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研究成果の概要（和文）：動物ミトコンドリアゲノムは 37 の遺伝子とひとつの制御領域から成

っているものが多い。またこれらの遺伝子構成は比較的保存されていて大きな変化はない。し

かし Acariformes に属するダニ類では遺伝子構成が再編されていることが我々の検索から明

らかになったのでこの上目に属するダニ類を網羅的に検索、系統的関係を調べた。その結果こ

の上目に分類されるダニ類においてミトコンドリアゲノムは独自の進化を遂げたことが推察さ

れた。 

 

研究成果の概要（英文）：Most of animal mitochondrial genome consisted of 37 genes and one 

control region. And also gene arrangement is rather conserved in their genome. However, 

we found that some mite species classified into Acariformes have different mitochondrial 

gene arrangement. So that we investigated whole mitochondrial genome sequencing in order 

to determine their phylogenetic disposition of such organisms. The results showed the 

unique gene order in the species and supposed that frequent and drastic gene rearrangement 

occurred in the mite group at levels of the evolutionary ladder. 
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１．研究開始当初の背景 
(1) 節足動物媒介感染症であるツツガムシ病
は国内の再興感染症として近年増加傾向に

ある。これは塩素系殺虫剤の使用禁止に伴っ
て媒介ダニが自然界で増加したためと考え
られる。この感染症は春—夏型と秋—冬の二
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峰性でそれぞれアカツツガムシ、フトゲツツ
ガムシが媒介することも明らかになってい
た。しかしながらツツガムシ病病原体である
リケッチアに関しては全ゲノムが解明され
るなど遺伝子を用いた解析が進んでいるも
のの媒介ダニについては形態分類のみで、系
統解析は全く行われていなかった。 
(2) これまで我々はライム病ボレリアの研究
を行ってその遺伝的多様性とともに地域性、
さらにはダニの種類との適応関係を明らか
にしていた。これは媒介ダニのミトコンドリ
ア塩基配列を利用してボレリア細菌の遺伝
子による系統とダニの系統比較を合わせて
行った結果えられたものでダニの分化に伴
う寄生ボレリアの適応進化の結果と考えら
れた。また同時にミトコンドリアゲノム上の
遺伝子構成も生物の進化を考える上で重要
であることも明らかにしていた。 
 

２．研究の目的 
(1) ツツガムシの生態や遺伝的背景・適応放
散を理解することはこのダニによる媒介感
染症征圧を考える上で重要な知見となる。 
(2) これらのツツガムシのミトコンドリアゲ
ノム解析、塩基配列による系統解析や遺伝子
構成解析はこのダニの進化のみならず節足
動物の分化の道筋を理解することにつなが
ることになる。 
(3)ミトコンドリア遺伝子は染色体のそれに
比較して変化率が高く近縁な生物種の定量
的な位置関係を明らかに出来る。またダニの
保有するリケッチアとの共生あるいは適応
進化を解明することにもつながる。 
 

３．研究の方法 
(1) 実験材料の収集：研究協力者の高橋のフ
ィールドワークにより Leptotrombidium, 
Ascoshoengastia, Eutrombicula, 
Gahrliepia, Neotrombicula, Walchia のほ
か Yellow chgge, Red chigger などを採集、
冷凍保存したものを使用した。 
(2) 全長約 14kb のミトコンドリアゲノムを
３〜６のクラスター毎に PCR で増幅、プライ
マーウォークまたはランダムシーケンスに
より全配列または部分配列を得た。 
(3) ミトコンドリア遺伝子は GENETYX-MACま
たは DNA-Star で解析後 BLAST-serch をおこ
なって確定した。それぞれの tRNA 遺伝子は
アンチコドンのステムループを視覚的にサ
ーチして決めた。また系統解析とブートスト
ラップ解析は国立遺伝学研究所の解析サー
バーを用いておこなった。 
 
４．研究成果 
(1)タイとマレーシアで採集された Lepto- 
trombidium deliense のミトコンドリア塩基
配列比較による地域特性の検討：形態分類で

は両者は同種とされていてチトクローム酸
化酵素Ⅰの塩基配列では同義置換が多く見
られるもののアミノ酸では２つの置換に留
まった。しかし 16rRNA 配列を用いた系統樹 

図１.ツツガムシの系統樹 
数字はブートストラップ値をあらわす。 
 
では２者は大きく離れて位置し、別種を考慮
するべき位置関係であった。したがってこの
種の分類は再検討する必要がある。 
 この種は東南アジアにおいてツツガムシ
病を伝播する主要なものであるがいずれも
リケッチア媒介種であるかどうかは依然不
明である。これに鹿児島県中ノ島で採集され
た、形態分類では L. delienseを系統樹に加
えるとチトクローム酸化酵素Ⅰの比較でも
別のクレードに分岐しむしろタテツツガム
シ L. scutellareと近縁であった。このよう
にツツガムシの形態分類では遺伝子比較に
よる分類と大きく異なっていることがあり、
一般に生物分類において形態と遺伝子分類
が一致していることを考慮するとこのケー
スは特殊な例と言える。 
(2)Walchia属 W. masoniの形態の異なる固体
を千葉県鴨川と神奈川県丹沢にて採集、これ
らの固体については染色体 18SrRNA遺伝子配
列も合わせて検討した。その結果異なるふた
つの地点で採集された固体の染色体ならび
にミトコンドリア配列いずれも種内変異の
範囲内であり、加えて Garliepis saduskiも
近縁でありこれら全てが同種である可能性
が考えられる。ここでもこのクラスに分類さ
れるダニ種の遺伝的考察による再検討が必
要であることが強く示唆された。 
(3)ミトコンドリア遺伝子構成配列に関して
はすでに Leptotrombidium 種内での再編成、
Walchiaや Gahrliepiaそのほかですでに我々
が報告したものと異なる配列は見いだすこ
とが出来なかった。またいくつかのミトコン
ドリア遺伝子配列に基づく系統樹はいずれ
の遺伝子を用いても同様な結果でありミト
コンドリアゲノム塩基配列による系統樹の
信頼性が確かめられた。一方ミトコンドリア
は細胞内のオルガネラであり、染色体の遺伝
子とは独立に進化している可能性もある。こ
のため本研究ではこれらツツガムシおよび 
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図２. ツツガムシと類縁ダニの系統樹 
染色体上の rRNA 遺伝子配列による系統樹で、
外部標準にはヒゼンダニを用いた。 
 
類縁のダニの染色体遺伝子についても塩基
配列を得て系統比較を行った。 
 この図にみられるようにミトコンドリア
遺伝子配列を用いる場合とよく一致してい
てミトコンドリア配列を用いることの正当
性が確かめられた。しかしながら染色体遺伝
子配列でも鹿児島県中ノ島産 L. deliense は
タイやマレーシア産と大きく異なり、また W. 
masoni のコクサの違いによる分類の適正の
問題など多くの疑問が明らかになった。 
 ツツガムシを含むこれらの生物群はミト
コンドリアゲノム再編成が頻繁に起こって
おり、ミトコンドリアのみならずこれら生物
の進化あるいは分化とその過程におけるゲ
ノムの変化を明らかにしていく上で重要な
グループと考えられるので今後の研究の進
展が期待される。 
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