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1. 要旨 

 中部日本の里山地域にはスズメバチ 6 種が同所的に生息している。一方で、どのようにして上

位捕食者であるそれらのスズメバチ種が同所的に生息しているかはわかっていない。本研究で

は、これまで十分に明らかではなかったオオスズメバチ、コガタスズメバチ、キイロスズメバチ

の餌生物を蜂の幼虫の消化管内に残された未消化物から DNA バーコーディング法を用いて調べ、

資源分化仮説を検証した。また、奄美大島にはコガタスズメバチとアシナガバチ類を専食するヒ

メスズメバチのみが分布する。そのため、奄美大島のコガタスズメバチの餌生物を調べることに

よって、本州のコガタスズメバチが他のスズメバチ種による餌資源の制限を受けているか否かの

傍証が得られると考えた。 

 本調査によって、岐阜県美濃地方のオオスズメバチ、キイロスズメバチ、コガタスズメバチで

は餌資源の分化が起こっていることが示唆された。また、奄美大島と岐阜県のコガタスズメバチ

は餌生物が異なり、複数のスズメバチと同所的に生息する地域では餌資源の制限を受けている可

能性が推察された。従来、スズメバチ類は昆虫やクモを捕食するとされてきたが、今回の調査で

キイロスズメバチからは、ハシブトガラスとヒヨドリ、ニホンジカ、ハクビシン、ニホンアマガ

エル、シュレーゲルアオガエル、トノサマガエル、オオスズメバチからはハシボソガラスの DNA

が検出され、スズメバチが脊椎動物を捕食している可能性が明らかとなった。 

 

2.はじめに 

日本の里山は生物多様性の宝庫だと言われている。中部日本にはスズメバチ属 6 が分布してお

り、里山地域にはそれらの複数種が同所的に生息している。日本は、同緯度地域と比較してスズメ

バチ類の種多様性が高い(松浦・山根 1984)。これらスズメバチは昆虫の中でも極めて上位の捕食者

であり、多量の餌生物を必要としながらも、複数種の蜂が同じ生物種を狩る(松浦・山根 1984)。ス

ズメバチ類の狩りの対象はチョウやセミ、ハエ、アリ、クモ、ハチである（松浦・山根 1984）。そ

のため、餌だけなく、営巣場所を巡る競争が起き、競争力の低い種が餌や営巣場所を上位の競争者

と異なる生態的ニッチに移動し、ニッチ分化が生じている可能性がある (松浦・山根 1984; ニッチ

分化については Ronconi & Burger 2011 を参照) 。例えば、モンスズメバチ (Vespa crabro) とツマア

カスズメバチ(Vespa velutina)では、炭水化物源である樹液を巡る種間競争を最小化するために異な

る活動時間に活動すると考えられている (Monceau et al. 2015) 。また同じ真社会性カリバチの

Polistes occidentalis と Polistes diguetana では、異なる大きさの餌を狩り、競争を避けていると考え

られている(Richter 1990)。さらに、韓国では同所的に生息する 6 種のスズメバチ類 (V. velutina、
Vespa simillima、Vespa dybowskii、Vespa mandarinia、Vespa analis、V. crabro) では、営巣場所を変え

ることで棲み分けをしている (Kwon 2020) 。本州中部にも上記６種のうち V. velutina を除く５種と 

Vespa ducalis が生息している。本州においても

 
 
 
スズメバチ類の複数種が同所的に生息できる要因

としては営巣場所が異なること、営巣期間も異なることが考えられているが(松浦・山根 1984)、餌
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資源の分割もその要因の一つとして考えられる。里山や森林に餌となる多様な生物種が生息するこ

とによって各スズメバチの資源分化を引き起こし、その種多様性が支えられていると推察される。 

一方で、スズメバチ 6 種の餌生物種の情報は十分ではない。従来、スズメバチ類の食性調査

は、野外での捕食行動の観察や成虫が巣に持ち帰ってきた肉団子を回収し、顕微鏡で同定する手

法が一般的であった (松浦・山根 1984; Harris 1991; Gambino 1992; Harris & Oliver 1993 ; Clapperton 

