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【緒言】
　台湾原産の外来種であるヤンバルトサカヤスデ
（Chamberlinius hualienensis Wang, 1956）は，オビヤス
デ目ヤケヤスデ科に属するヤスデであり，秋の繁殖期
に異常発生して人に不快性被害を及ぼす不快害虫であ
る。本種は 1983年に沖縄本島で確認されて以来，南
西諸島を北上し，九州や四国，本州にも生息地域を拡
大している。静岡県では，2002年頃に静岡市で異常
発生が問題となって以来，伊豆半島や浜松市等でも生
息が確認されるなど，分布の拡大が懸念されている。
本種は，南西諸島などの生息地から土，堆肥，植木等
とともに運ばれていると推測されているが，現在のと
ころ具体的な移入定着過程は不明であり，今後，新た
な環境への移入定着を未然に防止するために，侵入経
路および分布拡大経路の解明は重要な課題である。こ
の課題解決に向けて，分子レベルでの生物分類に広く
利用されているミトコンドリア DNA（mtDNA）の多
型に注目し，全国各地に生息している本種の多様性を
調べた。
【材料と方法】
　東京都（八丈島），静岡県，高知県，鹿児島県，沖
縄県の 1都 4県の 42地点から 413個体のヤンバルト
サカヤスデの標本を得た。各個体の脚から DNA抽出
を行った。本種が属するヤケヤスデ科の mtDNAに関
する配列情報はこれまで報告されておらず，ババヤス
デ科に属するヤスデの配列情報を参考にプライマーを
新規に設計した。PCR増幅後，ダイレクトシークエ
ンス法によりヤンバルトサカヤスデ mtDNAの部分的
塩基配列を決定し，BLAST検索により遺伝子配置の

推定を行った。決定した mtDNAの塩基配列情報をも
とに，4つの領域について新たにプライマーを設定し
PCR増幅を行い，生息地域の異なる個体について各
領域の塩基配列を比較して，多型を調べた。その多型
解析に基づいて DNA型を決定し，各地のヤスデ個体
について DNA型と分布状況を調べた。
【結果と考察】
　本研究により，初めてヤンバルトサカヤスデの
mtDNAの部分的な塩基配列を決定した。得られた塩
基配列を BLAST検索したところ，チトクローム Cオ
キシダーゼ サブユニット I（COI），NADHデヒドロ
ゲナーゼ サブユニット 2および 5（ND2および ND5）
を含む遺伝子領域であると推定され，これらの遺伝子
の並びは他の既知のヤスデの配置とは異なり，特徴
的であった。COI領域の 240塩基対のうち，6ヶ所で
塩基置換による多型が観察され，これにより 4つの
DNA型に分類できた。この領域について全国各地で
採取したヤスデの DNA型を解析したところ，沖縄県
では，4つ全ての DNA型が検出され多様だったのに
対し，東京都（八丈島），高知県，鹿児島県では多く
は単一の DNA型を示した。静岡県内では地域によっ
て，様々な DNA型の組み合わせがみられた。これら
は，本種が最初に発見され，多様な DNA型をもつヤ
ンバルトサカヤスデが生息する沖縄県から各地へ広
まったことを示唆するのかもしれない。今後は原産国
台湾の個体の多型を調べるとともに，配列変異をより
多く含む D-loop領域の解析を行うことで分布拡大経
路を解明したい。
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