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Abstract.   This study showed the population genetic structure of three species of the genus Protaetia (Cetoniinae: 
Scarabaeidae: Coleoptera: Insecta) in order to understand the historical and genetic processes shaping insect 
assemblages in urban environments. We analyzed the mitochondrial COI gene (629 bp) from 46 individuals 
collected between 2024 and 2025 from the Imperial Palace in Tokyo and five additional localities in Japan. 
Haplotype relationships were examined using TCS haplotype network analyses.
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はじめに

国立科学博物館が実施した「皇居の生物調査第

Ⅲ期（2021～2025年度）」において，これまで皇

居から記録がなかったシラホシハナムグリ名義

タイプ亜種Protaetia (Liocola) brevitarsis brevitarsis 
(Lewis, 1879)およびリュウキュウツヤハナム

グリ奄美大島亜種Protaetia (Pyropotosia) pryeri 
oschimana (Nonfried, 1895)が確認され（野村ほか，

2023），継続的に発生していることが明らかに

なった（金子ほか，2026）．
シラホシハナムグリ名義タイプ亜種は一般的に

関東地方において稀な種とされ（酒井，2012），
個体数の減少が指摘されていた（岡島・荒谷，

2012）．しかし，洒井（2012）によって東京都沿

岸部から55年ぶりに再発見されて以降，東京都各

地（池田，2013；酒井，2014；酒井ほか，2015；
笠原，2018；野村ほか，2018；原島，2020）およ

び神奈川県（渡辺，2015；堀田ほか，2020），千

葉県（斉藤，2014；嶋本，2014b）と記録が相次

いでいる．近年確認されているこれらの集団は，

背面の白紋が褐色を帯びて密となり，頭循前縁の

くぼみが顕著な傾向が見られること，上翅端が突

出しない個体が含まれることなどから，外来の個

体群であるとされている（酒井ほか，2015；須

田・堀口，2019）．リュウキュウツヤハナムグリ

奄美亜種は奄美群島を自然分布域とし，伊豆諸島

に国内外来種として定着している（岡島・荒谷，

2012）．本土部においては，青木（1972）による

東京都中央区の記録以降，長らく確認されていな

かった．しかし，大田（2012）により東京都大田

区で再発見され，香月ほか（2013）によって同区

の東京港野鳥公園における大発生が報告されて以

降，東京都において分布を拡大し続けている（岸

本，2025）．さらに，近年は神奈川県（織谷・織

谷，2021），千葉県（嶋本，2014a；清水，2021），
埼玉県（河原，2023）への侵入も確認されてい

る．

これら2種の外来ハナムグリ類の侵入・定着に

より引き起こされる生態系被害として，在来の訪

花性昆虫との競合，幼虫の大発生による土壌生態

系への負の影響，在来個体群との交雑による遺

伝子汚染などが予想される（飯嶋，2015；岸本

ほか，2016，2017）．外来種対策を講じるうえで

は，侵入経路を特定し，遮断することが重要であ

る．両種がどのように関東沿岸部へ侵入したかに

ついては，船舶・航空機への随伴や販売個体の逸

出などの可能性が指摘されているが（香月ほか，

2013；飯嶋，2015），外来個体群の起源が不明で

あるため，現時点では十分に検証されていない．

そこで本研究では，関東湾岸で発生しているシ

ラホシハナムグリ名義タイプ亜種およびリュウ

キュウツヤハナムグリ奄美大島亜種の起源推定に

資する基礎情報を得ることを目的とし，皇居産を

含む全国の両種サンプルを用いて解析した．ミト

コンドリアDNAのCOI領域は高い多型性を有す

　Distinct and contrasting haplotype patterns were detected among the following three species. In P. (Calopotosia) 
orientalis submarmorea (Burmeister, 1842), all eight individuals exhibited unique haplotypes with no clear 
geographic clustering, indicating high genetic diversity and extensive sharing of a broad gene pool. In P. (Liocola) 
brevitarsis brevitarsis (Lewis, 1879), three haplotypes were detected among 23 individuals, suggesting reduced 
mitochondrial diversity; however, both region-specific haplotypes (Hokkaido and the Imperial Palace) and a 
widely shared haplotype across multiple regions were observed. In contrast, P. (Pyropotosia) pryeri oschimana 
(Nonfried, 1895) showed extremely low genetic diversity, with nearly all 13 individuals sharing a single haplotype 
and only one individual differing by a single nucleotide substitution.
　These contrasting patterns likely reflect differences in demographic history, gene flow, population size changes, 
and the influence of human-mediated dispersal among species. The coexistence of genetically divergent lineages 
within the Imperial Palace population suggests multiple introduction events or secondary contact rather than 
simple local population expansion. This study provides important insights into the formation and maintenance of 
insect populations in urban green spaces and highlights the role of both natural and anthropogenic processes in 
shaping their genetic structure.