1999) 。これらの手法は、狩りの最中、あるいはすでに咀嚼された肉団子から餌生物種を同定す

る高度な同定技能が要求される一方で、全ての餌生物種を網羅することは不可能である(高橋ら 

2016)。Vespula pensylvanica の餌生物種を肉団子から同定した研究では、肉団子の 17.5%のみ同定

でき、判別しやすい種にデータが偏る恐れがある (Gambino 1992 ; Ward & Ramon-Laca 2013) 。す

なわち、従来の手法では各種の餌資源利用を明らかにするのは困難であると考えられる。この問

題を解決するためには、各生物が共通してもつ DNA 領域の塩基配列 (DNA バーコード) を利用し

て生物種を同定する手法である DNA バーコーディング法が有効である（バーコーディング法につ

いては畠 2017; 安藤ら 2020; 小村ら 2020 を参照）。 

近年では様々なスズメバチ科の蜂に対しても DNA バーコーディング法による餌種の同定が行わ

れている。例えばハワイに生息する V. pensylvanica の餌生物についてサンガーシークエンス法に

よる分析が行われ、直接的な観察よりも多数の種が確認された (Wilson et al. 2009) 。また、フタ

モンアシナガバチ (Polistes chinensis) やツマアカスズメバチの幼虫の腸内未消化物からも餌生物

種が高い精度で同定された (Ward & Ramaon-Lace 2013 ; 高橋 2016) 。さらには次世代シークエン

サーを用いることによって、サンガーシークエンスよりも 1 サンプルから多様な DNA 配列を得る

ことができ、より詳細な餌種構成が検出できる (Shokralla et al. 2015) 。そこで、本研究では、ス

ズメバチ属の 3 種、オオスズメバチ (Vespa mandarinia)とキイロスズメバチ (Vespa simillima 

xanthoptera)、コガタスズメバチ (Vespa analis)を対象とし、それらの餌生物種を次世代シークエン

サーを用いた DNA バーコーディング法によって解析する。そして、スズメバチ類の餌生物の差異

から同所的に生息する機構について議論する。 

 

3. 材料と方法 

（1） 研究試料と採集方法 

オオスズメバチ日本亜種 (Vespa mandarinia japonica) 、コガタスズメバチ本州・四国・九州亜種 

(Vespa analis insularis, 岐阜コガタとする) 、コガタスズメバチ中琉球亜種 (Vespa analis eisa, 奄美

コガタとする) 、キイロスズメバチ本州・四国・九州亜種(Vespa simiilima xanthoptera) を対象に研

究を行った。オオスズメバチ、コガタスズメバチ、キイロスズメバチはスズメバチ科スズメバチ

属、に属する真社会性カリバチである（松浦 1995）。 

オオスズメバチは 2019 年 9 月 12、15 日に岐阜県内で 1 巣ずつ、岐阜コガタは 2020 年 7 月から

9 月に岐阜県内で 7 巣、奄美コガタは 2020 年 10 月 13 日に奄美市で 1 巣、キイロスズメバチは

2020 年７月 16 日と 8 月 25 日に岐阜県美濃地方で 1 巣ずつ採集した。蜂の採集地点と採集日は表

１にまとめ、巣の別は CNo.で、個体の別は CNo.の後の英数字で区別した。 

 

(2) 幼虫の腸内未消化物の採集 

 幼虫の腸内未消化物を採取するために、小腸の口器側 1mm 四方を切り取った。これは先行研究
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で口器側から肛門側の各部の採取物に関して PCR を行った結果、肛門付近の内容物では成功率が

低かったためである (高橋ら 2016) 。巣盤から幼虫を引き抜き、解剖時に幼虫の体液が腸内容物

へ混入するのを防ぐために、幼虫を 99%エタノールに３日間浸して脱水した。解剖バサミを用い

て、幼虫を腹側の肛門から頭部にかけて切開し、ピンセットを用いて蜂の幼虫の細胞が混入しな

いように注意して消化管全体を取り出した。幼虫の細胞の混入を避けるために新しいピンセット

に取り替え、口器側約 1mm 四方に存在する腸内未消化物を回収した。回収した腸内未消化物はキ

ムワイプでエタノールを除去した後 1.5mL のマイクロチューブへ入れた (図 2, 高橋ら 2016)。 

 

