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日本産ハダニ亜科の系統関係の考察
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学位論文内容の要旨

  ハダ二類(Tetranychidae)は、重要な農林害虫を多く含むために、これまで応用動

物学的な面から膨大な研究が蓄積されてきた。1960年代初頭には、単にアカダニと総

称され、このグル―プの構成種・生態も不分明であったが、現在では世界で74属、

1189種が分類記載され、またそれらの生態・行動には大きな多様性があることがあき

らかにされている。こうした、生態・行動学的な研究の発展によって、それまで1っと

されていた種が、多くの種に分割されたり、また、主に形態形質をもとに、いくっかの

系統樹も提案されてきた。

  しかし、近年の生態・行動研究の発展によって、従来の上位分類群を分ける上で重要

な形態形質の機能が次々とあきらかにされ、例えば属を分けるメルクマールの1つであ

る歩行器の形態が、それぞれの種の固有の生態、っまり寄主葉への適応によって収斂し

うるものであることなどが判明してきた。これらの生態・行動に関する新しい知見は、

従来の形態形質によって構築されてきたハダ二類の系統関係に重大な疑問を提出すると

ともに、記載分類におけるカテゴリー（属、族等）が、このグループの進化的歴史性か

ら乖離しているのではないかという疑問を生じさせている。

  そこで、本論文においては、ハダ二科（T、etranychidae）のうち、その主要な亜科で

あるハダ二亜科（TetranycMnae）をとりあげ、属および種の系統関係を分子系統学的

手法を用いて解析を試みた。

  まず、ハダニという0．5mm内外の微小動物からコンスタントにDNAを抽出すると

いう方法の確立を試みた。その結果、1個体からPCR法によって特定領域を増幅する

ためには、従来のDNA抽出法が、属によってはきわめて困難であり、不安定であるこ

とがわかった。また、一部のハダ二類において分析が行われていたmtDNA、COI領域

の一部の塩基配列を決定、解析したとしても、その部分の変異は配列間の塩基置換が全

てのコドンポジションにおいて飽和しており、ハダ二類の属レベルの系統関係を解析す

るに足る系統情報を持っていないことが、塩基配列間の突然変異率の推定による

saturationtestによってあきらかになった。このことは、これまで断片的に出されて

い た同領 域を 用いた 系統 解析に 信頼 をおけ ない ことを 示す もので あっ た。



  そこで、最近の分子系統学において高次分類群の系統解析に用いられているrDNA

の28S領域の解析を試みた。日本全国におけるハダ二類の採集調査を繰り返し実施し、

わ が国 に 分布 するハダ二 亜科11属70種のうち、 9属39種を採集し、 それらの

rDNA28S領域約930bpについての塩基配列を決定した。塩基配列の多重整列の結果、

得られた963bpのconsensus配列のsaturationtestによって、各OrI丶U間の分岐

後経過時間と塩基置換数の間に比例関係のあることがあきらかになり、28SのPCR増

幅領域の塩基配列が、ハダ二亜科の系統情報を十分に反映することがわかった。

  次に、塩基配列の多重整列結果をもとに、近隣結合(NJ)法および最節約(MP)法

によっ て系統推定を 行った。その 結果、得られた 分岐図は、(TetranWカus，

〇ロg．0ny曲uSめrロユ〇Sanus冫，仏mpわj亡e釘an刪ユuS），（Ce伽uS種群），（Ap〇n刪1uS

C〔）ゆL珊e，  Schめ絶鰤蚰uSの一部，E〇絶餓my曲uS冫，  （．P細0ny曲us冫，

（例轡〇n刪1uSの一部），（．SaSan刪1uS，Yを勿nWhuS，S出i勿むer洳粥カuSの一部）（（）

内がクレード）となり、各クレード間の関係は、従来の形態形質およびmtDNA、COI

領域で提案されていた系統仮説とは大きく異なるものとなった。同時に従来の系統仮説

の最大の欠点は、世界的にみても大きな属を形成しているS匸悩勿絶Cran刪】us属が欠

落していたことによると判断された。さらに、特筆すべきは、1980年初頭までは、わ

が国から1種のみが記録され、その後行動・生態の違いをもとに日本で3種十2変種、

中国で2種、東南アジアから3種、またプラジルで1種が記載されたceぬガus種群が、

それがおかれてきたS匸由i勿絶frany，cぬUs属とは明確に分離して、1つのクレ―ドを形

成すること、また従来はもっとも派生的とされていたT、efranユ′cんus属が、ハダ二亜科

内 で も っ と も 古 く 分 岐 し た グ ル ― プ で あ る こ と 、 Eb絶 fran刪 ユ us属 と

Sくめi勿絶ほan刪ユus属が単系統性を示さないことなど、これまでの定説からは予想もし

ない新知見が得られ、新しい系統仮説を構築することができた。

  さらに、ceぬガUs種群内の種の系統関係を分析した結果、寄主植物を異にする種間が

近縁であり、寄主植物が同じで巣のサイズを大きく異にする種間の方が、分岐が古いこ

とがあきらかになった。っまり、巣サイズを基準に系統をみると、巣のサイズが大きい

グル―プと小さいグル―プがそれぞれクレードを形成していた。

  また、ceぬガus種群のススキスゴモリハダ二（Schi勿絶打a瑯′c．カusmおcant脚の中

に2つの異なるグル―プが存在することが、行動や生殖的隔離から報告されていた。そ

こで、それぞれのグループから各6個体群について28Sおよび並行研究で発見された

マイクロサテライトの近接領域を分析した。その結果、これらのグループそれぞれに特

有の塩基配列のあることが判明し、この2つのグループが遺伝的に異なる集団であるこ

とを確認した。これらの情報は、今後この種群の分化プ口セスを生態・進化等の視点か

ら追求する上で、重要な基礎となるであろう。

  もとより、本研究でえられた分子系統が、形態情報による系統より必ず正確であるこ

とを保証するものではない。今後、さらにいくっかの遺伝子領域について同様の解析を

行い、その信頼性を増していく必要があるだろう。それでも、本研究で得られた系統仮

説は、休眠性、生活型あるいは寄主植物といった生態・行動面で、これまでの系統仮説



よりも、高い整合性をもっており、少なくとも従来の仮説をみなおす必要性を指摘する
に十分なものであった。したがって、今後系統仮説に整合する分類体系を考える上にお
いても有効であると考える。
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学 位 論 文 題 名

