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Abstract 

The freshwater prawn Macrobrachium ustulatum (Nobili, 1899) is distributed throughout the western 

Pacific Ocean and was first identified in Japan in 2015 on Okinawa Island, Ryukyu Islands. Knowledge of 

its distribution and habitat is lacking due to difficulties in distinguishing it from a morphologically similar 

sister species, Macrobrachium australe (Guérin-Méneville, 1838). Here we report an adult male specimen 

of this species collected from the Kawazu-Yatsu River, Izu Peninsula, Japan. This specimen was 

morphologically intermediate between the two sister species but was consistent with M. ustulatum based 

on mitochondrial DNA 16S rRNA and nuclear DNA 28S rRNA sequences. This is not only the 

northernmost record of M. ustulatum, but also the second record from Japan based on a single male 

specimen, and the first from Honshu. 
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緒言 

ナンヨウテナガエビ Macrobrachium ustulatum

（Nobili, 1899）は西部太平洋に分布する淡水性の

甲殻類である。本種は形態的に類似した近縁種で

あるザラテテナガエビ Macrobrachium australe

（Guérin-Méneville, 1838）と歴史的に混同されて

おり、2017 年に有効種として再記載されるまで

長らくザラテテナガエビのシノニムとして扱わ

れてきた（Castelin et al. 2017）。本種の再記載を

行った Castelin et al.（2017）は塩基配列情報と 6

つの判別形質を提供したものの、両種を区別した

研究は依然として少なく、その分布や生息環境に

関する知見は不足している。日本では 2015 年に

琉球列島の沖縄島において本種の成体雌 1 個体

が確認され、これが本種の日本初記録および北限

記録となっている（Fuke and Imai 2018）。今回、

伊豆半島の河津谷津川から本種の成体雄個体が

得られたため、これを報告する。本記録はナンヨ

ウテナガエビの北限記録であると同時に、標本に

基づく日本からの 2 例目の記録であり、また本州

における初記録である。 

 

材料および方法 

サンプリング 

2023 年 11 月 25 日に静岡県賀茂郡河津町 河

津川水系河津谷津川の下流で採集を実施した

（Fig. 1）。採集地点より上流側では、複数箇所

から安定的に温泉が流入しており、水温は冬季

でも 20 °C 前後と高い（今井ら 2008）。調査日

のデータはないが、2023年 10 月 28 日 14 時 30 



 

Fig. 1. Map of the sampling site. (A) Detailed map including the route of the Kuroshio Current. (B) Enlarged 

map around the Izu Peninsula. (C) Habitat of Macrobrachium ustulatum in the Kawazu-Yatsu River. The 

route of the Kuroshio Current is an estimated chart for January 3, 2023, obtained from the website of the 

Hydrographic and Oceanographic Department, Japan Coast Guard (https://www1.kaiho.mlit.go.jp/). 
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分に測定した際は 26.2 °C であった。採集には

口径 40 cm、目合い 3 mm のタモ網を用いた。

得られた標本は生かしたまま保管し、同年 12月

2 日に標本撮影後 70 %エタノールで固定した。

標本は神奈川県立 生命の星・地球博物館（KPM）

に登録した。標本写真は淡水生物の総合データ

ベ ー ス で あ る ffish.asia に 登 録 し た

（https://ffish.asia/?page=specimen&pid=57655）。

同定のために、形態形質の検討と DNA バーコ

ーディングを行った（下記参照）。 

 

形態形質の検討 

ナンヨウテナガエビはザラテテナガエビの

姉妹種であり、形態的に類似している（Castelin 

et al. 2017）。本研究では、両種を再記載した

Castelin et al.（2017）が提示した 6 つの判別形

質、すなわち成体雄個体の第 2 胸脚における大

鉗脚と小鉗脚長の比率、大鉗脚の各節の比率、

小鉗脚の各節の比率、小鉗脚の絨毛の分布、口

蓋葉（Epistome lobes）の形態、第 4 胸節（Fourth 

thoracic sternite）の形態を検討した（Castelin et 

al. 2017 の Table 3 を参照）。計測はデジタルノ

ギス（ミツトヨ CD67-S20PM）を用いて行った。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

DNA 解析 

DNA 抽出は片側の第 5 腹肢から Monarch 

Genomic DNA Purification Kit （ New England 

Biolabs）を用いて行った。本研究ではミトコン

ドリアDNAの 16S rRNAと核DNAの 28S rRNA

の部分配列を決定した。16S rRNA の PCR 増幅

にはプライマーセット 16S-F1（5′-GTACCTTTT 

GTATCAGGG-3′）と 16S-R1（5′-CGGTYTGAA 

CTCAAATCATG-3′）（Fuke and Maruyama 2023）

を、28S rRNA にはプライマーセット 28S-C1（5′-

ACCCGCTGAATTTAAGCA T-3′）と 28S-D2（5′-

TGGTCCGTGTTTCAAGAC-3′）（Hassouna et al. 

