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Abstract 

We report a new record of a little-known ribbon worm, Nipponnemertes ogumai  

(Yamaoka, 1947) collected from under a stone at Otomo-ura, Iwate Prefecture, Japan. 

This species has been recorded only from Japan and the northernmost record being Sado 

Island on the Sea of Japan side. The northernmost record of this species on the Pacific 

side was from Hayama, Kanagawa Prefecture, and it was conceded that this species is not 

likely to be distributed to the north of Cape Inubo, Chiba Prefecture. Our record from 

Iwate Prefecture largely extends the northern limit of the species. Voucher specimen and 

a mtCOI sequence newly generated in this study were deposited in the Iwate Prefectural 

Museum and DDBJ/ENA/GenBank nucleotide sequence database under the registration 

number 276722 and accession number LC677144, respectively. 

 

はじめに 

オグマヒモムシ Nipponnemertes ogumai (Yamaoka, 1947) は、体 長 10 cm を超 える大 型

の ヒ モ ム シ 類 で あ り 、 暖 海 海 浜 の 砂 地 転 石 下 に 生 息 す る と さ れ て い る （ 山 岡  1947 ，

Kajihara et al.  2015） 。これまでのところ、本 種 の記 録 は、新 潟 県 佐 渡 郡 相 川 町 達 者 （ 新 潟

大 学 佐 渡 自 然 共 生 科 学 センター臨 海 実 験 所  2022） 、神 奈 川 県 葉 山 町 名 島 （ Iwata 1957，

as Amphiporus reduncus ） 、 葉 山 町 “Shuragane” [sic] （ Iwata 1957 ， as Amphiporus 

retrotumidus） 、三 浦 市 荒 井 浜 （ Kajihara et al.  2015） 、静 岡 県 下 田 市 （ 山 岡  1947， as 

Amphiporus ogumai， 鈴 木  2013） 、伊 東 市 （ Kajihara et al.  2015） 、和 歌 山 県 白 浜 町 （ 山

岡  1947， as Amphiporus ogumai） 、広 島 県 呉 市 鹿 島 （ Kajihara et al.  2015） の 8 例 のみで

あり、日 本 国 内 のみで知 られる希 少 な種 であると言 える。本 種 は、太 平 洋 側 では千 葉 県 犬
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吠埼以北には分布していないと考えられていたが（Kajihara et al.  2015）、2021 年 7 月に岩

手県陸前高田市の小友浦で採集されたため、ここに報告する。  

 

