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研究成果の概要（和文）：ザンビアでのヒトトリパノソーマ感染症の分子疫学調査を実施し、東

部州で発生があることを突き止めて周辺地域での家畜、ツェツェバエでの原虫保有状況を調査

した。その結果、高率にツェツェバエ(Glossina morsitans)が人に感染しうる Trypanosoma 
brucei rhodesiense を保有し、吸血源の分析からイボイノシシ、クドゥーが感染巣である可能

性が示された。スーダンにおいて T. evansi がラクダで高率に保有されていることも明らかに

できた。 
研究成果の概要（英文）：Molecular epidemiological surveillance of human and animal  had 
been conducted in Zambia and Sudan and human cases were confirmed in the Eastern 
Province in Zambia.  Tsetse flies (Glossina morsitans) were infected with human-infective 
Trypanosoma brucei rhodesiense at high infection ratio, and warthog and kudu were 
supposed to serve as natural reservoirs.  In Sudan, high infection rate with T. evansi was 
observed in camels.  
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１．研究開始当初の背景 

ツェツェバエにより媒介される人・動物の
トリパノソーマ感染症はアフリカ大陸にお
ける重要な原虫性疾患である。しかしながら、
1990 年代以降、ザンビアなど南部アフリカ
地域での発生情報は乏しく、現状調査が必要
であった。特に東・南部アフリカ諸国でヒト
眠り病の原因となるT. brucei rhodesienseは
牛などの家畜、あるいは各種野生動物が感染

源となっていることから、獣医学サイドから
の研究・調査が不可欠である。またツェツェ
バエに依存せず伝播する T. evansi に関して
は、インドでヒトの感染例が報告されるなど
人獣共通感染症としての側面もあり、類縁の
T. brucei と本種が共存すると考えられる北
部アフリカにおける情報が乏しいため、その
実態調査が課題であった。 
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２．研究の目的  

本研究では新興人獣共通感染症としてトリ

パノソーマ原虫症について東・南部アフリカ

での実態を把握、その病原性進化の過程を追

跡することを目的としている。アジア・アフ

リカ大陸での温血動物におけるトリパノソー

マ感染症としてはT. brucei（gambiense, 

rhodesiense, bruceiの３亜種）、T. evansi

感染症が知られている。これらのうち、ヒト

への病原性を有する種としてはT. brucei 

gambiense（主に中央～西アフリカに分布）と 

T. brucei rhodesiense（東～南部アフリカ諸

国）であり、T. evansi についてはヒトへの

病原性を保有しないと従来考えられてきた。

しかし、最近ウガンダでT. brucei 

rhodesienseの牛を原発とするヒトへの新た

な感染拡大が大きな社会問題となっており、

新興感染症出現の観点から新たな視点でこれ

らの原虫の病原性の進化を捉える必要性がで

てきた.そこで本計画ではアフリカ諸国の研

究者との研究ネットワークを活用して家畜・

野生動物ならびに人における感染の実態を共

同で調査し、原虫進化の道筋を辿ると同時に、

感染巣の拡大が起きているか原発地域の周辺

地域での原虫の分子疫学的モニタリングを行

い、予防対策確立に必要な情報を発生各国に

提供する。今回調査対象とする地域のうち、

ザンビアでは人、家畜と野生動物が密接に接

触する機会が多く、野生動物がどのように人、

家畜トリパノソーマのレゼルボアとなってい

るかについても解明する。加えてベクターで

あるツェツェバエの各種生物学的性状をゲノ

ム解析から明らかにして、ベクターコントロ

ール法の開発を行い、HAT予防対策確立におい

てブレークスルーを図ることを研究の目的と

する。  

 