1984）を用いた。PCRは 12.5 μL 系で行い、反

応液の構成は以下の通りとした：PrimeSTAR 

GXL DNA Polymerase（TaKaRa）0.25 μL、5× 

PrimeSTAR GXL Buffer 2.5 μL、dNTP Mixture 1.0 

μL、5 μM PCR プライマー各 0.75 μL、DNA 溶

液 0.8 μL、超純水（Thermo Fisher Scientific）6.45 

μL。PCRは予熱を 98 °Cで 30 秒、増幅を 98 °C 

10 秒、55 °C 15 秒、68 °C 45 秒の 30 サイクル、

最終伸長を 68 °Cで 30 秒行った。 その後、PCR

産 物 を ExoSAP-IT Express （ Thermo Fisher 

Scientific）で精製し、サンガーシーケンシング

をユーロフィンジェノミクス株式会社に委託 



 

Fig. 2. Macrobrachium ustulatum (KPM-NH 4838, CL 21.2 mm). (A) Live condition. 

(B) Dorsal view. (C) Lateral view. (D) Epistome lobes. (E) Fourth thoracic sternite. 
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した。得られた配列は Unipro UGENE 49.0

（Okonechnikov et al. 2012）を用いて波形のチェ

ックおよび編集を行った後、DDBJ を通じて国

際塩基配列データベース（INSD）に登録した（ア

クセッション番号：LC796868, LC796869）。 

mtDNA および核 DNA の間で樹形を比較する

ために、16S rRNA と 28S rRNA のそれぞれで系

統解析を行った。先行研究によって両領域の配列

決定がなされているすべてのナンヨウテナガエ

ビ（計 3 個体）と比較のためのザラテテナガエビ

5 個体の配列を INSD から取得し、データセット

に加えた（Castelin et al. 2017; Fuke and Imai 2018）。

アライメントは MAFFT 7.520（Katoh and Standley 

2013）で行った。IQ-TREE 2.2.2.6（Minh et al. 2020）

を用いて、プログラム内に実装されている

ModelFinder によって推定された分子進化モデル

（16S rRNA で HKY+F+I モデル、28S rRNA で

TN+F モデル）に基づいて、それぞれの領域につ

いて無根の最尤系統樹を推定した。得られた結果

は、FigTree 1.4.4（https://github.com/rambaut/figtree）

で可視化した。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

結果と考察 

ナンヨウテナガエビ 

Macrobrachium ustulatum（Nobili, 1899）（Fig. 2） 

検討標本 

KPM-NH 4838、1♂、頭胸甲長（CL） 21.2 mm、

静岡県賀茂郡河津町谷津 河津谷津川、34.746278, 

138.993139、2023 年 11 月 25 日、皆川優作 採集。 

 

採集環境 

本種は、川岸に生えている植物の根が水に浸っ

ている流れの緩やかな環境で採集された（Fig. 

1C）。同所的にミナミテナガエビ Macrobrachium 

formosense S.C. Bate, 1868、ヒラテテナガエビ M. 

japonicum（De Haan, 1849）、コンジンテナガエビ 

M. lar（Fabricius, 1798）、スジエビ  Palaemon 

paucidens De Haan, 1844 、ミゾレヌマエビ 

Caridina leucosticta Stimpson, 1860、ヒメヌマエビ 

C. serratirostris De Man, 1892、トゲナシヌマエビ 

C. typus H. Milne Edwards, 1837、また、ザラテテ

ナガエビの未成体も確認された。ザラテテナガエ

ビに類似するナンヨウテナガエビの未成体の形 

https://github.com/rambaut/figtree


 

Table 1. Six diagnostic characters of Macrobrachium ustulatum from Kawazu-Yatsu River, Japan 

(KPM-NH 4838). For comparison, the range and characters for M. ustulatum and M. australe, 

including type series, were cited from Castelin et al. (2017). Abbreviations: CAL, carpus length; 

CHL, chela length; FL, finger length; PL, palm length. 
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態的特徴は明らかになっていないため、本研究で

はザラテテナガエビの特徴である胸部の模様と

額角の形状が確認できた個体は便宜的にザラテ

テナガエビと同定した（北野・寺田 2015; 吉郷

2002）。魚類ではオオクチユゴイ Kuhlia rupestris

（ Lacepède, 1802）、ユゴイ  Kuhlia marginata

（ Cuvier, 1829 ）、 ゴ マ フ エ ダ イ  Lutjanus 

argentimaculatus（Forsskål, 1775）、タナゴモドキ 

Hypseleotris cyprinoides（Valenciennes, 1837）、ナン

ヨウボウズハゼ  Stiphodon percnopterygionus 

Watson and Chen,1998、テンジクカワアナゴ 

Eleotris fusca（Bloch & Schneider 1801）、チチブモ

ドキ Eleotris acanthopoma Bleeker, 1853、シマヨシ

ノボリ Rhinogobius nagoyae Jordan and Seale, 1906、

ヌマチチブ Tridentiger brevispinis Katsuyama, Arai 

and Nakamura, 1972、ミミズハゼ  Luciogobius 

guttatus Gill, 1859 が確認された。この他に、第 2

著者が 2023 年 10 月 28 日に行った調査では、オ

オウナギ Anguilla marmorata Quoy and Gaimard, 

1824 とボウズハゼ Sicyopterus japonicus（Tanaka, 

1909）を確認している。 

 