(3) DNA 実験 

i. DNA の抽出と増幅 

ゲノム DNA の抽出は、NucleoSpin® Tissue （MACHEREY–NAGEL , ドイツ） を用いてスタン

ダードプロトコルに従って行った(https://catalog.takara-

bio.co.jp/com/tech_info_detail.php?mode=2&masterid=M100005352&unitid=U100006691, 2021 年 8 月 9

日確認)。ゲノム DNA 抽出溶液は、PCR を行うまで 4℃の冷蔵庫で保存した。 

ii. 1st PCR 

ミトコンドリア DNA の COⅠ領域を増幅するために、1st-IntF (5’-ACA CTC TTT CCC TAC ACG 

ACG CTC TTC CGA TCT GGW ACW GGW TGA ACW GTW TAY CCY CC–3’)および 1st-HCOmR 

(5’-GTG ACT GGA GTT CAG ACG TGT GCT CTT CCG ATC TTA HAC TTC NGG GTG KCC RAA 

RAA TCA– 3’)のプライマーを用いた (Leray et.al 2013) 。1 サンプルあたり Milli-Q 5.2uL、10×Ex 

Taq buffer 2.0uL、2.5M dNTP Mix 1.6uL、TaKaRa Ex Taq Hot Start Version (タカラバイオ株式会社

製,日本) 0.20uL、10.0pmol/uL のプライマーをそれぞれ 1.0uL ずつ加えた。また、消化管内の餌生

物を取り出した蜂種の DNA が増幅されることを防ぐために、blocking primer を設計して用いた。

コガタスズメバチの試料には Kogatasuzumebachi blocking (5’- GGA TGA ACT TTA TAT CCC CCT 

CTC TCA TCA ATT ACT GGA CAT AAT AGA C -3’/ 3SpC3/) 、オオスズメバチの試料には

Oosuzumebachi blocking (5’- GGA TGA ACT TTA TAT CCC CCT CTC TCA TCA ATT ACT GGA CAT 

AAT AGA C -3’/3Sp3C/)、キイロスズメバチの試料には V.S. xanthoptera_blocking (5'- TCC TCC 

TTT ATA TCA ATT ACT GGA CAT AAT TCA CCT TCC GTA G-3'/3SpC3/)のプ

ライマーを、それぞれ 10.0pmol/uL の濃度で 8.0uL 加えた。そして全量を 19uL に調整して 0.2mL

チューブに分注した。さらに抽出した DNA を 1.0uL ずつ加えて全量を 20uL に調整した。PCR 条

件は 94℃で 2 分間反応させた後、94℃で 30 秒、67℃で 15 秒、52℃で 30 秒、72℃で 30 秒を 1 サ

イクルとする反応を 35 サイクル行い、最後に 72°C で 5 分間反応させた。PCR 反応後、20uL の

PCR 産物に対して、Ampure (株式会社 Beckman Coulter,アメリカ合衆国) を 20uL 添加し、80%エ

タノールで洗浄を 2 回行い、10mM Tris-HCl (pH 8.0) 20uL で溶出した。 

 

iii. 2ndPCR 

インデックス配列を含む 2nd プライマーを用いて tailed PCR を行った。tailed PCR では 2ndF 

(5’- AAT GAT ACG GCG ACC ACC GAG ATC TAC AC -index- ACA CTC TTT CCC TAC ACG ACG 

C - 3’) および 2ndR (5’- CAA GCA GAA GAC GGC ATA CGA GAT -index- GTG ACT GGA GTT 

psapi_eigyo1
テキストボックス
3



CAG ACG TGT G – 3’) を用いた。この際、2nd プライマーの組み合わせではインデックス配列が

重ならないように注意した。 

1 サンプルあたり Milli-Q 13.2uL、10×Ex Taq buffer 2.0uL、2.5M dNTP Mix 1.6uL、TaKaRa Ex Taq 

