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研究成果の概要（和文）：肝蛭症は世界中で畜産業に甚大な経済被害を与えているが、多くのアフリカ諸国では
家畜で蔓延している肝蛭の種類すら正確に識別されていないのが現状である。本研究ではウガンダを研究拠点と
し、はじめに申請者が開発した新規種識別マーカーを用いて肝蛭の流行種を調査する。次に、系統解析マーカー
を駆使して現地に肝蛭が伝播・定着した経緯を明らかにする。
また、アフリカ大陸に周辺諸国から肝蛭が伝播した経路を明らかにするために、中東・北アフリカ、南アフリカ
地域からの肝蛭材料を採集し、解析を行った。

研究成果の概要（英文）：Fasciolosis caused by liver fluke infection has severe economic damage to 
the livestock industry all over the world. However, in many African countries, The endemic Fasciola 
species has not accurately identified. The objective of this study was to investigate endemic 
species by using molecular species identification markers which developed recently by our research 
project. In addition, dispersal route of Fasciola flukes inside African continent was analyzed by 
the phylogenetic markers.
Uganda was the first research center in this project, then, we expanded the target areas to north 
and south African countries as well as middle east area to examine the dispersal route of Fasciola 
flukes inside and outside the African continent.

研究分野： 獣医寄生虫学

キーワード： 獣医学　人獣共通感染症　寄生虫　肝蛭

  ２版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
研究代表者が世界に先駆けて開発した新規種識別マーカーを肝蛭症が問題となっている現場に適用し、病因学的
研究に役立てた点に本研究成果の学術的意義と社会的意義を見出すことができる。
本研究では、肝蛭症による経済被害が周辺諸国に比べて深刻なウガンダにおける流行種を正確に識別し、肝蛭症
の現状を把握することができた。
また、研究拠点としたウガンダとその周辺国での肝蛭の伝播経路を辿ることができた。このような本研究成果を
現地の研究者・獣医師と共有したことにより、効果的な肝蛭症防除対策を考案する契機となることができたと確
信する。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 
１．研究開始当初の背景 

肝蛭症は Fasciola 属の吸虫が主に反芻獣の肝臓に寄生するために起こる疾患で、肝障害によ

る宿主の発育遅延や、感染した肝臓が廃棄される原因となる。特に畜産が主要産業である途上

国やヨーロッパ諸国、オーストラリアで経済被害が大きく、その損失額は世界中で年間 3.2 億

US ドルにも及ぶ（Spithill et al. 1997）。本症は人獣共通感染症でもあり、世界中で 1億 8000

万人に感染リスクがある（WHO）。 

 

(1)新規種識別マーカーを用いたウガンダで流行している肝蛭種の調査 

肝蛭症の原因として主に温帯地域に分布する Fasciola hepatica と、主に熱帯地域に分布す

る F. gigantica がよく知られている。両種の感受性や病害は宿主動物種ごとに異なるとされて

いるため（Dalton 1998）、両種を正確に識別しなければならない。これまでに研究代表者の研

究チームをはじめ世界中の研究者が分子学的識別法の開発に取り組んできたが、いずれの方法

も信頼性に欠けていた。研究代表者はホスホエノールピルビン酸カルボキシキナーゼ（pepck）

と DNA ポリメラーゼδ（pold）遺伝子の塩基配列に基づく識別法の開発に成功し、簡便かつ極

めて正確に肝蛭種を識別できるようになった (Shoriki et al. 2016)。 

多くの地域が熱帯気候に属するアフリカでは、F. gigantica が優勢と考えられているが、東

アフリカを中心に F. hepatica も分布するとされる。しかしながら、信頼性の高い分子学的マ

ーカーを用いて流行種が調査された例はないため、アフリカ諸国では家畜で蔓延している肝蛭

種すら正確に把握されていないのが現状である。そこで本研究では、研究代表者が開発した

pepck と pold を適用し、ウガンダを拠点として東アフリカで流行している肝蛭種を調査する。 

ウガンダでは農村人口が国民の 87%を占めており、労働力もその大半が農業に従事している

ことから、同国の経済は農業・農村を基本としたものといえる。ウガンダではウシ 1140 万頭、

ヤギ 1244 万頭、ヒツジ 341 万頭が飼養されている（JAICAF）。これらの反芻家畜における肝蛭

症の有病率は 84%に及び、損失額は最大で年間 9000 万 US ドルに上ると試算されており（Joan et 

al. 2015）、この試算額は周辺諸国を圧倒的に上回る。したがって、ウガンダでは本研究に対す

るニーズが非常に高い。 

 

(2)系統解析マーカーを用いたウガンダにおける肝蛭の伝播経路の解明 

周辺諸国に比べて肝蛭症の被害が著しいウガンダでは、肝蛭症に対して適切な防除対策を講

じることが急務である。病原体が伝播・定着した経緯を究明

することは、感染症対策に結び付くため重要である。研究代

表者らは、ミトコンドリア DNA の NADH デヒドロゲナーゼ 

subunit 1（nad1）とシトクロム c オキシダーゼ subunit 1

（cox1）遺伝子の多様性に基づく系統解析により肝蛭の伝播

経路を明らかにしてきた。広大なアフリカで肝蛭の伝播経路

を解明することは難しいが、研究代表者らはこれまでにエジ

プト、ナイジェリア、ザンビアの 3 ヵ国について系統解析デ

ータを蓄積してきた（図 1）。ウガンダの肝蛭をこれらのリフ

ァレンスデータと比較することで、肝蛭がアフリカ大陸内で

どのような伝播経路を辿ってウガンダに定着したのかが明ら

かになる。 

 
 

