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アシグロハモグリバエLiriomyza huidobrensis（BLANCHARD）
（Diptera: Agromyzidae）2系統の遺伝子診断及び外部形態の比較
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Abstract: Two clades are known to exist within the pea leafminer, Liriomyza huidobrensis（BLANCHARD）,
which is a polyphagous leafmining pest.  Populations from California and Hawaii are known as the
California clade, whereas populations from South America are known as the South America clade, which
has spread around the world.  As no morphological differences have been reported, the only way to differ-
entiate these two clades is genetic diagnosis.  We conducted PCR-RFLP analysis to differentiate the sam-
ples that were newly recorded in Japan or were intercepted at Japanese plant quarantine.  The results
showed that specimens obtained from Japan, China, Korea, and Taiwan belonged to the South America
clade, whereas specimens from California and Mexico belonged to the California clade.  We also compared
some morphological characters between the two clades.  As a result, specimens of the California clade had
many acrostichal setulae, longer female ovipositors and male aedeagal apodemes compared to those of the
South America clade.  Also, the black parts of anepisternum, a lateral sclerite of the thorax, of the
California clade were wider.
Key words: Liriomyza huidobrensis, clade, PCR-RFLP, differentiation, morphological, plant quarantine, pea
leafminer

緒　　　　　言

アシグロハモグリバエLiriomyza huidobrensis（BLAN-

CHARD）は広食性のハモグリバエで、世界各国で農作

物に被害をもたらしており（PARRELA et al. , 1982;

SPENCER, 1973; HE et al., 2002）、我が国では、2001年に

北海道の一部地域で初めて発見されている（岩崎ら,

2004）。本種にはミトコンドリアDNA及び核DNAの塩

基配列の解析により遺伝的に種に近い変異を持つ２つの

系統が存在することが知られている。両系統は、米国カ

リフォルニアとハワイのみに分布が確認されている系統

がカリフォルニア系統、原産地の南米大陸および世界各

地に侵入個体群の分布が確認されている系統が南米系統

と名付けられている。（SCHEFFER, 2000; SCHEFFER and

LEWIS, 2001; HE et al., 2002）。両系統の識別は遺伝子診

断のみによって可能で、外部形態の差違については明ら

かにされていない（SCHEFFER and LEWIS, 2001; 岩崎ら,

2004）。両者の生理、生態的な差違についても詳しく検

討されていないが、異なる遺伝的背景をもつ両者は薬剤

感受性、寄主選好性などが異なる可能性があるため，発

見された虫がどちらの系統に属するかを明らかにするこ

とは防除上重要である。また、両者の形態上の相違点に

ついて調査することは両系統の簡易な識別に向けた意義

が大きい。

今回我々はミトコンドリアDNAのPCR-RFLP（SCHEF-

FER et al., 2001）により、最近我が国で発生が確認され

た個体及び輸入検疫で発見された個体がどちらの系統に

属するか調べた。また、両系統の雌雄交尾器を含む外部

形態の比較観察を行い、両系統間で若干の違いを認めた

ので遺伝子型調査の結果と併せて報告する。本試験を実

施するにあたり、サンプルの収集に協力いただいた都道

府県の職員、各防疫所の職員、貴重なご指導、ご助言を

いただいた横浜植物防疫所調査研究部害虫担当の諸氏

に、感謝するとともにこの場を借りて心より御礼申し上

げる。

材料及び方法

1. 2系統の遺伝子診断

最近我が国で発生が確認された個体及び輸入検疫で発

見された個体を用いた（表1）。すべてのサンプルは主と

してSPENCER（1973, 1990）の記載を参照し、雄交尾器

を含む外部形態を実体顕微鏡下で観察し、L. huidobren-
sisであることを確認した後、遺伝子診断を行った。なお、

輸入検疫で発見された個体は飼育し、成虫羽化後に同定

した。遺伝子診断を行うまでサンプルは99%エタノール

中に保存した。PCR-RFLPは、SCHEFFER et al.（2001）
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で報告されている方法と同様に行った。各個体ずつ

