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研究成果の概要（和文）：ミャンマーでイヌのバベシアとネコのトキソプラズマという寄生虫の調査を行い、そ
れらの分布、感染の経路、遺伝的関係などについての新しい知見が得られた。野生の小型哺乳動物を捕獲して遺
伝子を調べたところ、ハツカネズミ類は多様であること、ジャコウネズミは２つの系統が棲息していることが分
かった。バングラデシュのイヌの血液を次世代シーケンス解析したところ、流血中を循環する細胞フリーDNAの
検出が寄生虫検査に有用であることが分かった。こうした研究によって、ミャンマーやバングラデシュの小動物
家畜や野生小型哺乳類における寄生虫感染の一端が明らかになり、アジアにおける寄生虫の移動や進化について
の理解が深まった。

研究成果の概要（英文）：Epidemiological surveys of canine and feline parasites, including Babesia 
and Toxoplasma, were conducted in Myanmar. The results revealed new insights of distribution of 
Babesia gibsoni and B. canis vogeli in dogs, transmission of Toxoplasma from cats to goats and 
phylogenetic relationship of B. gibsoni parasites. Wild small mammals were captured and examined for
 their phylogenetic relationships. Mus species were more genetically variable and two distinct 
phylogenetic Suncus species may be introduced into Myanmar. In addition, next generation sequence 
analysis of dog plasma samples from Bangladesh revealed that cell-fee DNA was useful for diagnosis 
of hemoparasite infections. Although overall understanding of parasites of wild small mammals await 
further studies, hemoprotozoan parasite infections in dogs were newly detected in Myanmar. The 
results contribute to understanding of introduction and evolution of the parasites in Indochina.

研究分野： 獣医寄生虫学
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１．研究開始当初の背景 
ミャンマーは、インド亜大陸と東アジア

を結ぶインドシナ半島の動植物相の豊かな
要所であるが、自然科学に関する体系的な
研究はあまり実施されてこなかった。獣医
学的観点からみても、家畜や野生動物の寄
生虫や媒介節足動物に関する疫学的調査報
告は見当たらない。そのため、この地域の
各種の寄生虫の分布と遺伝子情報を明らか
にすることは、インドシナにおける寄生虫
の進化、分布拡大様式、人獣共通感染症対
策そして畜産振興や食の安全の視点からも
重要である。 
マダニ媒介性血液原虫であるタイレリア

やバベシアは世界中に蔓延しており、ウシ、
ウマ、イヌなどにおいて大きな被害を与え
ている。申請者らはウシ 731 頭を対象にこ
れらの感染率と分布についての調査を実施
し、Theileria orientalis、 Babesia bovis、 B. 
bigemina のPCR陽性率はそれぞれ36.2、9.8、
17.1％であり、これらの原虫種がミャンマ
ー各地に蔓延していることを明らかにした
（平成 22-25 年度科研費海外学術調査）。T. 
orientalis については、ピロプラズマ主要膜
抗原遺伝子(MPSP)の系統樹解析により、ミ
ャンマーに分布する本原虫株は東南アジア
株と近縁であることを突きとめた。 
トキソプラズマは組織寄生性コクシジウ

ムであり、食肉を介する人獣共通感染症とし
て重要である。申請者らは家畜の抗トキソプ
ラズマ抗体陽性率を調査し、ウシ 569 頭にお
ける陽性率は 1.6％、ヤギ 281 頭では 11.4%で
あり、ヤギの感染率が高いことを突きとめた。 

近年、ミャンマーにおける野生動物の調査
も始められ、ハツカネズミ類の Mus 属の調査
によって、ミャンマーには M. lepidoides と
M. nitidulus という 2 種類の新種が生息してい
ることが明らかになった。 
一方、バングラデシュのヒトの内臓リーシ

ュマニア症流行地で野犬を捕獲し、50 頭から
血液を採取し、血液原虫の検査を行ったとこ
ろ、Leishmania donovani、Babesia gibsoni、
Anaplasmataceae に対する PCR 陽性率は、そ
れぞれ 20.0、30.0、58.0％であり、野犬は複
数の病原微生物に感染していることが判明
した。 
 