日本産ハダニ亜科の系統関係の考察

ー―特にcelarius species groupにつしゝて――

  本論文は、図表を含め121ぺージからなり、引用文献118を含んでいる。他に、参

考論文2編が添えられている。

  ハダ二科(Tetranychidae)は、重要な農林害虫を多く含み、現在までに世界で74

属、1189種が分類記載され、またそれらの生態・行動には大きな多様性があることが

明らかにされている。

  近年の生態・行動研究の発展によって、従来の上位分類群を分ける上で重要な形態形

質の機能が次々と明らかにされ、例えば属を分けるヌルクマールの1つである歩行器の

形態が、それぞれの種の固有の生態、っまり寄主葉への適応によって収斂しうるもので

あることなどが判明してきた。これらの新しい知見は、従来の形態形質によって構築さ

れてきたハダニ類の系統関係に重大な疑問を提出するとともに、記載分類におけるカテ

ゴリ－（属等）が、このグループの進化的歴史性から乖離している可能性を示唆してい

る。

  そこで、本論文においては、ハダ二科のうち、その主要な亜科であるハダ二亜科

（T丶etranychinae)をとりあげ、属および種の系統関係を分子系統学的手法を用いて解

析を試みた。

  まず、ハダニからコンスタントにDNAを抽出するという方法の開発を試み、1個体

からPCR法によって特定領域を増幅するために必要な方法を確立した。また、従来ハ

ダ二類において分析が行われていたmtDNA、COI領域の一部の塩基配列変異は配列間

の塩基置換が全てのコドンポジションにおいて飽和しており、ハダこ類の属レベルの系

統 関 係 を 解 析 す る に 足 る 系 統 情 報 を 持 っ てい な いこ とを 明 らか に した 。

  そこで、最近の分子系統学において高次分類群の系統解析に用いられているrDNA

の28S領域の解析を試みた。日本全国におけるハダ二類の採集調査を繰り返し実施し、



日本に分布するハダ二亜科11属70種のうち、9属39種を採集し、それらの
rDNA28S領域約930bpについての塩基配列を決定した。塩基配列の多重整列の結果、
得られた963bpのconsensus配列のsaturationtestによって、各OTU間の分岐
後経過時間と塩基置換数の間に比例関係のあることが明らかになり、28SのPCR増幅

領域の塩基配列が、ハダニ亜科の系統情報を十分に反映することがわかった。
  次に、゛塩基配列の多重整列結果をもとに、近隣結合(NJ)法および最節約(MP)法
によって系統推定を行った。その結果、得られた分岐図は、従来の形態形質および
mtDNA、COI領域で提案されていた系統仮説とはかなり異なるものとなった。同時に
従来の系統仮説の最大の欠点は、世界的にみても大きな属を形成している
Schizotetranychus属が欠落していたことによると判断された。さらに、本属の
ceぬガus種群が、本属とは明確に分離した1つのクレードを形成すること、また従来は
もっとも派生的とされていたTをほ如刪】us属が、ハダ二亜科内でもっとも古く分岐し
たグループであること、E〇絶と：ran刪1us属とS曲ヱZ〇絶ぬny曲us属が単系統性を示さ
ないことなど、これまでの定説とは異なる、新しい系統仮説を構築した。
  次に、ceぬr．ms種群内の種の系統関係を分析した結果、寄主植物を異にする種間が近
縁であり、寄主植物が同じで巣のサイズを大きく異にする種間の方が、分岐が古いこと
が明らかになった。つまり、巣サイズを基準に系統をみると、巣のサイズが大きいグル
ープと小さいグル―プがそれぞれクレ―ドを形成していた。また、行動や生殖的隔離に
よって知られていたcebr山s種群のススキスゴモリハダニ（S曲Zめ絶触n刪1us
mおcan出Dの2つの異なるグループを、それぞれのグループから各6個体群について
28Sおよび並行研究で発見されたマイクロサテライトの近接領域を分析した。その結
果、これらのグル―プそれぞれに特有の塩基配列のあることが判明し、この2つのグルー
プが遺伝的に異なる集団であることを確認した。これら一連の情報は、この種群の分化
プロセスを生態・進化等の視点から追求する上で、重要な基礎になるものである。
  今後、さらにいくっかの遺伝子領域について同様の解析を行い、その信頼性を増して
いく必要があるものの、本研究で得られた系統仮説は、休眠性、生活型あるいは寄主植
物といった生態・行動面で、これまでの系統仮説よりも、高い整合性をもっており、少
なくとも従来の仮説をみなおす必要性を指摘するに十分なものであった。このように、
本研究の成果は、基礎、応用の両面から重要なハダ二科の研究に、新しい視点をあたえ
るものであり、高く評価される。
  よって、審査員一同は，坂神たかねが博士（農学）の学位を受けるのに十分な資格を
有するものと認めた。