材 料 と方 法  

2021 年 7 月 23 日に、環境省の令和 3 年度東北地方太平洋沿岸地域生態系監視調

査の事前踏査として、岩手県陸前高田市の小友浦の潮間帯（Fig. 1）で調査を行った。生

態系監視調査の B2 地点（ 38°59'46" N、141°40'53" E）付近の転石（直径 70 cm 程度）を

ひっくり返したところ、オグマヒモムシ 1 個体が発見された（Fig. 2A，B）。標本は、現地でコン

パクトデジタルカメラ（Olympus TG-4）を用いて生時の写真を撮影したのちに 70%エタノール

で固定・保存し、後日、一眼レフカメラ（Nikon D850）を用いて標本の撮影を行った。オグマ

ヒモムシの標本は、資料登録番号 276722 として岩手県立博物館に収蔵した。  

標本の同定のため、ミトコンドリア COI 遺伝子の DNA 解析を行った。DNA の抽出は

Richlen & Barber（ 2005）の手法に従い、10%の Chelex 100（Bio-Rad 社）を含む 50 μl の

TE バッファー（ pH 8.0）内にエタノール固定標本の吻から切り出した小組織を入れ、95°C で

20 分間のインキュベートを行った。PCR は、0.7 μl の鋳型、8.8 μl の滅菌蒸留水（DDW）、

10 μl の KOD One PCR Master Mix -Blue-（東洋紡）、各 0.1 μl のフォワードプライマーと

リバースプライマー（濃度 50 μM）を含む 19.7 μl の反応液で行い、PCR プライマーには Carr 

et al.（ 2011）の polyLCO（GAYTATWTTCAACAAATCATAAAGATATTGG）と polyHCO

（TAMACTTCWGGGTGACCAAARAATCA）を使用した。PCR のサイクル条件は、98°C 10

秒、48°C 5 秒、68°C 1 秒の 3 ステップを 40 サイクルとした。PCR 産物は、1.5％アガロース

ゲルを用いた電気泳動で目的断片長の DNA の増幅の有無の確認を行った後、Enz-Sap

（Edge BioSystems 社）で精製を行った。シーケンス解析には PCR と同じプライマーを使用

し、Eurofins Genomics 社（東京）によって行われた。フォワードおよびリバースの相補的配

列は MEGAX ver.10.2.6（Kumar et al.  2018）を用いてアセンブルを行った。本研究で得ら

れ た mtCOI 遺 伝 子 部 分 配 列 （ 659 bp ） は 、 ア ク セ ッ シ ョ ン 番 号 LC677144 で

DDBJ/ENA/GenBank の国 際 塩 基 配 列 データベースに登 録 を行 い、 NCBI （ National 

Center for Biotechnology Information, USA）Web サイト（ https://www.ncbi.nlm.nih.gov/）

の BLAST（Basic Local Alignment Search Tool）を用いた相同性検索により国際塩基配列

データベースに登録されている塩基配列との比較を行った。  

本研究で得られた mtCOI 遺伝子部分配列は DDBJ/ENA/GenBank から取得した

Nipponnemertes 属の配列とともに MAFFT オンラインサービス ver. 7（Katoh et al.  2017）に

より L-INS-i アルゴリズムを用いてアライメントを行った。アウトグループには、Kajihara et al.

（ 2015 ） の系 統 樹 をもとに Oerstedia dorsalis （ Abildgaard, 1806 ） の配 列 （ Accession 

number： AY791971） を使用した。ML 法を用いた分子系統解析は、PhyloSuite v.1.2.2

（Zhang et al. 2020）に実装されている IQ-TREE（Nguyen et al.  2015）を用いて行い、塩基

置換モデルはベイズ情報量規準（ BIC） をもとに ModelFinder（ Kalyaanamoorthy et al.  

2017）で最適と推定された GTR+F+I+G4 モデルを使用した。ML 系統樹の頑健性は、5000

反復の SH-aLRT 検定（Shimodaira–Hasegawa–like approximate likelihood ratio test）
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（Guindon et al.  2010）、aBayes 検定（ approximate Bayes test） （Anisimova et al.  2011），

および 5000 反復の Ultrafast Bootstrap（Minh et al.  2013）によって評価した。  

 

 
Fig. 1． 小 友 浦 の全 景 （ A） とオグマヒモムシ Nipponnemertes ogumai  (Yamaoka, 1947) が採 集

された地 点 付 近 の写 真 （ B， C） ．  

 

結 果 と考 察  

 オグマヒモムシの外部形態の特徴として、（ 1）生時の体色が鮮やかな橙色であること、（ 2）

頭部の模様（白いバンドなど）を欠くこと、（ 3）頭部の背面中央が盛り上がること、（ 4）多くの

眼点が頭部の両側で三角形状に散在することなどがあげられる（ Kajihara et al.  2015, 

Gonzalez-Cueto et al.  2017）。本研究で採集された個体では、（ 1）～（ 3）の特徴がみられ

たが（Fig. 2）、（ 4）の特徴については固定標本では確認することができなかった。BLAST 検

索の結果、本研究で得られた mtCOI 領域の塩基配列は Kajihara et al.（ 2015）により報告

されたオグマヒモムシの配列（Accession number: AB920907.2） と最も一致率が高く（ Per. 

