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研究成果の概要（和文）：マダニなどの節足動物は、病気を引き起こす病原体を体内に保有して、人や動物に伝
播する。本研究では、そのような病原体媒介節足動物が他にどのような微生物の集団を保有するかを明らかにす
ることを目的とした。国内外で採集されたマダニを材料に、微生物由来の遺伝子を解析したところ、コクシエラ
やリケッチア等の特定の細菌群が優占して存在することが分かった。マダニとそれら優占細菌群の遺伝子型を比
較したところ、親から子へ垂直伝播するものと、個体間で水平伝播するものの両方の存在が示された。

研究成果の概要（英文）：Some of the arthropods such as ticks can carry pathogens to humans and 
animals. The present study was aimed to disclose the diverse microbiome in such vector arthropods. 
We found that some bacteria such as Coxiella and Rickettsia dominantly exist in ticks. Comparison 
between tick phylogeny and bacterial genotypes revealed that ticks have acquired the dominant 
bacteria via both vertical and horizontal transmission.

研究分野： 獣医寄生虫学
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  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
マダニが保有する微生物群全体を解析することで、新規のものを含む多数の微生物の検出に成功した。それら微
生物の遺伝子情報は、マダニがどのようにして微生物の助けを得ながら生存しているのかを知る鍵となる。微生
物がマダニ集団内でどのように維持されているかを知ることは、マダニがどのように病原体を獲得しているのか
を知ることにつながり、マダニが媒介する感染症の対策に応用できる。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 
１．研究開始当初の背景 
 蚊やダニなどの吸血性節足動物はヒトや動物に重篤な疾病を引き起こす様々な病原体を媒介
する。節足動物媒介性感染症をより効果的に制御するためには、病原体のベクター（媒介者）
である節足動物をターゲットとした対策が有効である。しかし、これまでの殺虫剤を中心とし
た防除法では、環境への負荷や薬剤耐性個体の出現が大きな問題となっている。 
 節足動物は病原体以外にも様々な微生物を体内に保有している。ある種の共生微生物の感染
により、節足動物が特定の病原体（ウイルス・細菌・原虫）を保有・伝播できなくなる事例が
知られている。最近ではこの現象を応用し、ハエ由来の共生微生物（ボルバキア細菌）を実験
的に蚊に感染させるとデング熱ウイルスの伝播能を失い、さらにそのボルバキア感染蚊は野外
で繁殖し非感染蚊を駆逐することがオーストラリアのデング熱流行地で実証された（Hoffmann 
et al., 2011）。この報告は、共生微生物をツールとする病原体制御法が実現可能なアプローチ
であることを証明する重要な発見となった。 
 
２．研究の目的 
 国内外でマダニを採集し、メタゲノム解析手法を応用することでマダニが保有する微生物叢
をアーカイブ化することを第一の目的とした。さらに、主要なマダニ共生微生物の分離を試み、
そのゲノム情報を整備するとともに、マダニの分子系統関係との比較から共生微生物のマダニ
集団内での分布拡散様式を明らかにすることを目的とした。 
 
３．研究の方法 
（１）マダニの採集 
 国内17 都道府県約180地点において、植生上からフラッギング法によりマダニを採集した。
マダニ乳剤を作製後、DNA および RNA を抽出した。マダニ乳剤は-80 度フリーザーで保存し、一
部のサンプルは微生物分離に供した。また、ザンビア共和国、ミャンマー連邦共和国、スーダ
ン共和国、オーストラリア、米国、フィジー共和国、ボリビア多民族国からもマダニ DNA・RNA
試料を収集した。 
 
（２）微生物遺伝子の検出と遺伝子型別 
 マダニ由来 DNA を材料に 16S リボソーマル RNA 遺伝子の V3-4 超可変領域を対象とした PCR
を実施した。PCR 産物はタグ配列を付加後、Illumina MiSeq での解析に供し、細菌組成情報を
得た。リケッチア属細菌、コクシエラ属細菌、スピロプラズマ属細菌については、それぞれの
細菌属特異的な real-time PCR および PCR にて、各細菌遺伝子の検出と遺伝子型別を行った。 
 
（３）節足動物細胞を用いた微生物の分離とゲノム解析 
 Ixodes scapularis 由来細胞（ISE6）および Aedes albopictus 由来細胞（C67/36）に、マダ
ニ乳剤を接種して、マダニから微生物の分離試験を行った。分離された微生物は精製の後、高
速シーケンサーによるショットガン解析に供し、ゲノム情報を取得した。 
 
