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研究成果の概要（和文）：本研究では、中型野生動物が生態系内で感染症伝播に果たす役割を明らかにするため
に、多様な環境に生息するタヌキおよびアナグマを対象に宮崎県内の対象地域における遺伝的交流と感染症保有
状況について調査した。集団遺伝構造解析の結果、調査対象地域に生息するタヌキおよびアナグマについて、本
研究では明らかな分集団は検出されなかった。このことから、調査地域内に生息するタヌキおよびアナグマは広
く行き来があり遺伝的な交流があると考えられた。また、重症熱性血小板減少症候群の有病率が高いことが明ら
かとなり、調査対象地域では広範囲にタヌキ・アナグマの行き来があり、それに伴い病原体の移動も起こりうる
ことが示唆された。

研究成果の概要（英文）：In this study, genetic exchange and prevalence of zoonotic infectious 
diseases in Japanese raccoon dogs and Japanese badgers, which are endemic species and widely inhabit
 in various environments in Japan, were investigated, eventually aiming at elucidation how the 
medium-sized wild mammals contribute to infectious disease transmission in the ecosystems. As a 
result of analysis of population genetic structures of these two species in the studied area, 
obvious subpopulation was not confirmed. Therefore, genetic exchange in these species would happen 
due to the frequent comings and goings around the studied area. Moreover, high prevalence of severe 
fever with thrombocytopenia syndrome in Japanese badgers and raccoon dogs was confirmed in the 
studied area. This implies that zoonotic pathogens could be widely and frequently transferred by the
 medium-sized wild mammals in the studied area.

研究分野： 獣医学

キーワード： 野生動物　人獣共通感染症　タヌキ　アナグマ

  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
人の感染症の多くは人獣共通感染症であり、野生動物と人との接触は伝播の機会となりうる。ゆえに、その制御
のためには感染症のレゼルボア／ベクターとなる野生動物の分布や生態に関する知見を集積し、生態系内の感染
症の動態を捉える必要がある。本研究では山間部から農村部、都市部まで広範囲に生息する中型野生動物に着目
し、これらの動物の分布や移動が地域の人獣共通感染症の伝播に影響を及ぼす可能性について検証した。中型野
生動物の生息域は人や伴侶動物・家畜の生活圏と重なる部分が多く、これらの野生動物が広範囲に移動すること
で人獣共通感染症の原因となる病原体が運ばれる可能性があることを示したことに学術的・社会的意義がある。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属します。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９（共通） 
１． 研究開始当初の背景 
感染症の伝播・流行の動態を理解するためには病原体を保有するレゼルボアや病原体を運ぶベ
クターの分布や生態を理解することが必須である。例えば、長年狂犬病清浄地域であるとされて
きた台湾で 2013 年に報告されたイタチアナグマにおける狂犬病の流行については、イタチアナ
グマの生息地を分断する山脈や河川などの自然の障壁が狂犬病の分布・発生状況に影響してい
ることが報告されている（Lan et al., 2017; Tsai et al., 2016）。ヒトの感染症の大部分が人獣共通感
染症であることや、野生動物とヒト・飼育動物の接点は新興感染症の発生の機会となりうること
を鑑みると、感染症の迅速な発生探知と制御のためには身近な野生動物の生息状況やその生態
について知見を収集しておくことが重要である。 
 
２． 研究の目的 
本研究では、山地や農村部はじめ、都市部などにも広く生息しヒトの生活圏と近い環境に生息す
るタヌキやアナグマなどの中型野生動物が、こうした異なる環境を広く行き来することで感染
症が運搬される可能性を探ることを目的として、宮崎県の山地、農村部、市街地に広く生息する
中型野生動物が互いに遺伝的な交流があるか明らかにするために集団遺伝構造の解析（分集団
の推定）を行った。 
 
３． 研究の方法 

(1) 調査対象地域と中型野生動物検体の採取 
本研究では、山間部から農村部、都市部まで広く生息する中型野生動物（タヌキおよび
アナグマ）が広く行き来があるのか（遺伝的に交流があるのか）検証するために集団遺
伝構造の解析を実施した。2018 年 12 月から 2021 年 12 月までに宮崎県内の異なる生
息環境を含む地域（またがる自治体の総面積としては約 960平方キロメートルの範囲）
において、自治体の有害鳥獣捕獲またはロードキルにより死亡したアナグマ 70 検体、
タヌキ 60 検体を収集した。これらの検体の組織から DNA 抽出を行い、収集位置情報
の明らかであったアナグマ 65 検体、タヌキ 55 検体についてマイクロサテライトを利
用した集団遺伝構造解析を実施した。 

