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研究成果の概要（和文）：わが国の野生鹿の57.8% (26/45)は少なくとも2種のBartonella属菌を保有しており，その水
平伝播にはシラミバエが関与していることが示された。ニホンアナグマおよびテンの各1頭から分離された株は，それ
ぞれB. clarridgeiaeおよびB. washoensisと近縁であったが，遺伝子系統解析では，各動物に固有のBartonella属菌で
あると考えられた。沖縄県のマングースの15.9%（10/63），千葉県のハクビシンの3.8%（1/26）から初めてBartonella
 henselaeが分離されたことから，両動物種は猫ひっかき病の新たな感染源となる可能性が示唆された。

研究成果の概要（英文）：It was found that 57.8% (26/45) of wild deer in Japan harbor at least two Bartonel
la species in their blood. It is suggested that deer keds contribute in the transmission of the Bartonella
 species because of high prevalence of Bartonella. Bartonella bacteria were isolated from one Japanese bad
ger (6.7 %) and from one Japanese marten (12.5%). The sequence analysis indicated that the isolate derived
 from the Japanese badger (strain JB-15) can represent a novel Bartonella species and the isolate from the
 Japanese marten (strain JM-1) was closely related to Bartonella washoensis.  This is the first report on 
isolation of Bartonella from badger and marten. Bartonella henselae was isolated from 15.9% (10/63) of cap
tive wild mongooses in Okinawa and 3.8% (1/26) of masked palm civets in Chiba Prefectures, respectively. I
t is suggested that both animal species may serve as a source of infection for cat-scratch disease.

研究分野：

科研費の分科・細目：

農学

キーワード： 人獣共通感染症　獣医学　バルトネラ　野生動物　生態

畜産学・獣医学・応用獣医学



様 式 Ｃ－１９，Ｆ－１９，Ｚ－１９，ＣＫ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 
近年，人獣共通感染症の起因菌として注
目を集めている Bartonella 属菌は，哺乳
類を自然病原巣とする 1 科 1 属の赤血球
内寄生性の細菌である。人や動物の本菌の
感染は，動物の咬傷・掻傷（猫ひっかき病）
やベクターである吸血性節足昆虫（シラミ，
ノミ，サシバエ等）によって成立する。現
在，野生動物を自然病原巣とする病原性
Bartonella は 9 種 2 亜種が知られており，
申請者は日本，タイ，台湾の猫や野鼠が病
原性 Bartonella を保有していることを明
らかにしてきた。一方，欧米ではペット，
家畜（羊），種々の野生動物が種々の病原
性 Bartonella を保有し，人の感染事例も
多数報告されている。さらに，マダニやシ
ラミバエが動物間で病原性 Bartonella を
媒介する新たなベクターとして疑われて
おり，自然界では複雑な伝播様式によって
病原性 Bartonella が維持されていると考
えられる。しかしながら，野鼠を除き，わ
が 国 の 野 生 動 物 に お け る 病 原 性
Bartonella の生態とベクターに関しては
不明な部分が多く，人の感染リスクの評価
を行う上で支障をきたしている。申請者は
世界各国の野鼠から分離した Bartonella 
grahamii を用いて系統解析を行った結果，
分離株は日本， 韓国および中国由来株か
らなるアジア系統と，英国・ロシア・スウ
ェーデン・カナダおよび米国由来株からな
るアメリカ・ヨーロッパ系統に大別される
こと，日本由来株は極東ロシア系統および
韓国・中国系統の 2つのサブ系統に分類さ
れたことから，わが国の野鼠に分布する
B. grahamii には，異なる地域から移入し
たと思われる 2つの系統が存在することを
明らかにした。このように，病原性
Bartonella の遺伝的多様性からその生態
を解明することは，本症の疫学を知る上で
極めて有用な方法であることを立証して
いる。したがって，わが国の野生動物に分
布する病原性 Bartonella の生態を解明す
ることは，世界各地で発生している人のバ
ルトネラ症の感染リスクを評価する上で
も極めて重要であると考えられる。 
 
２．研究の目的 
本研究では，これまでに申請者が構築し
てきた国内および国際共同研究体制を活
用し，野生動物とその外部寄生虫（マダ
ニ・シラミバエ等）を研究対象として，わ
が国における病原性 Bartonella の生態を，
細菌学的・分子生物学的手法を用いて総合
的に研究・解明することを目的とする。 
 
３．研究の方法 
日本各地において，さまざまな野生動物
から血液材料とダニ等の外部寄生虫を採
材し，それらから Bartonella 属菌を分離
するとともに，分離株の細菌学的性状・形