 

図 1．ウガンダの位置 



２．研究の目的 

・新規種識別マーカーを用いた肝蛭種の同定 

・系統解析マーカーを用いた肝蛭の遺伝的多様性と拡散経路の評価 

を実施してウガンダを拠点にアフリカにおける肝蛭の流行種とその遺伝的多様性を解析し、効

果的な肝蛭症防除対策を講じる為の基盤情報とする。本研究は以下のステップにより遂行した。 

(1)拠点地域、ウガンダにおける予備的な解析 

(2)研究遂行過程で得たアフリカ各国（エチオピア、南アフリカ、アルジェリア）および中東地

域（アフガニスタン、パキスタン）の肝蛭の遺伝的多様性解析を通じて、肝蛭の拡散経路の

推察 

 
３．研究の方法 

(1)新規種識別マーカーを用いた肝蛭種の同定 

pepck は種特異的プライマーを用いた

multiplex PCR 法、pold は PCR 増幅産物の制

限酵素（Alu I）による断片長多型を用いた

PCR-RFLP 法によりそれぞれ解析する。研究代

表者が開発したこれらの簡易識別法では、F. 

hepatica と F. gigantica を極めて正確に識

別することができる（図 2）。 

ウガンダを含む東アフリカは F. hepatica

と F. gigantica が混在する地域とされる。

調査対象地区における流行種を同定した。 

 

(2)系統解析マーカーを用いた肝蛭の遺伝的多様性と拡散経路の評価 

各虫体からミトコンドリア DNA の nad1（535bp）と cox1（430bp）を増幅し、塩基配列を解析

した。  

塩基配列の相違に基づきハプロ

タイプを識別し、ネットワーク解析

を行う。研究代表者らの先行研究デ

ータをリファレンスにして、ウガン

ダ由来肝蛭とエジプト、ナイジェリ

ア、ザンビア由来の肝蛭を比較し、

周辺諸国からウガンダへの拡散・定

着の経緯を明らかにした（図 3）。こ

の際、遺伝的多様性の指標であるハ

プロタイプ多様度、塩基多様度、遺

伝的分化係数を算出する。一般に、

個体群の拡散は遺伝的多様度の高

い地域から低い地域に向かって起

こったと結論付けられる。 

また、得られたウガンダ以外の各

国由来の肝蛭についてもこれらの

指標を用いて解析を行い、アフリカにおける肝蛭の拡散経路を明らかにした。 

 

図 2．pepck と pold を用いた簡易識別法 

 
図 3．研究代表者らの先行研究で得られたネットワーク解析結果 

（各円はハプロタイプで、円の大きさは虫体数に対応する） 



４．研究成果 

(1)新規種識別マーカー（pepck と pold）を用いた肝蛭種の同定 

アフリカ諸国：ウガンダ（研究拠点）、エチオピア、南アフリカ、アルジェリア 

ウガンダには F. gigantica のみが分布することが明らかになった。一方、アルジェリアには

F. hepatica のみが分布することが明らかとなった。また、エチオピアと南アフリカには F. 

hepatica と F. gigantica の両種が分布することが判明した。 

中東地域：アフガニスタン、パキスタン 

アフガニスタンにはF. hepaticaが分布する一方、パキスタンに分布する肝蛭はF. gigantica

であることが明らかになった。 

 

(2)系統解析マーカーを用いた肝蛭の遺伝的多様性と拡散経路の評価 

アフリカ諸国：ウガンダ（研究拠点）、エチオピア、南アフリカ、アルジェリア 

ウガンダのF. giganticaはザンビア由来のF. giganticaと近縁であることが明らかになり、

地理的に比較的近いアフリカの地域で F. gigantica の伝播があることが示された。一方、アル

ジェリアの F. hepatica は地理的に近いエジプトから報告された F. hepatica よりもむしろヨ

ーロッパ（スペイン）由来の F. hepatica と系統的に近縁であることが判明した。したがって、

アフリカ諸国への肝蛭の拡散には、アフリカ大陸内での伝播以外に、植民地支配時代の旧宗主

国からの家畜の移動が大きく影響したことが示唆された。現在、この観点からエチオピアと南

アフリカ由来肝蛭について、拡散経路の考察を進めている。 

中東地域：アフガニスタン、パキスタン 

アフガニスタンの F. hepatica は中国の F. hepatica と近縁で、肝蛭はシルクロードの交易

を通じて東へ拡散したことが示唆された。一方、エジプト、アルジェリアを含む北アフリカ地

域への拡散を示す証拠は得られず、中東とアフリカの F. hepatica 個体群は隔離されていると

考えられた。一方、パキスタン由来のF. giganticaについては南アジア諸国由来のF. gigantica

と近縁で、アフリカ由来の F. gigantica との系統関係は明確にならなかった。 
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