Hot Start Version 0.20uL、10.0pmol/uL に調整したプライマーをそれぞれ 1.0uL ずつ加え、抽出した

DNA を 1.0uL ずつ加えて全量を 20uL に調整した。PCR 条件は 94℃で 2 分間反応させた後、94℃

で 30 秒、60℃で 30 秒、72℃で 30 秒、を 1 サイクルとする反応を 12 サイクル行い、最後に 72℃

で 5 分間反応させた。PCR 反応後、20uL の PCR 産物に対して、AMpure を 20uL 添加する。80%

エタノールで洗浄を 2 回行い、10mM Tris-HCl (pH 8.0) 20uL で溶出した。 

 

iv. シーケンシング 

MiSeq システムと MiSeq Reagent Kit v3 (Illumina) を用いて、2×300bp の条件でシーケンシングを

行なった。 

Qiime2 (ver. 2020.8) の dada2 プラグインでプライマー配列と 3’末端の 50bp、キメラ配列およびノ

イズ配列を除去した後、代表配列と Operational Taxonomic Unit (OTU) を作成した。取得した代表

配列は NCBI の nt に対して blastn (ver.2.9.0) を行い、系統推定を行なった。得られた配列を、Gen 

Bank (National Center for Biotechnology Information, アメリカ合衆国) に登録されている塩基配列と

比較し、相同率 97%以上を基準として餌生物種の blast 検索によって特定を行った。 

 

(4) 餌種構成の比較 

得られた各 OTU に属するリード数の合計値が蜂の幼虫ごとにばらついており、それを平準化す

るために数値シミュレーションを行ない、希釈化した。初めに、実際のデータから、幼虫サンプ

ルごとに、幼虫 1 個体から得られた OTU の全リード数に関して 1 リード増やしていくごとに出現

する OTU 数を計算した。次に、１リードずつ増やしていき OUT 数を調べていく中で、最後の

OTU に該当するリードが出現した際の傾きを計算する。この際に、傾きが最も大きい幼虫サンプ

ルを見つけ、幼虫サンプルごとにその傾きを下回る直前のリード数を算出する。そして、R の

rrarefy 関数を用いて得られたリード数に従って各サンプルからリサンプリングを行い、これを次

の解析に用いた。R の metaMDS 関数の Bray-Curtis 法を用いてスズメバチ種間の餌生物の類似度を

算出し、散布図を作成した。その後、envfit 関数を用いてサンプル間の距離と餌生物の間に相関関

係があるか否かを検定した。オオスズメバチ、キイロスズメバチ、岐阜コガタ、奄美コガタの餌

生物の構成に差があるのか adonis 関数を用いて、Permutational multivariate analysis of variance 

(PERMANOVA) を行なった。解析には全て統計ソフト R version4.1.0 (R Development Core Team, 

Auckland) の vegan パッケージ (version2.5.7) を使用した。 

 

4. 結果 

 本研究で得られた岐阜コガタ、奄美コガタ、キイロスズメバチ、オオスズメバチの幼虫体内か

ら検出された餌生物の補整したリード数を各目ごとに表 2 にまとめた。この際に、蜂の幼虫 1 個

体に関して、各目に属する種の補正したリード数を合計してそれが全体のリード数の 1%以下にな

る場合にはその他としてまとめた。岐阜コガタ 5 サンプル (CNo.6, CNo.7, CNo.8) 、奄美コガタ 5

サンプル、オオスズメバチ 5 サンプル (CNo.1, CNo.2) から宿主自身であるコガタスズメバチもし

くはオオスズメバチが検出された。この際に検出された DNA が餌生物かスズメバチの腸由来かが
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不明であったため、餌生物種から除外した。また、岐阜コガタ４サンプル (CNo.5, CNo.6, 

