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研究成果の概要（和文）：東南アジア島嶼部（スンバ島）における不完全免疫マラリア感染状態

といくつかのマラリア抵抗性遺伝的形質の分布を明らかにした。マラリア抵抗性遺伝形質のう

ち、バンド３欠失型についてはハプロタイプ解析から、その起源を推定した。また、遺伝的多

様性と変異型Ｇ６ＰＤの分布から、スンバ島民の来歴について理解を深めた。 

 
 

研究成果の概要（英文）：We have investigated premunition status against malaria infection 

and the distribution of several genetic traits resistant to malaria infection in insular 

Southeast Asia. A haplotype analysis has suggested the origin of the band 3 27-base pair 

deletion in the Philippine islands. An autosomal STR analysis and the G6PD variants 

proposed relatively isolated condition of the Sumbanese as well as the relation with 

Pacific islanders. 
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１．研究開始当初の背景 
マラリアと人類の歴史は長く、マラリアはそ
の浸淫地域のヒトゲノム構成に干渉してき
たと考えられている。マラリア流行地におけ
る適応的現象の１つである不完全免疫の成
立はよく知られた現象であるが、その機構は
未だ解明されていない。 
 
２．研究の目的 
（１）現地調査を基に、不完全免疫成立にか
かわる遺伝と生態の寄与を明らかにするこ
と。また、遺伝的多様性に基づき、それら民
族の足跡をたどることを目的とする。 
（２）ヒトポリオーマウイルスの１つである
ＪＣウイルスは進行性多層性白質脳症の原
因ウイルスとして知られている。しかし、こ
のＪＣウイルスはほとんど全ての人類集団
に蔓延しており、大部分の人が子供の時に感
染し、その後、腎に潜伏する。免疫機能が正
常な健常者には何らの症状も引き起こさず、
仔ウイルスは尿中に排出される。ＪＣウイル
スの感染は家族内、特に親から子へと感染す
る経路が主要な伝播経路であると考えられ、
ウイルスゲノム型は民族マーカーとしても
評価されている。それらの地理的な分布は大
部分が既に明らかになっており、それぞれの
地域に独特なＪＣウイルスサブタイプが存
在する。ＪＣウイルスの伝播動態と生活環境
の関連を明らかにするためにＪＣウイルス
のゲノム型を検索した。 
（３）カナダの大学生を対象とした先行研究
では、被験者が自分自身と顔の似た異性につ
いて、短期的パートナーとしての魅力を低く
評価する傾向が見られた。この結果に基づい
て、ヒトの顔貌が血縁度の標識形質として機
能しており、自分と似た顔の異性に対して性
的魅力を感じにくい心理傾向が、近親交配を
回避する行動傾向を生み出しているとする
仮説が提唱された。この仮説の信憑性を議論
する上で、先行研究で見られた顔の魅力と顔
の類似性との関係が、他の社会、特に西洋文
化の影響が比較的小さい社会で、同様に成り
立つことを確認する必要がある。本研究は、
インドネシア・スンバ島の居住者を対象とし
て、顔の魅力と顔の類似性との関係について
検証することを目的とした。 
 
３．研究の方法 
（１）Ｇ６ＰＤ、ヘモグロビンＥ、マラリア
原虫の検索にはいずれもＰＣＲ法を用いた。
Ｇ６ＰＤの変異型同定、ヘモグロビンＥ同定
はさらにダイレクトシーケンスによった。
B3Δ27 の起源を探るべく、バンド 3遺伝子の
塩基配列の変異を調べ B3Δ27 の連鎖多型を
明らかにし、ハプロタイプ解析をおこなった。
対象としたのは、アジア太平洋地域に住む
様々な集団中の B3Δ27 をもつ個体、および

アジア太平洋地域と他の地域の一般集団で
あり、ハプロタイプの推定は、SSCP 法を用い
て個々の多型の遺伝子型を決めたのち PHASE
プログラムを用いておこなった。さらに、
B3Δ27 についてはハプロタイプの推定のみ
ではなく allele-specific PCR 法によって直
接、連鎖多型を決定した。 
（２）常染色体上に存在する Short Tandem 
Repeat(Autosomal STR:A-STR)の型判定を行
った。判定には AmpFℓSTR○R  IdentifilerTM 
PCR Amplification Kit（Applied Biosystems
社）を用い、D8S1179, D21S11, D7S820, CSF1PO, 
D3S1358, TH01, D13S317, D16S539, D2S1338, 
D19S433, vWA, TPOX, D18S51, D5S818, FGA
の 15 座位の STR を検出した。 
（２）ＪＣウイルスのＤＮＡは尿サンプル
500μl から抽出した。その際、High Pure 
Viral Nucleic Acid Large Volume Kit(Roche 
Diagnostics)を用い。タイピング領域である
610bp のＩＧ領域をＰＣＲ法で増幅した。Ｉ
Ｇ領域はＴ抗原遺伝子とＶＰ１遺伝子の 3’
末端領域を含む610bpの領域で塩基置換に富
んでいる。ダイレクトシークエンシングによ
りＩＧ領域の塩基配列を決定し、ＪＣウイル
スのタイピングを行った。 
（３）インドネシア・スンバ島において居住
者の顔写真を収集し、デジタルモーフィング
技術を用いて、世代別、男女別の「平均顔」
を作製した。また、実際の人物の顔と平均顔
との量的差異に基づいて、特定の個人に似た
合成顔を作製した。男女各24名の被験者が、
自分自身や自分の異性親（男性なら母親、女
性なら父親）に似た顔を含む、数人の異性の
合成顔を比較し、それぞれについて、短期
的・長期的パートナーとしての魅力を評価し
た。また、スンバ島居住者の顔写真から顔面
形態の測定を行い、測定値から抽出した 5つ
の主成分について、29組の夫と妻の間、夫と
妻の父との間、妻と夫の母との間の相関を調
べた。 
 
