70 60 90
JapanlAAAAAACTTTTATTAAAATTAATAATTTAAATTTATTATTAAAATTT

Japan2 -

Japan3-

Japan4 -

図4 ニホンミツバチで見つかった非コード領域の塩基配列.ドットは同じ塩基の配列を,囲みは-プロタイプ

ごとに異なる部分を示す.上記のうち岩手県で見つかったJapan2はSmithandHagen(1996)から引用した.
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A.ceranaJndlca

ボルネオ島

(マレーシア)

フィリピン諸島

Aceranacerana

A,ceranaJaPOnJ'ca
台湾
ミャンマー

中国
ロシア

韓国

日本
タイ
ベトナム

図5 ミトコンドリアDNAのtRNA leu-COII間の配列による分子系統樹ニホンミツバチで見つかったハプロ

タイプはひとつのグループを形成していた.これらの-プロタイプは台湾やフィリピンよりも韓国,ロシア,

中国のグループと系統的に近いことがわかる.

上昇によって分断された後も九州と対馬はたび

たび陸橋を形成 した可能性があったが,対馬と

朝鮮半島の間では陸橋を形成することはなかっ

たようである (多田,1998).そのためこの両

集団は少なくとも2万年以上の間ずっと遺伝

的交流がないことになる.韓国と日本の両集団

間 の遺 伝 的距離 を もとにGarnery et alリ

(1991)が セ イ ヨ ウ ミツパ テで算 出 した

mtDNA の分子時計 (100万年あたり2%)を適

用すれば,ちょうど韓国と対馬および日本各地

の集団の分岐年代は2万年前後と推定された.

この結果は朝鮮半島と対馬が分断された年代と

ほぼ一致 していた.さらに最近の形態学的な調

図 6 シャリンバイを訪れたニホンミツパテ鹿児島

県宇検村湯湾 (奄美大島)にて

査によっても対馬集団は韓Egよりも日本集団に

形態形質の類似性も高いことが示唆されている

(高橋 ･吉田,2000).これらの解析の結果から

対馬,奄美大島および日本各地の集団は遺伝的

にまとまったグループであった (図 6).しかし

今回の調査では,ニホンミツパテの地域集団間

の遺伝的変異については未解決のままである.

そこで現在私たちのグループは, ミトコンド

リアDNA よりも変異が高いマイクロサテライ

トDNA断片解析によるニホンミツバチを含め

た トウヨウミツバチグループの系統関係及び集

EBの遺伝的変異について解析を進めているとこ

ろである.今後,アジアの各地で同様の研究が

進みデータが蓄積されれば,いずれ トウヨウミ

ツ/ヾチの生物地理学に関する諸問題が明らかに

なることが期待される.
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(〒194-8610町田市玉川学園 6-ト1 玉川大学)
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ThegeographicVarlationandorlglnOfJapa-

nesehoneybees,Apisceranajaponicawasstud-

iedusingsequencinganalysisofmltOChondrial

DNA ofaregionbetweentRNA leuandCOII

genes. Weidentified3haplotypesamongthe

52 indivlduals from 14 populatlOnS Studied

whet.eaStheュ-eWasnOgeneticvarlatlOnamong

allsamplesinCO‖region.Althoughauof12

KyuslluandHonshumainlandpopulatlOnSOf

A.ceranajaponicahaveJapanihaplotype.2

new haplotypeswerefrom theremoteIs一and

populationsofAmami-Oshima (Japan 4)and

Tsushlma(Japan3),respectively. Thesenew

haplotypes are different from reported

haplotypesoftheA.cerlanagroup,thereforeits

origin mightbetheancienttypeon widely

distrlbuted haplotypeJapan 1. Theseresult

demonstratedthatA.ceranajaponicawasorigin

from KoreanpeninsulabymtDNAanalysis.