CNo.7) 、奄美コガタ 1 サンプル、岐阜オオ 3 サンプル(CNo.1, CNo.2) から、ヒトの塩基配列が検

出されたが、実験者の細胞の混入が否定できなかったため、餌生物から除外した。 

 奄美コガタからは 6 目 17 種 (n = 6)、岐阜コガタからは 9 目 89 種(n = 24)、キイロスズメバチか

らは 13 目 78 種(n = 8)、オオスズメバチからは 9 目 27 種(n = 6)の餌生物種が検出された。本研究

で調査した 3 種 1 亜種の幼虫体内からハチ目、カメムシ目、カマキリ目、バッタ目、コウチュウ

目、ハエ目、トンボ目、チョウ目、トビケラ目、アザミウマ目、シリアゲムシ目の昆虫が検出さ

れ、クモ目、ダニ目、オオムカデ目の節足動物が検出された。本調査では、餌生物として鳥類や

哺乳類、両生類も検出された。キイロスズメバチからは、ハシブトガラスとヒヨドリ、ニホンジ

カ、ハクビシン、ニホンアマガエル、シュレーゲルアオガエル、トノサマガエルが、オオスズメ

バチからはハシボソガラス、岐阜コガタからはフトミミズ属の一種が検出された。 

スズメバチ種ごと、各スズメバチ種の幼虫ごとの餌生物を目別に図に示した(図 1: スズメバチ

種ごと, 図 2-5: 各スズメバチの幼虫ごと)。スズメバチ種ごとに餌生物の各目で最も優占する種を

以下に示す。奄美コガタの餌生物のハチ目の 99.4％はニホンミツバチであり、バッタ目の 94.7%

はマダラコオロギだった。岐阜コガタの餌生物のハチ目の 69.4%がニホンミツバチ、カメムシ目

の 78.8%はツクツクボウシ、コウチュウ目の 32.2%はコガネムシ科の１種、ハエ目の 59.1%はアメ

リカミズアブだった。キイロスズメバチの餌生物のハチ目の 94.3%はニホンミツバチ、チョウ目

の 11.9%はキイロアツバ、カメムシ目の 45.6%はミンミンゼミだった。オオスズメバチの餌生物の

チョウ目は 54.3%がアケビコノハ、カメムシ目の 54.9%はミンミンゼミだった。キイロスズメバチ

の 85.1%、オオスズメバチの 92.6%の餌生物をカメムシ目が占めていたが、その中の 45.6%がミン

ミンゼミ、41.1%がツクツクボウシ、10.7%がアブラゼミであり、オオスズメバチでは 54.9%がミ

ンミンゼミ、42.7%がアブラゼミ、0.001%がツクツクボウシだった。 

非計量多次元尺度法(NMDS)を用いてスズメバチ種間の餌生物の類似度を図示した(Stress 値 = 

0.200, Dimensions = 2, 図 6)。各スズメバチ種の NMDS の位置と餌生物の間に有意な相関関係が認

められたものを赤線で図示し(p < 0.05, envfit 関数)、その詳細は表 3 にまとめた。PERMANOVA の

結果、スズメバチ種によって餌生物が有意に異なり(F = 4.030, R2 = 0.232, p < 0.001)、スズメバチの

巣によっても餌生物が有意に異なった(F = 2.575, R2 = 0.470, p < 0.001)。 

 

5. 考察 

 (1)スズメバチ類の餌生物の概要について 

 スズメバチ属の蜂は主に昆虫や節足動物を狩ることが知られているが(松浦・山根 1984)、本研

究では蜂の幼虫体内から鳥類や哺乳類、両生類、ミミズが検出された。キイロスズメバチから

は、ハシブトガラスとヒヨドリ、ニホンジカ、ハクビシン、ニホンアマガエル、シュレーゲルア

オガエル、トノサマガエルが、オオスズメバチからはハシボソガラス、岐阜コガタからはフトミ

ミズ属の一種が検出された。これは、蜂が脊椎動物の肉を捕食する昆虫を捕食することで間接的

に捕食した可能性と、蜂が脊椎動物の肉を直接捕食した可能性が考えられた。間接的に捕食した

可能性を検証するために、キイロスズメバチとオオスズメバチの餌生物に動物の死体を捕食する

腐肉食の昆虫がいるか確認したところ、キイロスズメバチの幼虫１個体からゴミムシダマシ、オ

オスズメバチの幼虫 1 個体からエリザハンミョウの DNA が検出された。一方で、脊椎動物の

DNA が検出された幼虫からは腐肉食昆虫の DNA が検出されず、蜂が間接的に脊椎動物を捕食し
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た可能性は積極的には支持されなかった。なお、腐肉食の昆虫の代表であるニクバエ科の DNA は

岐阜コガタからは検出されたが、キイロスズメバチやオオスズメバチからは検出されなかった。

また、ツマアカスズメバチやシダクロスズメバチが人為的に与えた牛肉や鶏肉を捕食することは

知られている（Joost et al. 2021）。さらに、著者は山にトラップとして鹿肉や鶏肉を仕掛けた際に

キイロスズメバチがその肉を捕食することを観察している。これらのことから、著者はキイロス

ズメバチとオオスズメバチは自然状態においても直接的に脊椎動物の肉を捕食していると考えて

いる。 

 