３．研究の方法  

(1)試料の採取  

①家畜の血液、DNA  

対象とした家畜は牛、ヤギ（以上ザンビア）、

ラクダ、馬（以上スーダン）である。これら

は採血後、全血からDNAを精製した。一部はFTA

カード上に血液を滴下し、乾燥後スポットを

切り出してDNAを抽出、精製した。実施可能な

場合は、毛細管遠心法により顕微鏡下で原虫

の感染を検査した。  

②ツェツェバエの採取  

人トリパノソーマ症の発生が確認されたザ

ンビア東部において、トラップによりハエを

捕獲し、シリカゲルで乾燥、保管した。保管

試料を磨砕し、DNAを抽出した。  

(2)遺伝子検索  

PCRもしくはLAMP法によりトリパノソーマ

原虫遺伝子検索を実施した。  

(3)マイクロサテライトマーカー解析  

グラスゴー大学で開発されたマイクロサテ

ライトマーカーから 18種のマーカーを選択

し、蛍光プライマーを用いたフラグメント解

析を実施した。  

(4) SRA遺伝子塩基配列の解析  

PCR、もしくはLAMPによりT. brucei陽性で

あった試料についてはSRA特異的プライマー

により同遺伝子の存在を確認し、T. brucei 

rhodesienseであるかを同定した。SRA陽性試

料については塩基配列を決定し、既報にある

配列と比較した。  

 

４．研究成果  

(1) ザンビアにおける家畜のトリパノソーマ

感染状況  

ザンビア東北部、チャマ村付近で採取した

ウシ血液由来DNA105検体、ヤギ血液由来

DNA136検体、ツェツェバエDNA1546検体をヒト

急性アフリカトリパノソーマ（HAT）検出用PCR、

家畜アフリカトリパノソーマ検出用PCRおよ

びトリパノゾーン亜属特異的LAMP法を用いて

検査した。その結果、LAMP法ではトリパノソ

ーマ保有率がウシ27％、ヤギ11％、ツェツェ

バエ3.5％と、極めて高い感染率であった。ト

リパノゾーン亜属はHATおよび家畜のアフリ

カトリパノソーマ症の原因となるトリパノソ

ーマを含む分類群であるため、ツェツェバエ

からも高い頻度でHATが検出された結果と総

合すると、調査地域のザンビア北東部では家

畜がHATの待機宿主となっていることが明ら

かとなった。  

 

(2) スーダンにおける家畜におけるトリパノ

ソーマ感染状況  

スーダン各地で収集した牛血液由来DNA 

210検体を用いてTrypanosoma属原虫を



 

 

Internal Transcribed Spacer (ITS)領域を標

的にしたPCRにより検索し、その増幅産物のサ

イズにより種鑑別（T. congolense, T. vivax, 

T. brucei/T. evansi, T. simiae)を行った。

その顕微鏡検査の結果では、それぞれ、10、

33.3%の個体がT. congolense, T. vivaxに感

染していることが分かったが、PCRでは56.7%

の個体がこれらのトリパノソーマ種に単独も

しくは混合感染していることが明らかとなっ

た。さらにITS領域に変異を持つT. simiaeが

検出された。SRA遺伝子を保有しているT. 

bruceiは検出されなかった。  

また、ラクダの血液DNA試料687検体から、

同様にITS領域を標的にしたPCRにより

Trypanosoma属原虫を検索した。その結果、陽

性率は地域ごとに差が認められ、その範囲は

7.1- 57.1 %であった。また、陽性検体のすべ

てはT. evansiの単独感染例であることが明

らかにされた。陽性30検体について、本種に

特異的とされるRoTat1.2遺伝子を標的とする

PCRをさらに実施ところ、13検体では本遺伝子

陰性であり、T. evansiの特異的診断には他の

標的領域を探しだす必要があると考えられた。  

さらに、T. evansi陽性検体について、15

のマイクロサテライトマーカーを用いて遺伝

子型別を実施し、遺伝子型に基づき原虫集団

解析を行った。その結果、地域により検出さ

れる遺伝子型に偏りにがあることや、本原虫

はクローナルな原虫集団で構成されているこ

とが判明した。また、原虫間の交雑による組

換えの可能性を示唆する結果も得られた。  

 

（3）ザンビアにおけるツェツェバエのトリパ

ノソーマ感染状況と吸血宿主  

ツェツェバエは常法に従って、トラップ法

によって捕獲した。ツェツェバエはトラップ

から回収後、ただちにオスメスを鑑別し、個

別に乾燥剤入りの小型サンプルチューブに保

存し、DNA抽出に供するまで室温で保存した。

チャマ村付近で捕獲したツェツェバエ546匹

のうちG. m. morsitansメスが最も多い465匹、

次いでG. pallidipesオス54匹、G. m. 

