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研究成果の概要（和文）：　様々な食肉目動物に由来する糞線虫のサンプリングと得られたDNA試料を用いた分
子系統解析の結果、ステルコラリス糞線虫に近縁の糞線虫は主に食肉目動物の糞線虫であり、このグループの糞
線虫は基本的には食肉目動物の寄生虫として進化してきたことが強く示唆された。
　今回南米（ペルー）のヒトおよびイヌに由来する糞線虫サンプリングと、遺伝マーカー配列のデータを入手す
ることができた。今後、アジア・アフリカなど他地域の糞線虫DNA配列との比較により、ヒト糞線虫が人類集団
にどのように広がっていったかに関する詳細が明らかになることが期待される。

研究成果の概要（英文）：In the present study, we obtained Strongyloides spp. from various carnivore 
hosts, namely cats, raccoons, raccoon dogs, Siberian weasels, and Japanese badgers. We observed a 
presence of a group, which are composed of Strongyloide spp. from various carnivore hosts 
(stercoralis/procyonis group). It appeared that Strongyloides spp. belonging to this group 
essentially evolved as parasites of carnivores. Humans may have acquired S. stercoralis from dogs, 
after domesticating them by host-switch.
For the first time, a substantial numbers of S. stercoralis samples from humans and dogs were 
obtained in South America (Peru). Detailed analysis using DNA sequence information from these 
samples will enable us to elucidate how S. stercoralis spread in human population around the globe.
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研究成果の学術的意義や社会的意義
糞線虫(Strongyloides spp.)は様々な脊椎動物の小腸粘膜を最終寄生部位とする腸管寄生線虫である。ヒトに感
染するS. stercoralis (ステルコラリス糞線虫)を含め、約50種が知られ、熱帯・亜熱帯地域を中心に約3千万か
ら1億人の感染者がいるものと推定されている。
ステルコラリス糞線虫がいかなる進化的道筋をへてヒトの寄生虫になったのかに関し、我々はイヌの寄生虫から
の宿主転換説を提唱した (Nagayasu et al., 2017)。今回の研究において、様々な食肉目動物に由来する糞線虫
がステルコラリス糞線虫に対して近縁性を示したことにより、あ前出の仮説は改めて支持された。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属されます。



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

 糞線虫(Strongyloides spp.)は様々な脊椎動物の小腸粘膜を最終寄生部位とする腸管寄
生線虫である。ヒトに感染する S. stercoralis (ステルコラリス糞線虫)を含め、約 50 種
が知られ、熱帯・亜熱帯地域を中心に約 3 千万から 1 億人の感染者がいるものと推定され
ている。 

ステルコラリス糞線虫の主要な宿主はヒトとイヌであり、約 1万 8千〜3 万 2 千年前にユ
ーラシア大陸で始まったイヌの家畜化(Thalmann, 2013)以降、ヒトとイヌが生活環境を密
接に共有する過程で、ヒトからイヌ若しくはイヌからヒトへの宿主転換が起こったものと
考えられる。しかしながら、この宿主転換が起こった時期、地域、方向性（そもそもステル
コラリス糞線虫はヒトの寄生虫だったのか、それともイヌ祖先の寄生虫だったのか）に関し
ては、これらを推定するための十分な情報がなかった。 

また、ステルコラリス糞線虫と形態学的に類似した糞線虫種がアライグマやイタチなど
から見出されることが報告されていた。これらの情報は、ステルコラリス糞線虫の祖先種は
本来食肉目動物の寄生虫として進化してきたのではないかということを示唆していた。し
かしながら、観察できる形態学的な違いは非常に小さく、各種遺伝マーカーをもちいた分子
系統解析の実施が考慮された。 

研究開始当初、公共データベースに登録されたステルコラリス糞線虫の配列情報にはか
なり地理的な偏りがあり、特に南米大陸由来の配列は存在しなかった。 
 
 
２．研究の目的 
 (1) 南米大陸（ペルー）におけるヒトおよび犬からのステルコラリス糞線虫サンプリングを行
い、これまでに蓄積のある日本、および東南アジア地域における多様性と比較する。 
 