（４）マダニの分子系統解析 
 マダニミトコンドリアゲノム（ミトゲノム）の配列保存領域にプライマーを設計し、ミトゲ
ノムの長鎖 PCR 増幅を行った。得られた PCR 産物からライブラリを調整し、Illumina MiSeq に
より解読してミトゲノム完全長配列を取得した。 
 
４．研究成果 
（１）マダニ保有細菌叢 
 16S リボソーマル RNA 遺伝子の V3-4 超可変領域を対象とした菌種組成解析の結果、マダニの
細菌叢は多様な分類群から成る細菌集団により構成されることが分かった。一方で、コクシエ
ラ、リケッチア、スピロプラズマなどのマダニ個体内で優占となる細菌群の存在が明らかとな
った。特にコクシエラは、ほとんどの全てのマダニ種で検出されたが、Ixodes 属では解析に供
した 4種のうち Ixodes ovatus でのみ検出された。近年、コクシエラは宿主マダニにビタンミ
ン B 群を供給する役割が報告されており、I. ovatus ではその役割を担う他の細菌の存在が示
唆された。また、フタトゲチマダニ実験室維持株（岡山株）についても、各ステージ（卵、幼
ダニ、若ダニ、成ダニ）で細菌叢を解析したところ、全てのステージでコクシエラが優占種と
して特定された。 
 
（２）マダニからの微生物分離 
 計 200 検体（15マダニ種）のマダニ乳剤を節足動物細胞に接種し、20検体より細菌株が分離
された。内訳は、Rickettsia asiatica（2菌株)、Rickettsia helvetica（3菌株)、Rickettsia 
monacensis（2菌株）、Rickettsia tamurae（3菌株）、Rickettsia sp. LON（2菌株)、Spiropasma 
sp.（4菌株)、Rickettsiella sp. （2 菌株)、および Rhabdochlamydia sp.（2菌株)であった。
R. tamurae、Spiropasma sp.、Rhabdochlamydia sp.それぞれ１株について全ゲノム配列を決定
した。その他の菌株については、ドラフトゲノム配列を取得した。 
 



（３）マダニ細胞に持続感染するウイルスの検出 
 マダニ由来の ISE6 細胞を用いて分離した微生物のゲノムを解析する過程で、ISE6 細胞に持
続感染するウイルスの存在が明らかとなった。ISE6 細胞培養上清をショットガンシーケンス解
析に供し、tBLASTx によりウイルス様配列のアノテーションを行ったところ、少なくとも 5 種
類のウイルス配列の存在が明らかとなった（表１）。ISE6 細胞および培養上清由来の RNA から
は当該ウイルス配列が検出できたものの、ISE6 細胞由来の DNA からは配列が検出されなかった
ことから、水平伝播によりゲノムで組み込まれたウイルスエレメントではないことが推察され
た。 

 
 
（４）マダニの分子系統解析 
 国内に分布するマダニ 17 種につい
てミトゲノム完全長配列を解読した。
Amblyomma 属、Haemaphysalis 属、お
よびDermacentor属マダニでは共通の
遺伝子配置がみられ、Ixodes 属マダニ
は固有の遺伝子配置を示した。ミトゲ
ノム上のコーディング遺伝子（15遺伝
子）に基づき系統樹解析を行った（図
１）。その結果、これまで分子分類が
困難であった近縁種（Haemaphysalis 
megaspinosa と Haemaphysalis 
japonica）も明確に区分することがで
き、マダニと共生菌の系統関係の詳細
な比較が可能となった。さらに、北海
道および本州の５道県で採集された I. 
persulcatus について、ミトゲノム配
列に基づく集団遺伝解析を実施した。
その結果、マダニ採集地と、遺伝子型
には関連はみられず、本州と北海道間
でマダニの移動が示唆された。 
 
（５）マダニと優占細菌との系統比較 
 コクシエラ、リケッチア、スピロプラズマについて Multilocus sequence typing 法により遺
伝子型別を行い、宿主となるマダニの系統関係と比較した。コクシエラでは宿主マダニの系統
進化とおおむね一致する形で遺伝子型の分岐が見られ共生関係が安定的であることが示された。
リケッチアでは、宿主特異性が高いリケッチア種・遺伝子型と多数のマダニ種によって維持さ
れているリケッチア種・遺伝子型に大分されることが明らかとなった。一方、スピロプラズマ
では全てのマダニ種が固有のスピロプラズマ種・遺伝子型を保有していたが、データベース上
の他の節足動物に由来するスピロプラズマと複数のクレードを形成することから、スピロプラ
ズマは過去にマダニと他の節足動物間で水平伝播を繰り返したことが示唆された。 
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