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研究成果の概要（和文）：日本、ベトナム、インドネシア、フィリピン、カンボジアに生息するコガタアカイエ
カ、ニセシロハシイエカ、シロハシイエカ、カラツイエカ、ハマダライエカ、アカイエカ、クロフクシヒゲカ、
ヤマトクシヒゲカ、ヤマトヤブカを対象にボルバキア感染を検索したが、感染はわずかにアカイエカにのみであ
った。COI遺伝子を用いた媒介蚊の比較を行ったところ、ボルバキア感染の検出されなかったコガタアカイエカ
では数％の種内多様性が認められるのに対して、ボルバキア感染の検出されたアカイエカでは0.2-0.3% でボル
バキア感染がボトルネックとして作用している可能性が示唆された。

研究成果の概要（英文）：Exhaustive attempts to detect Wolbachia infection were unsuccessful in Culex
 tritaeniorhynchus, Culex vishnui, Culex pseudovishnui, Culex bitaeniorhynchus, Culex orientalis, 
Culex nigropunctatus, Culex sasai and Aedes japonicus in Japan, Vietnam, Indonesia, Philippines and 
Cambodia. Wolbachia infection was detected in only Culex pipiens. Molecular identification and 
comparison of the mosquitoes based on morphological features was achieved by amplification and 
sequencing of the 1,537-nucleotide mtDNA COI gene. Genetic diversities of Cx. tritaeniorhynchus 
without Wolbachia were more than a few percent but diversities of Cx. pipiens with Wolbachia were 
about 0.2-0.3%, suggested that Wolbachia infection might be effected for biological diversities of 
Cx. pipiens. 

研究分野：ウイルス感染
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１．研究開始当初の背景 
デングウイルスや日本脳炎ウイルス、また、
マラリアやリケッチア等病原体を媒介する
昆虫やダニなどの節足動物では、ボルバキア
などの共生細菌によって新たに生まれてく
る世代の性比や寿命が変動することが知ら
れており、このような作用を利用し、ネッタ
イシマカにボルバキアを感染させてデング
ウイルスを媒介するネッタイシマカの成虫
中期の期間を短縮し、ウイルス媒介期間を短
縮する試みが行われた。非感染ネッタイシマ
カの寿命が約 60 日なのに比べ、感染ネッタ
イシマカが約 30 日と成虫寿命を半分にする
ことに成功した。また、ボルバキアに感染し
た蚊は、優位にウイルス媒介能が低下してい
ることも明らかになった。この実験には、キ
イロショウジョウバエに感染していた本来
なら蚊に感染することのない実験室維持株
が用いられた。実験室株を用いることは、自
然界に特殊な系統の病原体を蔓延させるこ
とになり、将来的な影響は不明である。しか
し、本来、蚊に感染した系統の共生細菌でも
同様の結果が得られるなら、特殊な系統の自
然界への拡大も考慮する必要が無く、有効な
ベクターコントロールの手法の一つと成り
うる。 
 
２．研究の目的 
デングウイルス、日本脳炎ウイルス、マラリ
アは蚊によって、重症熱性血小板減少症候群
(SFTS)ウイルスや日本紅班熱などの感染症
は、ダニによって媒介されることが知られて
いる。これら病原体は吸血によって蚊やダニ
の体内に取り込まれ、ベクター体内での増殖
期間を経て、初めて感染能を獲得する。ベク
ター体内での増殖期間は病原体によって異
なるが、デングウイルスやマラリアでは 2週
間程度と比較的長く、このことは成虫中期か
ら後期が重要な感染源であることを意味し
ている。これら病原体を媒介する昆虫やダニ
などの節足動物では、ボルバキアなどの共生
細菌によって新たに生まれてくる世代の性
比や寿命が変動することが知られており、こ
のような作用を利用し、ネッタイシマカにボ
ルバキアを感染させてデングウイルスを媒
介するネッタイシマカの成虫中期の期間を
短縮し、ウイルス媒介期間を短縮する試みが
行われた。非感染ネッタイシマカの寿命が約
60 日なのに比べ、感染ネッタイシマカが約
30 日と成虫寿命を半分にすることに成功し
た。また、ボルバキアに感染した蚊は、優位
にウイルス媒介能が低下していることも明
らかになった。この実験には、キイロショウ
ジョウバエに感染していた本来なら蚊に感
染することのない実験室維持株が用いられ
た。実験室株を用いることは、自然界に特殊
な系統の病原体を蔓延させることになり、将
来的な影響は不明である。しかし、本来、蚊
に感染した系統の共生細菌でも同様の結果
が得られるなら、特殊な系統の自然界への拡