４．研究成果 
（１）G6PD、バンド３、ヘモグロビン E、
異常ヘモグロビン症、マラリア原虫の検
索をおこなった。マラリア関連形質であ
る G6PD 欠損は 7.5％、欠失バンド３は
12％、異常ヘモグロビン症は 25％に達し
ていた。ヘモグロビン E の頻度は 0.17
であった。原虫保有者は、熱帯熱マラリ
ア 2％、三日熱マラリア 1.8％と低いな
がらも不完全免疫の状態を示唆してい
た。変異 G6PD については塩基配列の解
析をおこない VanuaLava と Viangchan を
同定し、スンバ島民の予想される来歴を
支持する結果がえられた。 
 B3Δ27 を持つバンド 3遺伝子が、全て同じ
ハプロタイプを持つことが示され、B3Δ27 が



 

 

単一起源であることが強く示唆された。
B3Δ27 が生じた染色体のものと考えられる
ハプロタイプの分布を一般集団中で調べた
ところ、その頻度は低いながらも、東南アジ
ア大陸部からインドネシア島嶼部にかけて
見つかるのに対し、オーストロネシア語族の
起源とされている台湾には見つからず、また
フィリピン、ニューギニア高地でも見つから
なかった。このことから、B3Δ27 は、ニュー
ギニアや台湾の方よりは、アジア大陸から島
嶼部で起きた可能性が高いと考えられた。考
古学的・言語学的研究から推定されているオ
ーストロネシア語族の移動の時期と、現在の
B3Δ27 の分布とを考えると、B3Δ27 は紀元
前三千年から紀元前二千年くらいの時期に、
アジア太平洋地域に拡散してゆくオースト
ロネシア語族の集団中の遺伝子プール内に
増え、その後、創始者効果や遺伝的浮動、ま
たマラリアによる選択淘汰を通じて広がっ
ていったと考察された。 
（２）インドネシア周辺では東側と西側の 2
つのクラスターを形成したが、スンバ島の 2
地域はどちらのクラスターにも属さなかっ
た。また当初の予測に反し、フローレス島は
地理的に近接したスンバ島よりも、東側のセ
ラム島、東ティモールと遺伝的に近いという
結果になった。今回調査したインドネシア島
嶼部の 4集団すべてにおいて、近隣の集団と
分岐してから比較的長い枝を形成した。 
 
（２）検出されたＪＣウイルスの内訳は、２
Ｅ(n=26, 49%)、ＳＣ(n=15, 28%)、Ｂ３(n=12, 
23%)の３つのサブタイプのグループに分け
ることができた。スンバ島民では２Ｅが最も
頻度の高いＪＣウイルスサブタイプである
ことがわかった。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 ２Ｅは主にミクロネシア・メラネシア・ポ
リネシア・フィリピンでみられ、ＳＣは主に
中国南部・東南アジアに分布している。Ｂ３
は 2001 年に新しく同定されたサブタイプで
あり、タイやウズベキスタン、インドネシア
の住民から検出されている。スンバ島民の起
源はこれらの共通するＪＣウイルスサブタ

イプを持つ民族と関連していると考えられ
た。ＪＣウイルスはどの集落に住む村民から
も検出された。そこで、今回の検索地域であ
るスンバ島Ｋ村の各集落間で、ＪＣウイルス
株について分布の偏りを調べた。ＪＣウイル
スの主要な伝播経路を親子感染と想定する
と、ウイルス株の分布の偏りが期待されるが、
実際には集落間でそれらの分布の偏りはみ
られなかった。これは結婚や養子縁組などの
理由から集落間でヒトの移動が起こり、家族
関係を持つ人が村内で離れて住むことで、同
一のウイルス株もそれに伴って村中に広が
ったためであると考えられた。 
 
（３）特定の個人が特定の異性の顔について
感じる魅力は、両者の顔の類似性に依存して
いることが示唆された。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
（被験者は、自分自身と顔の似た異性につい
て、長期的パートナーとしての魅力が低いと
評価した（self/long）。自分自身の顔との類
似性は、短期的パートナーとしての魅力には
影響を与えていなかった（self/short）。ま
た、被験者は、自分の異性親と顔の似た異性
について、長期的パートナーとしての魅力が
低いと評価する傾向があったが、この傾向は
統計的に有意ではなかった（parent/long）。
自分の異性親の顔との類似性は、短期的パー
トナーとしての魅力には影響を与えていな
かった（parent/short）。）この結果から、顔
貌に関する性的刷り込み様効果が存在する
可能性が示唆された。 
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