(2) 岐阜県美濃地方でのスズメバチ類の資源分化仮説 

 本研究で調査した 7,8 月のキイロスズメバチ、9 月のオオスズメバチではセミ科が主たる餌生物で

あり、奄美コガタはニホンミツバチとマダラコオロギ、7 月から 9 月の岐阜コガタは多様な餌生物を利

用していることが明らかとなった(図 1)。各スズメバチ種内の幼虫ごとの餌生物に関しても同様の傾向

にあり、キイロスズメバチとオオスズメバチはセミ科、奄美コガタはニホンミツバチとマダラコオロ

ギ、岐阜コガタでは幼虫によって多様な餌生物を捕食していた(図 2-5)。松浦・山根(1984)による野外

観察では、オオスズメバチはチョウ目とカマキリ目、コウチュウ目およびハチ目を主な餌とし、セミ

科は主要な餌資源ではないと考えられている。オオスズメバチの幼虫は他のスズメバチと比較して体

が大きく、コロニーの維持と成⾧に必要な餌の量が多いため、9 月以降にはミツバチや他の蜂の巣を襲

い、多くの餌資源を得ていると考えられている (松浦・山根 1984 ; Matsuura & Sakagami 1973) 。一

方、本研究で 9 月中旬に採集したオオスズメバチはセミ科の昆虫を主食とし、ミツバチは捕食してい

なかった。セミ科は大型であり筋肉質部分が豊富である上に、飛行が遅く、捕食者に対する反撃行動

をほとんど示さない（Karban 1982; Steward et al 1988） 。本研究で食性解析した 2 巣がたまたまミツバ

チを襲っていない可能性も考えられたが、ミツバチを捕食しない場合には、セミを優先して捕食する

ことも考えられた。キイロスズメバチは昆虫類を幅広く捕食し、営巣地域内での餌生物の状況に応じ

て狩りを行う (松浦・山根 1984)。本調査でキイロスズメバチが 2 巣とも主にセミを捕食していた要因

についても、セミの肉量の多さと狩りのコストの小ささが考えられた。一方で、オオスズメバチ、キ

イロスズメバチのどちらからも岐阜県美濃地方に分布するクマゼミは検出されなかった。西南日本で

の調査ではモンスズメバチの 95%がセミを捕食し、クマゼミも利用することが知られており (松浦 

1977)、オオスズメバチとキイロスズメバチにはクマゼミを狩ることができない可能性が考えられた。 

 松浦 (1984) はオオスズメバチとコガタスズメバチは餌資源が類似しており、オオスズメバチの方が

餌資源を巡る競争において優位であるとしている 。PERMANOVAの結果から、スズメバチ種によって

餌生物が異なることが示され、今回得られたNDMSのデータからは岐阜県美濃地方のコガタスズメバ

チ、キイロスズメバチ、オオスズメバチの餌資源は重複するところもあるが分割されていると考えら

れた（図6, 表3）。 

 

(3) 奄美大島と岐阜のコガタスズメバチ 

 奄美大島のコガタスズメバチは本州のコガタスズメバチと比較して、営巣規模は大きく、奄美コガ

タは本土亜種よりも餌量が多いと考えられる (山根・川畑 2016) 。本州に分布するスズメバチ類の中

で最も営巣規模が大きいキイロスズメバチはニホンミツバチの巣の前で待ち伏せし、効率的にニホン

ミツバチを狩る (Ono et al. 1987) 。岐阜コガタは、同じ巣内の幼虫間で餌生物がばらついたが、奄

美コガタではどの幼虫もニホンミツバチかマダラコオロギが餌生物を占めていた (図 2,3)。奄美コ
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ガタの大きな営巣規模は、ニホンミツバチを選好して捕食すること及び本州のキイロスズメバチのよ

うにミツバチを効率的に狩ることによって維持されている可能性が考えられた。 

奄美大島のコガタスズメバチは、捕食した餌生物の半数以上がニホンミツバチであった(図

1,2)。これは、採集した巣の付近にニホンミツバチの巣があった可能性も否定できないが、奄美大

島にはオオスズメバチが分布しておらずミツバチを捕食する競争者がいないこともその要因の一

つであると推察された。これらのことから複数のスズメバチと同所的に生息する岐阜県のコガタ

スズメバは他のスズメバチ種から餌資源の制限を受けている可能性がある。 
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表 1. スズメバチの採集日及び採集地点    