QIAamp DNA Mini Kit（QIAGEN）を用い、製品のプ

ロトコルに従ってDNAを精製した。PCRによるDNAの

増幅反応液は、DNA1μl、各プライマー（20pmol）0.5

μlずつ、dNTP混合液1.6μl、反応バッファー2.0μl、

Taqポリメラーゼ0.15μlを加え、滅菌水で総量20μlに調

節した。PCRプライマーはC1-J-2797（5’-CCTCGACGT-

TATTCAGATTACC-3’）とTK-N-3785（5’-GTTTAA-

GAGACCAGTACTTG-3’）（SIMON et al., 1994）を用い

た。このプライマーにより、ミトコンドリアDNAのCO

ⅠからCOⅡにかかる1031bpの領域が増幅される

（SCHEFFER et al. , 2001）。PCR反応はASTEC社製

Program Temp Control System PC-707を用い、温度条

件は92℃で2分の熱変性の後、熱変性92℃で1分30秒、ア

ニーリング50℃で1分30秒、伸長72℃で2分30秒を35サイ

クル繰り返し、最後に72℃で7分の伸長反応を行った後

10℃で保存した。各個体から得られたPCR産物は、南米

系統のDNA断片だけを切断する制限酵素EcoRV及びカ

リフォルニア系統のDNA断片だけを切断する制限酵素

SpeI（TOYOBO）（SCHEFFER et al., 2001）で処理した。

反応液は1反応当たり5μlとし、PCR産物0.5μl、制限酵

素0.5μl、酵素バッファー0.5μlを加えて滅菌水により総

量を調節し、37℃で約2時間保温した。DNA断片は1.5%

アガロースゲルで電気泳動し、断片長を確認した。電気

泳動は100Vで約40分間行い、UV照射下で検出されたバ

ンドパターンを確認した。

2. 外部形態の系統間比較

京浜港及び成田空港における輸入植物検疫検査におい

て、カリフォルニア及びメキシコ産セロリー、レタス、

エンドウから幼虫態で発見され、飼育によって得られた

成虫標本（1999-2004年）をカリフォルニア系統のサン

プルとして用いた。中国産レタス、カイランサイ、エン

ドウから幼虫態で発見され、飼育によって得られた成虫

Country Location Host plant Date No. Clade

Japan Hokkaido Callistephus chinensis 30. VII. 2002 5 South America 
Japan Hokkaido Vaccaria pyramidata 31. VII. 2003 3 South America 
Japan Yamaguchi Prefecture Cucumis sativus V. 2003 6 South America 
Japan Miyagi Prefecture Cucumis sativus 2. VI. 2004 10 South America 
Japan Miyagi Prefecture Lycopersicon esculentum 28. VI. 2004 5 South America 
Japan Miyagi Prefecture Allium fistulosum 23. VI. 2004 3 South America 
Japan Aomori Prefecture Spinacia oleracea 21. VII. 2004 1 South America 
Korea* unknown Lactuca sativa 1. VII. 2003 1 South America 
China* unknown Pisum sativum 25. IV. 2003 1 South America 
China* unknown Brassica oleracea 20. IV. 2004 1 South America 
Taiwan* unknown Lactuca sativa 5. IV. 2004 1 South America 
Mexico* unknown Pisum sativum V. 2003, IV. 2004 9 California
United States* California Pisum sativum VIII. 2002, VII. 2003 4 California
United States* California Apium graveolens 20. V. 2003 2 California
United States* California Allium fistulosum 1. VIII. 2002, 17. VII. 2003 2 California
United States* California Lactuca sativa 26. VII. 2003, 31. VII. 2003 3 California

*Flies were intercepted at plant quarantine in Japan.