態学的特徴・生化学性状および分子生物学
的性状，病原性 Bartonella の生態学的特
性を明らかにする。 
 
（1）血液材料 
① 鹿： 北海道・奈良県・和歌山県で捕
獲された野生鹿 (エゾシカ 19 頭とホンシ
ュウシカ 26頭)，宮城県・愛知県の飼養鹿 
(ホンシュウシカ 27頭)から血液を，奈良県
の野生鹿からマダニ 33匹とシラミバエ 10
匹を採取した。 
② 野生イヌ亜目： 北海道ならびに和歌
山県において 1,205 頭 (アライグマ 1,008
頭，タヌキ 171頭，ニホンアナグマ 15頭，
テン 8頭，ニホンイタチ 2頭，チョウセン
イタチ 1頭)から血液を採取した。 
③ 野生猫亜目： 沖縄県のマングース 63
頭と千葉・神奈川県のハクビシン 50 頭か
ら血液を採取した。採取した各血液は
EDTA管に入れ凝固防止した後，分離まで
－80℃で保存した。 
（2）分離培養法 
各野生動物の血液は，室温で解凍後，溶
血液の約 100µl を 5%ウサギ血液加 Heart 
Infusion Agarに塗沫し，35℃，5%CO2下
で 4週間培養した。 
分離株は，コロニー形態，発育日数なら
びにグラム染色性（陰性）から Bartonella
属菌と推定した。 
（3）菌種の同定ならびに遺伝子系統解析 
① 鹿分離株：分離株と既存種の gltA領
域の塩基配列から系統解析を行い，菌種を
推定した。また，同領域の PCR法により，
マダニとシラミバエの体内における
Bartonella属菌の DNAを検出した。 
② 野生イヌ亜目分離株：分離株と既存
種の gltAおよび rpoB遺伝子領域を標的と
した PCR法によりBartonella属菌と同定
した。さらに 16S rRNA，ftsZ，groEL，
ribC 遺伝子領域を加えた 6 遺伝子領域を
連結した塩基配列による系統解析を行い，
菌種を推定した。 
③ 野生ネコ亜目分離株：分離株と既存
種のハウスキーピング遺伝子（16S rRNA, 
ftsZ, gltA, groEL, ribC, rpoB）の塩基配列
を解析して BLAST検索を行い，最も近縁
な Bartonella 属菌種との相同性から菌種
を同定した。さらに，9 つの遺伝子間領域
を用いたMultispacer typing（MST）法に
よって分離株，猫ひっかき病（CSD）患者
由来株，ならびに沖縄，千葉，神奈川，東
京のネコ由来株を型別し，その病原的意義
の解明を試みた。 
 
４．研究成果 
（1）鹿： 野生鹿の 57.8% (26/45検体)，
マダニの 3% (1/33 検体)，シラミバエの 
90% (9/10)から Bartonella 属菌が分離さ
れた。PCR法による Bartonella DNAの保
有率は，マダニで 0% (0/33)，シラミバエ



で 100% (10/10)であった。 
 gltA領域に基づく系統解析の結果，分離
株は B. capreoliと同一 (系統Ⅱ)または独
立した 2つのクレード (系統 I，系統Ⅱ)を
形成した （図 1）。さらに，マダニ分離株
の遺伝子型は寄生していた鹿の株と同一
の遺伝子型であったが，シラミバエ分離株
では異なっていた。 

 
図 1． gltA 領域に基づいた系統解析 
系統Ⅰ：既存種とは独立したクレードを形成 

系統Ⅱ：B. capreoli とともにクレードを形成 
 
（2）野生イヌ亜目：ニホンアナグマの 1
頭 (1/15) およびテンの 1 頭 (1/8) からそ
れぞれ初めて Bartonella 属菌が分離され
た。一方，アライグマ，タヌキ，ニホンイ
タチ，チョウセンイタチからは Bartonella
属菌は分離されなかった。gltA および
rpoB 遺伝子領域の相同性解析では，ニホ
ンアナグマ分離株は B. clarridgeiae と最
も高い相同性を示し，それぞれ 96.5%，
95.6%であった。テン分離株は B. 
washoensis と最も高い相同性を示し，両
遺伝子領域の相同性はそれぞれ 97.1%，
93.8%であった。また，6 遺伝子領域の連
結配列から作成した系統樹では，両分離株
は既存種とは異なるクラスターを形成し，
各クラスターは高いブートストラップ値
(100%) で支持された（図 2）。 

図 2． 6遺伝子領域に基づいたテンおよびアナグマ分離株の
系統解析 

各動物の血液から抽出した DNAを用い
た PCR法では，アライグマの 1頭 (0.1%; 
1/1,008) ，タヌキの 14頭 (8.2%; 14/171) ，
ニホンアナグマの 1 頭 (6.7%; 1/15) ，テ
ンの 1頭 (12.5%; 1/8) ，から Bartonella
属菌の DNAが検出された。系統解析の結
果，検出された DNA は，既存の病原性
Bartonellaと近縁種であった。 
（3）野生ネコ亜目： 沖縄県のマングース
の 15.9%（10/63）および千葉県のハクビ
シンの 3.8%（1/26）から Bartonella属菌
が分離されたが，2 種のヤマネコから
Bartonella属菌は分離されなかった。 
マングース・ハクビシンの血中菌数はそ
れ ぞ れ 3.0×101 ～ 8.9×103CFU/ml ，
7.0×103CFU/mlであったにもかかわらず，
無症状であった。マングース・ハクビシン
から分離された 11株について，6つのハウ
スキーピング遺伝子の BLAST検索を行っ
たところ，各分離株はBartonella henselae
と最も高い相同性（相同性値；99.6～
100%）を示し，B. henselaeと同定された。 

MST法の結果，マングース由来の 10株
およびハクビシン由来の 1 株は 5 つの
MST型（MST 8，14，37，58，59）に分
類され，全てが CSD 患者株と同じ系統に
属した。また，マングースから分離された
10 株のうち，2 株（MST58）は沖縄のネ
コ由来の 2 株と，2 株（MST14）は CSD
患者由来の 8株とそれぞれ同じMST型で
あった。一方，ハクビシン由来の１株は新
規のMST型（MST59）であった（図 3）。 
 
 

 

図 3．猫，CSD 患者，マングースならびにハクビシン分離株の

MST 型 
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