奄美コガタ  

CA1-1n11 amamiana1 

奄美市名瀬 2020.10.13 

CA1-1n2 amamiana2 

CA1-1n4 amamiana3 

CA1-3n1 amamiana4 

CA1-3n13 amamiana5 

CA1-3n14 amamiana6 

キイロスズメバチ 

C9-2N1 simillima1 

岐阜県 2020.7.16 C9-3N8 simillima2 

C9-3N2 simillima3 

C13-1N8 simillima4 

岐阜県 2020.8.25 

C13-1N1 simillima5 

C13-1N5 simillima6 

C13-1N3 simillima7 

C13-1N7 simillima8 

岐阜コガタ 

C1n19 analis1 

名和昆虫博物館（岐阜県岐

阜市） 
2020.9.10 

C1n22 analis2 

C1n30 analis3 

C1-3n55 analis4 

C1-3n56 analis5 

C2n4 analis6 岐阜県各務原市 2020.6.10 

C3-1n4 analis7 
岐阜県美濃地方 2020.9.11 

C3-1n9 analis8 

C4-1n1 analis9 

岐阜県美濃地方 2020.9.12 
C4-1n5 analis10 

C4-1n6 analis11 

C4-1n13 analis12 

C6n6 analis13 

岐阜県山県市 2020.7.16 C6n9 analis14 

C6n10 analis15 

C8-2n1 

C8-2n3 

analis16 

analis17 
岐阜県美濃地方 2020.7.25 

C12-1n3 analis18 
岐阜県美濃地方 2020.8.25 

C12-2n9 analis19 

C14-1n5 analis20 

岐阜県美濃地方 2020.9.25 

C14-1n6 analis21 

C14-1n10 analis22 

C14-1n11 analis23 

C14-1n12 analis24 

オオスズメバチ 

C5-1n1 mandarinia1 
鵜沼緑地公園(岐阜県各務

原市) 
2019.9,12 C5-1n5 mandarinia2 

C5-2n1 mandarinia3 

C20-2n1 mandarinia4 

岐阜県美濃地方 2019.9.15 C20-2n3 mandarinia5 

C20-2n4 mandarinia6 
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表 2. スズメバチ種ごとの各目の総補整済みリード数. 