Keywords:    population genetics, TCS haplotype networks, urban environments, Japan.
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るDNAマーカーであり，種間および個体群間の

遺伝的分化や遺伝的類縁性の評価に適している．

本研究では，得られた遺伝子型情報に基づき，関

東湾岸個体群と全国各地の個体群との遺伝的距離

を比較し，関東湾岸個体群の起源推定を試みた．

また，比較のため，両種と同属（Protaetia属）で

生態が類似するシロテンハナムグリ日本本土亜種 
Protaetia orientalis submarmorea (Burmeister, 1842) 
についても同様の解析を行った．

材料および方法

　1）野外調査
本研究では，2021〜2025年にかけて実施された

国立科学博物館 総合研究「過去150年の都市環境

における生物相変遷に関する研究－皇居を中心と

した都心での収集標本の解析」で確認されたシロ

テンハナムグリ属Protaetia 3種（シロテンハナム

グリ日本本土亜種 Protaetia (Calopotosia) orientalis 
submarmorea (Burmeister, 1842)，シラホシハナム

グリ名義タイプ亜種 Protaetia (Liocola) brevitarsis 
brevitarsis (Lewis, 1879)，リュウキュウツヤハナ

ムグリ奄美大島亜種 Protaetia (Pyropotosia) pryeri 
oschimana (Nonfried, 1895)）を用いた．

調査個体の採集にはペットボトルを加工した

ベイトトラップであるノムラホイホイ（野村，

2003）を用いた．誘引餌としてバナナを使用し

た．調査方法の詳細は，金子ほか（2026）を参照

されたい．また，皇居でのリュウキュウツヤハナ

ムグリ奄美大島亜種（SK264）はクヌギの樹液に

誘引されていた個体の見つけ採りによって得た．

各個体の個体番号，採集地点，採集日等の採集情

報の詳細は表1に示す．

　2）DNA配列決定
皇居および国内5地点（北海道千歳市，東京

都八丈島，東京都三宅島，茨城県つくば市，福

岡県福岡市）から得られたDNAサンプル46
点を用いて，サンガー法による塩基配列の決

定を行った．DNA抽出には，DNeasy Blood & 
Tissue Kit (Qiagen, Germany)を 用 い た．DNA
マーカーには，ミトコンドリアCOI領域（629 
bp）を利用し，プライマーペアC1-J-2183 (Jerry): 
5’- CAACATTTATTTTGATTTTTTGG -3’およ

びTL2-N-3014 (Pat): 5’- TCCAATGCACTAATCT-
GCCATATTA -3’をアニーリング温度48℃で用い

た（Simon et al., 1994）．PCR酵素にはKOD One 
Master Mix-Blue（東洋紡）を標準プロトコルに

従い利用した．増幅されたDNA断片を，BigDye 
Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit（Thermo 
Fisher Scientific, USA）の標準プロトコルに従

い，Applied Biosystems 3500xL Genetic Analyzer
（Thermo Fisher Scientific, USA）を用いて精製およ

びシークエンシングした．得られた配列はUnipro 
UGENE ver. 52.1（Okonechnikov et al., 2012）およ

びMEGA ver.12.1.2（Kumar et al., 2024） を 用 い

てアセンブルおよびアライメントを行った．す

べての配列データセットは本URL（https://doi.
org/10.5281/zenodo.18323581）から利用可能であ

り，GenBank / EMBL / DDBJにも提出予定である．

本研究に利用したすべてのサンプルは国立科学博

物館で保管している．

　3）集団遺伝解析
対象としたシロテンハナムグリ属3種に対して

集団遺伝解析を実施した（表1）．対象種及び対

象地域，個体数は以下の通りである．なお，シ

ロテンハナムグリ日本本土亜種1個体（SK285），
およびシラホシハナムグリ名義タイプ亜種1個体

（SK292）は配列決定ができなかったため解析に

は利用しなかった（下記の一覧にも含めていな

い）．

シロテンハナムグリ日本本土亜種：東京（皇

居）4個体，茨城（つくば市）3個体，福岡（福岡

市）1個体

シラホシハナムグリ名義タイプ亜種：東京（皇

居）19個体，北海道（千歳市）1個体，茨城（つ

くば市）2個体，福岡（福岡市）1個体

リュウキュウツヤハナムグリ奄美大島亜種：東

京（皇居）1個体，八丈島7個体，三宅島5個体

集団遺伝解析には，PopART（Leigh & Bryant, 
2015）を用いてTCSハプロタイプネットワーク

（Clement et al., 2000）を構築した．

結　果

ミトコンドリアCOI領域（629 bp）に基づく

TCSハプロタイプネットワーク解析の結果，対象

としたシロテンハナムグリ属3種すべてにおいて

複数のハプロタイプが検出され，種ごとに異なる

ネットワーク構造が確認された（図1–3）．以下に

各種の結果の詳細を示す．
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　1）シロテンハナムグリ日本本土亜種
シロテンハナムグリ日本本土亜種において，東