(2) 中型野生動物の集団遺伝構造 
アナグマのマイクロサテライト解析には、Mel-102，Mel-105，Mel-106，Mel-109，Mel-
111 および Mel-117 の 6 つのマーカーを用いた（Carpenter et al., 2003; Frantz et al., 2003）。
タヌキのマイクロサテライト解析には、Nyct-1，Nyct-3，Nyct-4，Nyct-5，Nyct-6，Nyct-
7，Nyct-8，Nyct-9，Nyct-10 およびNyct-12 の 10 種のマーカーを用いた（Hong et al., 2013）。
Null allele の評価は Micro-Checker ソフトウェアを用いて行った。得られた遺伝子型デ
ータは地理的位置情報と併せて GENELAND ソフトウェアを用いて分集団の推定を行
った。集団の Hardy-Weinberg 平衡（HWE）からの逸脱は GENEPOP ソフトウェアを用
いて行った。 

 
(3) 病原体保有状況調査 

中型野生動物の病原体感染状況調査では、狂犬病ウイルス含むリッサウイルス属につ
いての遺伝子検査、重症熱性血小板減少症候群（SFTS）ウイルスについての遺伝子検
査および抗体検査、インフルエンザ A ウイルスについての抗体検査、ベータコロナウ
イルス属についての遺伝子検査を実施した。加えて、タヌキおよびアナグマの糞便中
の細菌について、分離培養および次世代シーケンス技術を用いた網羅的解析を行った。 

 
４． 研究成果 

(1) 中型野生動物の集団遺伝構造 
① アナグマとタヌキのマイクロサテライト解析に用いたマーカーについての評価 

アナグマでは各遺伝子座の対立遺伝子数は 3～10 であった。タヌキでは 2～10 で
あった。アナグマおよびタヌキについて使用した遺伝子座の重複率（Observed PID

および PID-sib）はそれぞれ表１および２の通りであった。アナグマおよびタヌキ
の両者で Null allele の存在が疑われる遺伝子座はなかった。 

  



表１．アナグマ 65 検体のマイクロサテライト解析に使用したマーカーについての
統計量 

遺伝子
座 

観察さ
れた対
立遺伝
子座の
数 

Ho He p-value SE Observed 
PID PID-sib 

Mel-105 9 0.892 0.843 0.6946 0.0074 0.039 0.339 
Mel-117 10 0.877 0.824 0.5715 0.0110 0.055 0.351 
Mel-111 7 0.815 0.819 0.2679 0.0057 0.055 0.355 
Mel-106 6 0.769 0.748 0.5121 0.0069 0.103 0.404 
Mel-109 4 0.723 0.685 0.7850 0.0026 0.147 0.446 
Mel-102 3 0.062 0.060 1.0000 0.0000 0.883 0.942 
累積      1.6×10-6 0.007 

Ho: 観察されたヘテロ接合度、He: 期待されたヘテロ接合度、Observed PID: 任意の 2 個
体で遺伝子型が偶然一致する確率（観察値）、PID-Sib: 同腹子間で遺伝子型が一致する確
率 

 
表２．タヌキ 55 検体のマイクロサテライト解析に使用したマーカーについての統
計量 

遺伝子
座 

観察さ
れた対
立遺伝
子座の
数 

Ho He p-value SE Observed 
PID PID-sib 

Nyct-3 9 0.782 0.777 0.9655 0.0026 0.067 0.383 
Nyct-9 6 0.618 0.720 0.1259 0.0043 0.115 0.423 
Nyct-5 7 0.709 0.715 0.7979 0.0060 0.108 0.424 
Nyct-4 6 0.673 0.688 0.7157 0.0054 0.138 0.444 
Nyct-8 10 0.618 0.615 0.2119 0.0124 0.181 0.490 
Nyct-7 6 0.473 0.541 0.3272 0.0085 0.264 0.548 
Nyct-1 3 0.473 0.492 0.0458 0.0012 0.304 0.581 
Nyct-12 4 0.345 0.316 1.0000 0.0000 0.466 0.714 
Nyct-6 3 0.309 0.308 0.7991 0.0017 0.505 0.724 
Nyct-10 2 0.018 0.018 No information 0.966 0.983 
累積     3.7×10-7 0.002 