２．研究の目的 
本研究は、平成 22-25 年度の海外学術調査

の結果をふまえた発展的な継続研究であり、
以下の研究を遂行するために計画された。(1)
イヌのバベシア感染の調査、 (2)ヤギとネコ
のトキソプラズマ感染の調査、(3)野生小型哺
乳類の分布調査と分子系統解析、(4)野生小型
哺乳類の住血性原虫の調査、(5)バングラデシ
ュにおけるイヌの住血性微生物感染の網羅
的検出。 

３．研究の方法 
(1) イヌの血液サンプリングとバベシア種の
同定・遺伝子解析 
ヤンゴンでは小動物病院に来院したイヌ

46 頭から、ネピドーにおいては野良犬 20 頭
から血液を採取した。血液は FTA eluteTMカー
ド（GE ヘルスケア）に滴下・乾燥させ、カ
ードから DNA を抽出した。バベシア属に共
通なプライマーを用いて 18S rRNA 遺伝子を
PCR 増幅し、塩基配列を決定した。 
原虫遺伝子の系統解析については、Babesia 

gibsoni thrombospondin-related adhesive protein
遺伝子(BgTRAP)の部分的塩基配列を決定し、
近隣結合法（NJ 法）解析を行った。 

 
(2) ヤギとネコのトキソプラズマ感染の調査 
ヤギにおけるトキソプラズマ感染リスク

を調べるため、ヤギ飼育の中心地である
Pyawbwe においてパイロットスタディを実
施した。ラテックス凝集反応キットを用いて
血中の抗体価を測定し、聞き取り調査の結果
をもとにリスクファクターを分析した。また、
Pyawbwe 地域のネコの糞便検査を実施し、オ
ーシストを回収した。オーシスト 1 個単位で
DNA を抽出し、ミトコンドリア CO1 遺伝子
（ToxCO1）を増幅し、解析した。 

 
 (3) 野生小型哺乳類の分布と遺伝的多様性 
野生小型哺乳類については、ヤンゴン、ピ

ー、バガン、マンダレーの各都市近郊におい
て、ミャンマーの中央部を南北に流れる大河
であるエーヤワディ川（Ayawarddy River）の
両岸で Mus 属、Rattus 属、Bandicota 属をシャ
ーマントラップや捕鼠籠を用いて捕獲した
（図 1）。Suncus 属のジャコウネズミについて
は図 1 に示した各地でシャーマントラップを
用いて捕獲した。 

図 1. 野生小型哺乳類の捕獲地 



捕獲した動物の肝臓から DNA を抽出し、
ミトコンドリア Cytb 遺伝子（Cytb）または核
遺伝子である melanocortin 1 receptor 遺伝子
(Mc1r)を増幅・シーケンスして、NJ 法解析を
行った。 

 
 (4) 野生小型哺乳類の住血性原虫の調査 
捕獲した動物から採取した血液は FTA 

elute カードに滴下・乾燥し、カードから DNA
を抽出した。バベシア属については、齧歯類
バベシア属の検出も可能なプライマーを用
いて 18S rRNA 遺伝子の PCR 検出を試みた。 

Trypanosoma 属原虫については、本属に共
通な ITS1 領域や glyceraldehyde-3-phosphate 
dehydrogenase 遺伝子（GARDH）の PCR 検出
を試みた。PCR 産物はシーケンス後にBLAST
検索を行った。 

 
（5）バングラデシュにおけるイヌの住血性
微生物感染の調査 
バングラデシュのヒトの内臓リーシュマ

ニア症流行地で採取した野犬 18 頭と陰性コ
ントロールとしての日本産実験動物犬 4 頭の
血漿から、 150 bp 以下の cell-free DNA 
(cfDNA)を回収した。cfDNA ライブラリーを
作製した後、次世代シーケンサー（Illumina 
MiSeq）を用いて解読した。得られたリード
はイヌゲノムへのマッピングと BLAST 解析
に供した。 
 
４．研究成果 
(1) イヌのバベシア感染とバベシア原虫の分
子系統解析 
バベシア属の 18S rRNA 遺伝子を標的とし

た nested PCR の種々の条件を検討し、最終的
にヤンゴンのイヌ 2 頭から B. gibsoni を検出
し、両都市の 8 頭から B. canis vogeli を検出し
た。イヌからのバベシア属原虫の検出は、ミ
ャンマーにおける初めての報告である。 