形態的特徴 

得られた標本は頭胸甲長が 21.2 mm の成体雄 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

であった。額角は直線的で、その先端は第 1 触角

柄部の先端をわずかに越えた。額角歯式は 3 + 6 / 

3 であった。第 2 胸脚は左右で大きさが異なり、

大鉗脚（左）と小鉗脚（右）の比率は 1.37 であっ

た。右腕（小鉗脚）の掌節と腕節は全体が絨毛で

覆われていた。これらの特徴はナンヨウテナガエ

ビとよく一致する。しかしながら、口蓋葉

（epistome lobes）の湾曲は弱く（Fig. 2D）、また

第 4 胸節（fourth thoracic sternite）の中央部はわず

かにふくらむ程度で（Fig. 2E）、ナンヨウテナガ

エビ（強く湾曲する、突起がある）とザラテテナ

ガエビ（湾曲しない、突起はない）の中間的な特

徴を示した。第 2 胸脚の各節の比率では、大鉗脚

の腕節と掌部、小鉗脚の腕節と掌部の比率はナン

ヨウテナガエビの範囲に含まれたが、大鉗脚の腕

節と掌節、指部と掌部、小鉗脚の腕節と掌節の比

率はザラテテナガエビの範囲に含まれた（Table 

1）。以上の結果から、検討標本はナンヨウテナガ

エビとザラテテナガエビの両方の形態的特徴を

有しており、形態に基づく同定は困難であった。 

 

色彩 

体色は薄い黄土色から緑青色で、全体に赤褐色

の模様が入る。頭胸甲の側面には、赤褐色の縦線



 
Fig. 3. Results of genetic analysis. (A) Unrooted tree of Macrobrachium ustulatum and M. 

australe estimated by IQ-TREE2 based on mtDNA 16S rRNA (left, 509 bp) and nRNA 28S rRNA 

(right, 743 bp). (B) Variable nucleotide sites of 28S rRNA between M. ustulatum and M. australe. 

Intraspecific variable site is represented by mixed base and gaps are represented by dashes. 
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が 3 本入り、口部側の線は最も太く明瞭で、尾部

側の 2 本は細く不明瞭であった。頭胸甲の中程か

ら尾節にかけて赤褐色の線が 1 本伸びる。第 2 胸

脚は緑青色で指部は黒色であった。緑青色は第 2

胸脚の基部で最も薄く、先端部にかけて濃くなる。

大鉗脚の掌部上面には縦に明色の模様が入る。 

 

DNA 解析 

ミトコンドリア DNA の 16S rRNA と核 DNA

の 28S rRNA を用いた系統解析の結果、検討標本

の配列はいずれも先行研究で報告されたナンヨ

ウテナガエビの配列と単系統群を形成した（Fig. 

3A）。検討標本の 28S rRNA 領域にヘテロのサイ

トは認められなかった（Fig. 3B）。ナンヨウテナ

ガエビとザラテテナガエビの種間の塩基置換率

は 16S rRNA で 4.9–5.3 %、28S rRNA で 3.5–3.6 %

（ギャップ込み：5.0–5.1 %）であった。種内にお

ける塩基置換率は、ザラテテナガエビでは 16S 

rRNA で 0.0–1.2 %、28S rRNA で 0.0–0.1 %であっ

た。ナンヨウテナガエビでは、両領域において変

異は認められなかった。 

 

形態的特徴と DNA 解析結果の不一致について 

一般的に、種間交雑の第一世代の個体はそれぞ

れの親種の中間的な形質を示すため（Stelkens and 

Seehausen 2008）、検討標本もナンヨウテナガエビ

とザラテテナガエビの交雑が疑われた。今回検討 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

した 28S rRNA は核 DNA にコードされている領

域であり、種間で 3.5–3.6 %の差異が認められた。

そのため、その変異サイトがヘテロになっている

場合は種間交雑個体である可能性がある。ところ

が、検討標本の種間変異サイトはすべてホモであ

り、いずれもナンヨウテナガエビと一致していた

ことから、検討標本は交雑個体ではないと考えら

れた。交雑以外の説明として、種内変異、奇形、

表現型可塑性に起因する偶然性が考えられたが、

いずれも当該地域から得られたナンヨウテナガ

エビのサンプル数が不足しており、本研究では検

討できなかった。今後、検討標本の形質が本種の

特徴であるのか、詳細な検討が必要である。 
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