Ho: 観察されたヘテロ接合度、He: 期待されたヘテロ接合度、Observed PID: 任意の 2 個
体で遺伝子型が偶然一致する確率（観察値）、PID-Sib: 同腹子間で遺伝子型が一致する確
率 

 
② 調査地域のアナグマおよびタヌキの分集団の推定 

過去の研究では、交通量の多い道路などの人工物によって隔たれた近接した異な
る二つのエリアのタヌキは遺伝的に隔絶されていることや、狭いエリアに生息す
るキツネ集団でも線路などの人工物や大きな河川によって活発な移動は妨げら
れていることが報告されている（Kato et al., 2017; Saito et al., 2016）。しかしなが
ら、本研究の調査対象地域に生息するタヌキおよびアナグマについて、今回の研
究では明らかな分集団は検出されなかった。このことから、本調査地域は大きな
河川や交通量の多い道路を含むものの、域内に生息するタヌキおよびアナグマは
広く行き来があり遺伝的な交流があると考えられた。 
 

(2) 病原体保有状況調査 
狂犬病ウイルス含むリッサウイルス属の保有状況は遺伝子検査を実施した 34 検体
（アナグマ 17 検体、タヌキ 17 検体）すべて陰性であった。ベータコロナウイルス属
の遺伝子検査は検査した 46 検体（タヌキ 21 検体、アナグマ 25 検体）全て陰性であ
った。インフルエンザ A ウイルスについての抗体検査は 86 検体（アナグマ 48 検体、
タヌキ 38 検体）すべて陰性であった。SFTS ウイルスについてはアナグマでは 68％
（43/63）が抗体陽性、3％（2/63）がウイルス遺伝子陽性であった。一方タヌキにつ



いては、23％（12/53）が抗体陽性であり、ウイルス遺伝子は全て陰性であった。SFTS
流行地である宮崎県のタヌキとアナグマでは SFTS の有病率が高かった。一方、タヌ
キとアナグマ間で有病率には有意な差があったため、種特異的な要因の関連も示唆さ
れた。 
 
加えて、タヌキとアナグマでは人獣共通感染症の原因菌でもあるカンピロバクター属
菌の糞便からの分離率に違いがあることが分かった。次世代シーケンス技術を用いて
腸内細菌叢の解析を行った結果、アナグマでは Firmicutes 門および Proteobacteria 門
の細菌が優勢であり Bacteroidota 門の細菌の存在割合は低いのに対し、タヌキの腸内
細菌叢は主に Firmicutes 門および Bacteroidota 門の細菌から構成されており、アナグ
マとタヌキでは腸内細菌叢が顕著に異なることが明らかとなった。これは、カンピロ
バクター属菌以外のヒトの感染症の原因となる病原体の保有状況の違いにも示唆を
与えるものである。加えて、タヌキとアナグマはともに日和見的雑食性で生息環境も
似ているにもかかわらず利用する腸内細菌は大きく異なっており、動物の腸内細菌叢
を形成する主な要因は食餌であるというこれまでの通説に新たな知見を与える結果
となった。本研究を通して、感染症学についてのみならず動物学・進化学的にも興味
深い知見が得られた。 
 
本研究で実施した中型野生動物の集団遺伝構造の解析では、対象地域のタヌキとアナ
グマは大きな一つの集団であり、遺伝的に異なる分集団には分かれないという結果で
あった。故に、本研究結果からは、対象地域の山際に近いエリアから市街地に近いエ
リアまで中型野生動物の行き来がありそれに伴い感染症（の原因となる病原体）の移
動も起こりうることが示唆された。特に SFTS に関しては、研究対象としたエリアの
中型野生動物は広く感染の機会があることが示唆された。一方、原因病原体の種類に
より有病期間や伝播経路に関する特徴はさまざまであり、環境中の感染症の動態をよ
り詳細に捉えるためには、それぞれの感染症ごとの特徴と動物種の生態を踏まえたさ
らなる研究と知見の蓄積が期待される。 
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