Table 1. Source locality and host information for specimens

標本（1999-2004年）並びに北海道産成虫標本(2003年)を

南米系統のサンプルとして用いた。なお、全てのサンプ

ルは遺伝子診断と同様に、SPENCER（1973, 1990）に基

づきL. huidobrensisであることを確認した。

予備的な観察において、系統間で若干の相違を認めた

①雌産卵器の長さ（図1）、②雄挿入器甲の長さ（図2）、

③胸部背面中央部の中剛毛数（図3）、④胸部側面中胸側

板の黒化程度（図4）について評価した。なお，①、②

については成虫標本の腹部を分離し、10%KOH溶液中

に数分間浸けた後に交尾器を摘出し、実体顕微鏡下で各

部位の長さを測定した。また、④については図4に示し

たとおり、黒化程度を５段階に区分した。

結果及び考察

1. 2系統の遺伝子診断

PCRによる増幅の結果、57個体全てのサンプルで

1031bp付近に1本のバンドが得られた。制限酵素処理の

結果、カリフォルニア産11個体及びメキシコ産の9個体

から得られたDNA断片は全てSpeIのみによって切断さ

れ、420bpと611bp付近にそれぞれ1本のバンドが得られ

た。日本産33個体、韓国産1個体、中国産2個体、台湾産

1個体から得られたDNA断片は全てEcoRVのみで切断さ

れ、175bpと856bp付近にそれぞれ1本のバンドが得られ

た。この結果、カリフォルニア及びメキシコ産個体はカ

リフォルニア系統、日本、韓国、中国、台湾産個体は南

米系統と識別された。このことから，我が国で発生して

いる個体群は、世界各地に分布を広げている個体群と同

じ系統であると考えられる。今後は両系統の生理、生態

的な差違について明らかにする必要があると考えられ

る。

2. 外部形態の系統間比較

①雌産卵器の長さを両系統で比較したところ、カリフ



摘　　　　要

Liriomyza huidobrensis

アシグロハモグリバエ2系統の遺伝子診断及び外部形態の比較

Ovipositor length (Pointed 
arrow indicates measured 
length)

Aedeagal apodeme length
(Pointed arrow indicates
measered length) 

Counted area of the acros-

tichal setulae 

Acrostichal setulae area

Dorso central setae

Score 0;
Black part of anepisternum

along the lower margin 

Score 1:
Black part extending from 
the lower margin,

but not to anepisternal seta 

ォルニア系統は南米系統に比べて産卵器が長く、差は有
意であった。（表2）。なお、両系統の翅長に有意差はなか
った。②雄挿入器甲の長さを両系統で比較したところ、
雌産卵器長と同様に、カリフォルニア系統は南米系統に
比べて雄挿入器甲長が長く、差は有意であった（表2）。
なお、両系統の翅長に有意差はなかった。③中剛毛数を
両系統で比較したところ、雌雄ともカリフォルニア系統
は南米系統に比べて中剛毛数が多く、差は有意であった
（表2)。雌では、カリフォルニア系統と南米系統の翅長
に有意な差はなかったが、雄ではカリフォルニア系統は
南米系統に比べ、翅長も長かった。その原因は不明であ
るが、①、②では両系統雌雄で翅長に有意差がなかった
ことから、本調査で供試した南米系統雄個体が特異的に
小さかったと思われる。④中胸側板の黒化程度の平均ス
コアを両系統で比較したところ、雌雄ともカリフォルニ
ア系統が南米系統に比べて有意に高く、黒化程度が強か
った（表2）。
　以上の結果は、異なる遺伝子型を示すアシグロハモグ 
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る。両系統は遺伝子診断によってのみ識別でき、外部形

態の差違については明らかにされていない。我々は、ミ

トコンドリアDNAのPCR-RFLPにより、最近我が国で

発生が確認された個体及び輸入検疫で発見された個体が

どちらの系統に属するか調べた。その結果、我が国で発

生が確認された個体は全て南米系統であった。輸入検疫

で発見された中国、韓国、台湾産個体は南米系統、カリ

フォルニアとメキシコ産個体はカリフォルニア系統であ

った。また、南米系統（中国，北海道産）とカリフォル

ニア系統（カリフォルニア、メキシコ産）の外部形態の

比較を行った結果、カリフォルニア系統の方が南米系統

と比較して、産卵器長（雌）及び挿入器甲長（雄）が長

く、中剛毛本数が多く、中胸側板体色が黒い傾向がみら

れた。
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