Ident: 97.97％ ,  Query Cover: 96%）、アミノ酸配列では 100％の一致であった。それ以降の

配列では、Andrade et al.（ 2012）による Nipponnemertes  sp. 1（Per. Ident: 90.41％ ,  Query 

Cover: 99%）を除き、塩基配列の一致率は 90％以下であった。国内では、相模湾や白浜、

沖縄で見つかっている未確定種（Kajihara 2017）を除くと、オグマヒモムシのほかに、リシリヒ

モ ム シ Nipponnemertes bimaculata （ Coe, 1901 ） と マ ダ ラ ヒ モ ム シ Nipponnemertes 
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punctatula（ Coe, 1905） の 2 種 の Nipponnemertes 属 が知 られているが（ Kajihara 2007） 、こ

の 2 種 は頭 部 に 白 いバンド状 の 模 様 を持 つためオグマヒモムシとは明 瞭 に 区 別 される

（ Kajihara 2017） 。また、本 研 究 で得 られた mtCOI の配 列 は、DDBJ/ENA/GenBank に登

録 されているリシリヒモムシとマダラヒモムシの配 列 とは大 きく異 なっていた（ Fig. 3） 。以 上 の

結 果 から、本 研 究 で採 集 された標 本 はオグマヒモムシであると判 断 された。今 回 採 集 された

標 本 の大 きさは、固 定 時 で体 長 約 12.8 cm、最 大 体 幅 約 9.8 mm であり、山 岡 （ 1947） の標

本 （ 体 長 ： 6～ 7 cm、体 幅 ： 7～ 9 mm） や Kajihara et al.（ 2015） の生 時 の標 本 （ 体 長 ： 9.5～

11 cm、体 幅 8～ 15 mm） と比 べても大 型 の個 体 であった。  

 

 
Fig. 2． オグマヒモムシ Nipponnemertes ogumai（ Yamaoka, 1947） （ 資 料 登 録 番 号 276722） の

標 本 写 真 ． A， B： 採 取 時 に現 地 で撮 影 した生 時 の写 真 ． C， D： 固 定 標 本 の背 面 （ C） および

腹 面 （ D） の写 真 ． 固 定 時 に虫 体 から分 離 した吻 も示 す． スケール=3 cm．  

 

 オグマヒモムシのこれまでの記 録 の北 限 は佐 渡 島 であったが、佐 渡 には三 崎 や小 友 浦 産

の標 本 と COI 遺 伝 子 の塩 基 配 列 が 7%程 度 異 なる隠 蔽 種 が存 在 することが明 らかになって

おり（ 波 々伯 部 氏  私 信 ） 、この記 録 がオグマヒモムシのものであるかどうかは検 証 を要 すると

言 える。太 平 洋 側 では神 奈 川 県 葉 山 町 以 北 では本 種 の記 録 がなかったが、今 回 岩 手 県 小

友 浦 から発 見 されたことで北 限 記 録 が大 幅 に更 新 されることになった。小 友 浦 は、1960 年

はじめの干 拓 事 業 によって埋 め立 てられ、約 50 年 後 の東 北 地 方 太 平 洋 沖 地 震 による大

津 波 によって干 潟 に戻 った場 所 である。この小 友 浦 では 2012 年 以 降 著 者 らにより毎 年 調

査 が行 われてきたが（ 松 政 他  2015； 松 政  2016、2019； Matsumasa & Kinoshita 2016； 阿

部 他  2020） 、これまでオグマヒモムシが見 つかることはなかった。本 種 は暖 水 性 種 と考 えら
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れているため（山岡  1947、Kajihara et al.  2015）、今回の発見が温暖化による分布北進の

結果である可能性も否定できない。しかしながら、これまでの記録の多くが潜水やドレッジで

採集されたものであることを考えると、本種の主な生息域は潮下帯であると思われ、大きな石

の下に生息するという性質からこれまで発見される機会がなかった可能性も考えられる。小

友浦産と神奈川県荒井浜産（AB920907.2）のオグマヒモムシの間で mtCOI 領域の塩基配

列が 2％程度異なるという結果は（Fig. 3）、個体群間で地理的な遺伝的分化が生じている

ことを示し、東北地方の海域に古くから本種の個体群が存在することを示唆しているのかも

しれない。  

 

 
Fig. 3．本研究および DDBJ/EMBL/GenBank データベースから得られた Nipponnemertes 属の

mtCOI 遺伝子塩基配列から推定された ML 系統樹．各配列のアクセッション番号は括弧内

に 示 し 、 本 研 究 で 得 ら れ た 配 列 は 赤 太 字 で 示 し た ． 80%/0.95/95% 以 上 の

SH-aLRT/aBayes/ultrafast bootstrap の値は各ノード付近に記した．スケールバーは座位

あたりの置換数を示す．  
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