BgTRAP の分子系統解析の結果、ミャンマ
ーの B. gibsoni 株は、日本、韓国、台湾など
の東アジアの株と近縁であり、バングラデシ
ュやインドの株とは異なる集団を形成する
ことが明らかとなった(図 2)。 
 
(2) ヤギとネコのトキソプラズマ感染の調査 
 Pyawbweにおけるヤギ 162頭の抗トキソプ
ラズマ抗体陽性率は 11.8％であった。感染の
リスクファクターとして、農場にネコがいる
こと(p<0.016)、他の家畜や家禽も飼育してい
ること(p<0.038)、および定期的な駆虫やワク
チン接種をしていないこと(p<0.003)が挙げ
られた。 
農場のネコ 12 匹から糞便内オーシストを

回収し、オーシスト 1 個単位で DNA を抽出
したのち、ToxCO1 を増幅しシークエンス解
析を行った。その結果、このオーシストはト

キソプラズマ由来であることを確認するこ
とができた。ヤギからのトキソプラズマの分
離は行われていないが、この農場では、ネコ
とヤギの間でトキソプラズマの感染環が成
立している可能性が強く示唆された。 

図 2.  BgTRAP の系統樹（NJ 法） 
 
 (3) 野生小型哺乳類の分布と分子系統解析 
連携研究者の鈴木らは、ミャンマーにおい

て Mus lepidoides と M. nitidulus という 2 種類
の新種が生息していることを突きとめたが、
前者は Popa 山で、後者はヤンゴン近郊で発
見されたものである（Suzuki and Aplin, 2012）。 
本研究による追加調査で、マンダレーのエ

ーヤワディ川の西岸に M. lepidoides と遺伝的
類似性の高い個体(Mus sp.)が発見された。M. 
nitidulus は 27 個体捕獲され、ピーおよびバガ
ンにおいて発見された個体の解析の結果、ミ
ャンマー国内には 2 つの遺伝的系統が生息し
ていることが判明した。M. musculus は 10 個
体捕獲された。さらに、これまでラオスにお
いてのみ報告のあった M. fragilicauda が 9 個
体発見された。これらの遺伝子解析の結果、
ミャンーには多様な Mus 属が分布している
こと、および遺伝的にも多様性のあることが
明らかになった（図 3）。 
ラット類については、Rattus rattus（クマネ

ズミ）、Rattus norvegicus（ドブネズミ）、Rattus 
exulans（ナンヨウネズミ）をそれぞれ 7、6、
25 個体捕獲できた。Bandicota 属は 16 個体採
集できた。分子系統解析の結果、ラット類は
周辺諸国のものと遺伝的類縁性が高いこと
が分かった。 
ジャコウネズミ(Suncus murinus-S. montanus 

complex)のミトコンドリア遺伝子の解析では、
日本のジャコウネズミは東シナ海の大陸を
経由した外来種であるのに対して、ミャンマ
ーでは少なくとも 2 つの遺伝系統が移入して
いることが明らかになった。 
 
(4) 野生小型哺乳類の住血性原虫の調査 

Rattus norvegicus と Bandicota bengalensis か



ら、ノミをベクターとするトリパノソーマで、
ヒトへの感染も知られている Trypanosoma 
lewisi の DNA を検出することができた。 
一方、齧歯類バベシア原虫は、Rattus 属、

Bandicota 属、Mus 属のいずれからも検出でき
なかった。宿主である野生齧歯類は遺伝的に
多様であること、またこれらに寄生する寄生
虫に関する情報がまだまだ少ないことから、
今後、PCR の条件等を詳細に検討し、解析を
進めていく必要であると考えられた。 

図 3. ミャンマーにおける Mus 属の分布に
関する新知見 

 
（5）バングラデシュにおけるイヌの住血性
微生物感染の網羅的検出 
バングラデシュの野犬 14 頭とコントロー

ル 4 頭の合計 18 サンプルから cfDNA を回収
し、約 4,600 万リードを得ることができた。
そのうちの 98％は宿主であるイヌのゲノム
由来であった。残りのリードを BLAST 解析
に供したところ、犬糸状虫、リーシュマニア、
ボルバキア（犬糸状虫の共生菌）、アナプラ
ズマ、バベシアなどと高い相同性をもつ配列
を検出できた。このことから、感染症の診断
においても cell-free DNA 解析が有用である
ことが示唆された。 
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