京（皇居），茨城（つくば市），福岡（福岡市）の

3地域から得られた8個体すべてが異なるハプロタ

イプを示し，計8ハプロタイプが検出された（図

1）．ネットワークは，茨城県つくば市産の1ハプロ

タイプ（SK286）を中心とし，そこから複数のハ

プロタイプが放射状に派生する構造を示した．中

心ハプロタイプから各派生型までの塩基置換数は

枝ごとに異なり，1–2塩基差で連結される近縁な

ハプロタイプ群と，より多くの塩基置換を介して

接続される周辺的なハプロタイプが認められた．

地理的には，東京，茨城，福岡のハプロタイプが

同一ネットワーク内に混在しており，特定地域に

特有な単系統クラスターは形成されなかった．こ

のことから，本亜種のCOIハプロタイプは地域ご

とに明瞭に分化していないことが示唆された．

　2）シラホシハナムグリ名義タイプ亜種
シラホシハナムグリ名義タイプ亜種において，

東京（皇居），北海道（千歳市），茨城（つくば

市），福岡（福岡市）の4地域23個体から，3つの

図1． シロテンハナムグリ日本本土亜種 Protaetia (Calopotosia) orientalis submarmorea (Burmeister, 1842) 
におけるミトコンドリアCOI領域（629 bp）に基づくTCSハプロタイプネットワーク．

図2． シラホシハナムグリ名義タイプ亜種 Protaetia (Liocola) brevitarsis brevitarsis (Lewis, 1879) における

ミトコンドリアCOI領域（629 bp）に基づくTCSハプロタイプネットワーク．黒丸の大きさはハ

プロタイプに含まれる個体数を示し，交点の黒点は現時点で観察されなかったハプロタイプを示

している．
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ハプロタイプが検出された（図2）．
ネットワーク上では，東京（皇居）の多数個体

を含む1つのハプロタイプが大きな円として示さ

れ，同一ハプロタイプが高頻度で共有されている

ことが明らかとなった．一方で，東京（皇居）に

はこれとは別に，塩基置換数を介して明瞭に分岐

したもう1つのハプロタイプが確認された．北海

道（千歳市）から得られた1個体は，他地域とは

共有されない独立したハプロタイプとして検出さ

れた．一方，茨城県（つくば市）および福岡県

（福岡市）の個体は，東京（皇居）の一部個体と

同一のハプロタイプを共有していた．これらの結

果から，本亜種では限られた数のハプロタイプが

検出される一方で，同一地域内（皇居）において

塩基置換数の多い複数系統が共存していること，

また一部のハプロタイプが複数地域にまたがって

分布していることが明らかとなった．

　3）リュウキュウツヤハナムグリ奄美大島亜種
リュウキュウツヤハナムグリ奄美大島亜種にお

いて，東京（皇居），八丈島，三宅島の3地域13個
体から，2つのハプロタイプが検出された（図3）．
そのうち1つのハプロタイプは，東京（皇居），八

丈島および三宅島のほぼすべての個体で共有され

ており，ネットワーク上でも最大の円として示さ

れた．もう1つのハプロタイプは，八丈島産の1個
体（SK260）のみに認められ，主要ハプロタイプ

から1塩基置換によって派生した位置に配置され

た．ネットワーク構造は全体として単純であり，

分岐数および塩基置換数はいずれも少なく，COI
領域における遺伝的多様性が低いことが示され

た．

考　察

本研究では，ミトコンドリアCOI（629 bp）に

基づくTCSハプロタイプネットワーク解析によ

り，同属3種の間で対照的なハプロタイプ構造が

確認された．すなわち，シロテンハナムグリ日本

本土亜種では少数個体にもかかわらずハプロタイ

プ数が多く，シラホシハナムグリ名義タイプ亜種

では個体数が多い一方でハプロタイプ数は少ない

が地域性が一部示唆され，リュウキュウツヤハナ

ムグリ奄美大島亜種ではハプロタイプ多様性が極

めて低い，というパターンである．これらの差

は，各種の分布史・遺伝子流動の様式・集団サイ

ズ変動（拡大／ボトルネック）・人為移動の影響

の違いを反映している可能性がある．

図3． リュウキュウツヤハナムグリ奄美大島亜種 Protaetia (Pyropotosia) pryeri 
oschimana (Nonfried, 1895) におけるミトコンドリアCOI領域（629 bp）
に基づくTCSハプロタイプネットワーク．黒丸の大きさはハプロタイ