大も考慮する必要が無く、有効なベクターコ
ントロールの手法の一つと成りうる。 
一方、日本脳炎ウイルスの主な媒介蚊であ
るコガタアカイエカやニセシロハシイエカ
の共生細菌に関する知見は全く得られてい
ない。そこで特にウイルス感染を媒介する蚊
を対象にできるだけ多数検出することを目
的として広く共生細菌の検索を行った。これ
までの知見から感染症を引き起こすベクタ
ーが自然に感染している共生細菌の感染率
を上昇させるだけで感染症の感染リスクを
低下させることが可能となる。このような共
生細菌や系統を見出すことは学術的だけで
なく公衆衛生学的にも、生物学的にも極めて
意義のあることであり、今後、自然環境に配
慮したベクターコントロールの手法の一つ
と発展するものと推測する。 
 
３．研究の方法 
病原体を媒介する蚊やダニに共生している
共生細菌をPCRや次世代シークエンサーを用
いて網羅的に検出・同定すると共に、共生細
菌を分離し、ウイルス増殖に与える影響や作
用を明らかにする。また、博物館で保管され
た蚊やマダニについても同様に共生細菌を
検出・同定し、過去から現在までの共生細菌
の拡散状況や地理的な多様性について明ら
かにする。得られた共生細菌を用いてウイル
ス増殖への影響などを考慮し、シミュレーシ
ョンを使って効果的なウイルス伝搬阻止方
法を検討する。 
 
４．研究成果 
日本、ベトナム、インドネシア、フィリピン、
カンボジアに生息するコガタアカイエカ
(Culex tritaeniorhynchus)、ニセシロハシ
イエカ(Culex vishnui)、シロハシイエカ
(Culex pseudovishnui)、カラツイエカ(Culex 
bitaeniorhynchus)、ハマダライエカ(Culex 
orientalis)、アカイエカ(Culex pipiens 
pallens) 、 ク ロ フ ク シ ヒ ゲ カ (Culex 
nigropunctatus)、ヤマトクシヒゲカ(Culex 
sasai)、ヤマトヤブカ(Aedes japonicus)を
対象にボルバキア感染を検索したが、感染は
わずかにアカイエカにのみであった。これら
の結果から、ネッタイシマカ対策に用いてい
るボルバキアを用いる手法は、多様な蚊種に
対して有効と示唆された。世界各地でボルバ
キアを用いた媒介蚊対策が実施されている
が、これらの対策も効果が得られると予想さ
れる。一方、形態を基にした蚊の分類は、高
度な分類学的な知識と経験を必要とし、サン
プルの保存状態などに依存してテクニカル
エラーによる誤分類や判定不能サンプルが
発生する。そこで、簡便で信頼性の高い分類
技術の開発のため、蚊種のミトコンドリア遺
伝子全長配列の決定とその配列を基にした
分類技術の開発を行った。これまでにコガタ
アカイエカ、ニセシロハシイエカ、シロハシ
イエカ、カラツイエカの全長ミトコンドリア



配列の決定に成功した。全長配列のサイズは
それぞれ 15,580-bp から 15,590-bp で繰り返
し配列の数に若干のばらつきが認められる
ものの、ほぼ近似したサイズであった。日本
脳炎ウイルスの主要な媒介蚊であるコガタ
アカイエカ、ニセシロハシイエカ、シロハシ
イエカはコガタアカイエカが2グループのク
ラスターを形成し、3 種ではなく 4 種が妥当
と示唆された。今後、ミトコンドリア配列を
利用し分類を整理する必要があるだろう。一
方、日本、エチオピア、インドネシア、韓国、
ミャンマー、ベトナムで捕獲されたアカイエ
カ群の COI 遺伝子を用いた系統解析では、ア
カイエカ群のCOI遺伝子は極めて均一であっ
た。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
COI 遺伝子を用いた系統解析 
コ ガ タ ア カ イ エ カ (Cx. 
tritaeniorhynchus)は、2 つに分岐し 2 タ
イプ存在していることが明らかになった。
ニセシロハシイエカ(Cx. vishnui)とシロ
ハシイエカ(Cx. pseudovishnui)の違いと
コガタアカイエカの2グループの違いはほ
ぼ同程度と考えられ、コガタアカイエカも
2 種に分類される可能性が明らかになった。 
 
 
ボルバキア感染の確認できなかったコガ
タアカイエカでは、ミトコンドリア遺伝子の
種内変異は数%認められるのに対してアカイ
エカ群では 0.2-0.3%のみで地理的なクラス
ターも検出できなかった。ボルバキアは経卵
感染の母系で維持されており、ボルバキア感
染がボトルネックとして作用し、ボルバキア
感染に対して有利な系統のみが選別・選択さ
れている可能性が示唆される。これらの現象
は、環境中にボルバキア＋系統を拡散させた
場合にも顕在化する可能性があり、現時点で

は確認されていないがボルバキア感染抵抗
性系統が出現する可能性が示唆される。ブラ
ジルや中国等で現在進められている環境中
へのボルバキア感染蚊の散布により、今後、
生物多様性にどのような影響が顕在化して
くるか十分注意する必要がある。 
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