 ハチ チョウ カメムシ カマキリ バッタ コウチュウ ハエ クモ トンボ トビケラ 鳥 カエル 哺乳類 その他 

各目の種数 32 50 24 4 10 12 21 12 3 2 3 3 2 20 

amamiana1 552 0 4 0 60 0 0 3 0 0 0 0 0 0 

amamiana2 581 0 0 0 3 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

amamiana3 3 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

amamiana4 395 7 0 0 856 2 0 1 0 0 0 0 0 1 

amamiana5 869 0 0 0 0 0 0 5 0 0 0 0 0 0 

amamiana6 129 0 0 0 842 0 0 8 0 0 0 0 0 9 

simillima1 352 3 1290 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

simillima2 2 80 923 1 21 0 22 7 0 0 0 12 0 0 

simillima3 7 150 650 25 1 0 109 0 0 0 0 30 0 16 

simillima4 6 515 2312 39 0 0 51 0 0 0 15 0 3 3 

simillima5 1 21 1752 12 0 0 5 2 0 0 0 0 0 0 

simillima6 4 204 1377 9 6 31 75 24 2 0 0 0 0 11 

simillima7 1 30 2859 1 0 2 81 0 4 0 0 0 5 0 

simillima8 0 22 511 0 0 0 12 0 8 0 0 3 0 0 

analis1 6 0 20 0 0 78 0 3 0 0 0 0 0 3 

analis2 0 0 0 0 0 4 0 0 0 0 0 0 0 0 

analis3 0 0 0 4 0 17 0 0 0 0 0 0 0 0 

analis4 5 0 0 0 0 38 0 10 0 0 0 0 0 4 

analis5 0 6 18 0 0 0 0 5 0 0 0 0 0 3 

analis6 39 0 0 0 0 223 0 0 0 0 0 0 0 1 

analis7 465 0 4 0 2 119 375 0 0 0 0 0 0 2 

analis8 376 1 4 0 0 180 760 0 0 0 0 0 0 2 

analis9 88 3 13 0 0 78 445 0 0 0 0 0 0 0 

analis10 400 0 4 0 7 105 115 0 0 0 0 0 0 0 

analis11 363 0 0 0 0 98 224 0 0 0 0 0 0 1 

analis12 1483 0 69 14 0 18 3 22 0 9 0 0 0 7 

analis13 1024 0 27 1 0 6 0 9 0 0 0 0 0 0 

analis14 6 1 1189 114 0 9 0 1 0 0 0 0 0 0 

analis15 122 6 238 10 0 108 0 71 14 0 0 0 0 6 

analis16 535 0 0 63 0 17 6 0 0 0 0 0 0 0 

analis17 141 93 662 82 36 683 4 204 21 0 0 0 0 10 

analis18 536 11 79 40 0 232 195 17 0 0 0 0 0 78 

analis19 46 2 0 0 0 0 1053 0 0 0 0 0 0 1 

analis20 296 8 5 0 0 23 1267 2 0 0 0 0 0 21 

analis21 19 1 25 0 0 286 809 44 0 0 0 0 0 8 

analis22 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 6 

analis23 10 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

analis24 9 3 2 0 0 65 971 0 0 0 0 0 0 0 

mandarinia1 0 0 869 3 0 1 0 0 0 0 0 0 0 5 

mandarinia2 2 2 785 9 3 2 0 0 0 0 0 0 0 0 

mandarinia3 10 86 573 72 5 0 0 0 0 0 38 0 0 23 

mandarinia4 8 15 1117 3 0 7 0 0 0 0 0 0 0 4 

mandarinia5 0 0 460 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

mandarinia6 6 0 460 18 0 5 4 0 0 0 0 0 0 8 

その他にはアザミウマ目とシリアゲ目を含む. amamiana: 奄美コガタ、 simillima: キイロスズメバチ、 analis: 岐阜コガタ、mandarinia: オオスズメバチ. 
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表3. NMDS 上のスズメバチ種の位置関係に有意に影響を与える餌生物種      

図6 上のid 種名 r2 p 

a2 アブラゼミ 0.2393 0.002 

a3 ニホンミツバチ 0.1734 0.025 

a4 ミンミンゼミ 0.2255 0.003 

a10 ツクツクボウシ 0.1668 0.024 

a14 アメリカミズアブ 0.1494 0.03 

a17 エリザハンミョウ 0.1479 0.03 

a25 カマキリ科の一種 0.1299 0.046 

a112 ホウジャク 0.1384 0.042 

a121 コガネムシ科の一種 0.1536 0.038 

a158 ホリカワクシヒゲガガンボ 0.1463 0.022 

a172 アカサシガメ 0.1463 0.023 

a194 ミツテンノメイガ 0.1463 0.023 
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図1. スズメバチ種ごとの餌生物の構成

ハチ チョウ カメムシ カマキリ バッタ
コウチュウ ハエ クモ その他

0%

20%

40%

60%

80%

100%

amamiana1 amamiana2 amamiana3 amamiana4 amamiana5 amamiana6

図2. 奄美コガタの各幼虫の餌生物(1巣). 
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図3. 岐阜コガタの各幼虫の餌生物(8巣). analis1-5: 

C1, 6: C2, 7,8: C3, 9-12: C4, 13-15: C6, 16,17: C8, 

18,19: C12, 20-24: C14.
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図4. キイロスズメバチの各幼虫の餌生物(2巣). 

simillima1-3: C9, 4-8: C13
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図6. スズメバチ種ごとの餌生物の類似度. 1-6: 奄美コガタ（黄色）、7-14: キイロスズメバチ(橙色)、

15-38: 岐阜コガタ（緑色）、39-44: オオスズメバチ（深緑色）. 各スズメバチ種のNMDS の位置と餌

生物の間に相関関係が認められた餌生物を赤線で示し、矢印の先端にID を示した (詳細は表3).  
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図5. オオスズメバチの各幼虫の餌生物(2巣). 

mandarinia1-3: C5, 4-6: C20.
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