morsitansオス27匹の順であった。  

チャマ村付近で捕獲したツェツェバエのう

ち、トラップ回収後も生存していた個体を用

いて唾液腺からのトリパノソーマ分離を試み

た。ツェツェバエは1対の唾液腺を持つが、今

回は10匹分（10対）の唾液腺を1ドースとして

摘出した唾液腺をリン酸緩衝液に懸濁後、マ

ウスに腹腔内投与し、その後2週間マウスの血

液顕微鏡検査を実施してトリパノソーマ感染

の有無を調べた。その結果、6匹のマウスがト

リパノソーマに感染し、内3匹がHATを引き起

こすローデシアトリパノソーマ（T. b. 

rhodesiense：TBR）（図1）、残り３匹が動物

のアフリカトリパノソーマ症を引き起こすブ

ルーストリパノソーマ（T. b. brucei）であ

った。以上の結果から、チャマ地域は人獣共

通感染性HAT高度汚染地域であることが明ら

かとなった。 

  

図1:ザンビ

アのツェツェ

バエから分離

されたT. b. 

rhodesiense  

 

 

ザンビアで分離された株についてグラスゴ

ー大学Dr. MorrisonにDNAを提供し、マイクロ

サテライト解析により、同国で1990年代以前

に分離された株、ザンビア周辺諸国で分離さ

れた株との遺伝子型を比較した。  

チャマ村での HAT 検出を受けて、HAT が

どのように自然界で維持され、ヒトへ感染の

感染源となっているかを明らかにするべく、

ツェツェバエが保有するトリパノソーマ種

に加え、どのような動物から好んで吸血して

いるかを調査した。トリパノソーマ種の同定

は特異的 PCR 法、ツェツェバエ消化管内に

残存している動物血液の種同定はチトクロ

ーム b 遺伝子の PCR 増幅と塩基配列の相同

性検索によって実施した。その結果、イボイ

ノシシ、バッファロー、カバ、アフリカゾウ

など、チャマ村付近に生息する野生動物に加

えてヒトの血液も検出された。HAT 保有ツェ

ツェバエが最も好んで吸血していた宿主は

イボイノシシとヒトであり、主として G. m. 
morsitans メスによって媒介されていること

が明らかとなった（表 1）。HAT 媒介ツェツ

ェバエ種が特定できたことは、ベクターコン

トロールによるトリパノソーマ症対策を策



 

 

定する上で極めて有用な情報である。  
 

 

 

表１：ツェツェバエ吸血宿主の同定  

TZ： Trypanozoon亜属  

TR： T. b. rhodesiense (HAT病原体)  

TC： T. congolense  

TV： T. vivax  

 

(4)家畜ならびに節足動物における各種病原

体保有状況調査  

今回、トリパノソーマの調査を主目的に試

料を採取したが、同時に採取した試料を用い

て各種病原体の保有状況についても調査研究

を行ったのでその概要を記載する。  

スーダンにおいて採取した馬血液DNAにつ

いて馬ピロプラズマ(Theileria equi, 

Babesia caballi)の保有状況と他国で報告さ

れた分離株、野外株の遺伝子型と比較した。

small subunit rRNA遺伝子（SSUｒDNA)を標的

としたPCRにより原虫遺伝子を検出し、両原虫

の感染状況を明らかにした。さらにT. equi

については増幅産物の塩基配列を決定し、従

来世界各地で報告されている同原虫の遺伝子

配列と比較し系統解析を行った。その結果、

スーダンにおいては、従来知られていなかっ

たSSUｒDNA配列を持つT. equiが見出された。  

スーダンでの採材時、牛に主に付着してい

るマダニを収集し、DANを精製後、PCRにより

リケッチア属細菌の検索を行ったところ、

Amblyomma属マダニからRickettsia africae

（人のアフリカダニ熱病原体）が検出された。  

アフリカ各国に分布するリケッチアである

Ehrlichia ruminantiumの分離株DNAの収集を

オランダ、ベルギーの海外研究協力者の協力

を得て実施した。収集したDNAの解析により、

本病原体に起因する感染症（心水症）の新規

診断法（LAMP)、ならびに分子疫学調査に有用

なDNA型別法を開発した。  

ウシの良性タイレリアグループ原虫

(Theileria orietalis Ikeda-, Chitose- 

types, T. buffeli)のITS2領域の長さの違い

に注目し、本領域を特異的に増幅するPCRプラ

イマーを設計し、蛍光標識された増幅産物の

フラグメント長を解析することにより、混合

感染した野外試料からでも簡便にこれらの型

の原虫を定性かつ半定量的に検出する方法を

開発した。  
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