プに含まれる個体数を示す．
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　1）シロテンハナムグリ日本本土亜種
本亜種では，3地域8個体から8ハプロタイプが

検出され，各個体がほぼ固有のハプロタイプを有

するという高い多様性が示された．さらに，ハプ

ロタイプに明瞭な地理的まとまりは認められな

かった．この結果から，本種は広域的な遺伝子

プールの共有が行われている可能性がある．ま

た，皇居内で遺伝距離が離れた複数のハプロタイ

プが検出されたことから，皇居および周辺地域へ

の樹木や土砂等の導入時に幼虫が人為的に運ばれ

たことにより，皇居内に複数回の侵入が生じた可

能性がある．

2）シラホシハナムグリ名義タイプ亜種
本亜種では4地域23個体から3ハプロタイプが検

出され，北海道（千歳市）および東京（皇居）で

それぞれ固有ハプロタイプが認められた一方，も

う1ハプロタイプは皇居・茨城・福岡で共有され

た．この結果は，少なくとも以下の点を示唆す

る．

第一に，全体としてハプロタイプ数が少ないこ

とは，過去のボトルネックによりミトコンドリア

DNAの多様性が低下している可能性を示す．特

に皇居では19個体とサンプル数が多いにもかかわ

らず2ハプロタイプに留まっており，局所集団に

おけるミトコンドリアDNA多様性が高くないこ

とが示唆される．

第二に，北海道の固有ハプロタイプは，（本研

究では n=1 と限定的であるが）地理的隔離に伴

う分化や，北方集団の独立した分布史を反映して

いる可能性がある．一方，皇居・茨城・福岡で共

有されるハプロタイプの存在は，これら地域間で

（雌系統として）共通祖先が比較的新しいこと，

あるいは人為移動を含む長距離移動が起き得るこ

とを示唆している．

第三に，皇居内で2ハプロタイプが共存し，そ

れらの間に相当数の塩基置換が介在するネット

ワーク構造（図2）である点は重要である．これ

は，皇居集団が単一系統の局所増殖だけでは説明

しにくく，異なる由来のmtDNA系統が同所的に

共存している可能性を示す．二次接触（過去に地

理的に分断されていた系統の再接触）や，人為的

導入を含む複数回の流入が起きたシナリオが考え

られる．ただし本研究はミトコンドリアDNAの

みであるため，今後核DNAマーカーを用いた検

証が必要である．また，本研究の比較対象地域は

限られているため，関東湾岸個体群の由来候補を

より詳細に評価するには，供給源候補となり得る

地域からの追加サンプルを含めた広域比較を行う

ことが望ましい．

3）リュウキュウツヤハナムグリ奄美大島亜種
本亜種では3地域13個体から2ハプロタイプが検

出されたが，八丈島の1個体（SK260）を除く全

個体が単一ハプロタイプを共有し，SK260は1塩
基置換差の派生型であった（図3）．この結果は，

COI領域における極端に低い遺伝的多様性を示

す．本土（皇居）と伊豆諸島（八丈島・三宅島）

で単一ハプロタイプが共有される点は，皇居集団

が伊豆諸島から近年移入した可能性を示唆してい

る．ただし，本研究では本亜種の自然分布域であ

る奄美群島由来の個体を解析していないため，皇

居および伊豆諸島で確認された単一ハプロタイプ

が自然分布域内でどのように位置づけられるかは

判断できない．今後，自然分布域を含む追加サン

プルとの比較により，皇居集団の由来に関する仮

説を検証する必要がある．

本研究では，都市環境を代表する緑地である皇

居を中心に，シロテンハナムグリ属 Protaetia 3種
についてミトコンドリアCOI領域に基づく集団遺

伝解析を行い，種ごとに明確に異なるハプロタイ

プ構造を明らかにした．

特に皇居集団において，複数種で遺伝的に異な

るミトコンドリア系統が同所的に確認されたこと

は，都市緑地が単一の孤立集団ではなく，周辺地

域や遠隔地からの複数回の流入が生じている環境

であることを示唆する．本研究は，都市環境にお

ける昆虫集団の成立過程を理解する上で，ミト

コンドリアDNAに基づく集団遺伝学的アプロー

チが有効であることを示すとともに，今後，核

DNAマーカーや時間スケールを拡張した解析を

組み合わせることで，都市化と人為移動が昆虫の

遺伝構造に与える影響をより精緻に評価できるこ

とを示す基礎的知見を提供するものである．
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