 (2) 様々な食肉目動物に由来する糞線虫を回収し、ヒトやイヌに由来するステルコラリス糞線
虫との系統関係を明らかにする。 
 
３．研究の方法 
 
(1) ペルーにおけるヒトおよびイヌ由来糞線虫のサンプリング:  
 ヒト由来糞線虫検体はカジェタノ・エレディア大学病院臨床検査室におけるルーティン検査
に由来するものを入手した。イヌに関しては、リマ（パンプローナ地区）および、タラポトの 2
箇所において路上からの糞便採取を行い、その後に寒天平板法を実施し、実体顕微鏡下に線虫虫
体を回収した。 
(2) ミャンマーにおけるネコ由来糞線虫のサンプリング 
 ヤンゴン近郊に位置する保護施設に飼育中のネコ由来糞便を入手し、寒天平板法を行い、実体
顕微鏡下に線虫を検出、回収した。 
(3) 日本における様々な食肉目動物からの糞線虫サンプリング 
 有害鳥獣駆除などに由来するアライグマ、日本アナグマ、タヌキ、チョウセンイタチ、ハクビ
シンの腸管を入手した（和歌山県、および鹿児島県）。腸管粘膜より糞線虫成虫虫体体を回収し
た。 
(4) 遺伝マーカーを用いた分子系統解析 
 得られた虫体サンプルに由来する DNA を用い、PCR, サンガーシーケンシングを行った。遺伝
マーカーとしては 18s rDNA, 28s rDNA, ミトコンドリア cox1 遺伝子を用いた。得られた配列
をもとに分子系統樹を作成した 
(5) ミトコンドリア 全ゲノム配列のシーケンシング 
 単一虫体 lysate を出発材料に、全ゲノム増幅を行った。精製の後、Miseq シーケンシングラ
イブラリを作成し、シーケンシングを行った。ミトコンドリアゲノム由来配列を抽出したのち、
de novo、もしくは mapping アセンブリを行い、全ミトコンドリアゲノム配列を決定した。さら
に、すべてのミトコンドリアゲノム由来タンパクをコードする遺伝子配列を用いたミトコンド
リア 系統樹を作成した。 
 
４．研究成果 

 
(1) ペルーにおけるヒトおよびイヌからの糞線虫サンプリング 
 ヒト由来糞線虫については、カジェタノ大学病院において患者 22 名に由来する 79 虫体を入
手した。一方、イヌに関してはリマで 180 検体、 タラポトで 97 検体の検査を行ったが、糞線虫
はタラポトの 2検体にのみ見出された。 
(2) ペルーのヒトおよびイヌから見出された糞線虫を含めた世界の糞線虫集団の系統関係 



ミトコンドリア cox1 遺伝子部分配列(711bp)の解析により、ペルー産糞線虫からは 10の新規ハ
プロタイプが見出された。これらのハプロタイプは 3 つのグループにまとめられた(unique 
haplogroup in Peru 
1–3, 図 1)。これら
は、ネットワーク解
析ではアジアで主
にみられるはプロ
タイプとはかなり
離れた場所に配位
された。これらはア
ジア株からの地理
的隔絶のちに起こ
った変化を反映し
ているものと考え
られた。 
 
 
 
 
 
 
(3) ステルコラリス糞線虫と様々な食肉目動物由来糞線虫の系統関係 
 
 アライグマ、日本アナグマ、タヌキ、チョウセンイタチ、ハクビシン、ネコのうち、ハクビシ
ンを除く全ての食肉目動物宿主から糞線虫が検出された。これらの食肉目動物由来糞線虫は 18S 
rDNA 部分配列のシーケンシングにより、9の OTU (operational taxonomy unit)に分類された。
他の糞線虫配列との比較により、食肉目動物由来糞線虫は 2 つのグループ(stercoralis 
/procyonis group、および planiceps group) に大別されることがわかった。前述 9つの OTU の
うち 6つは stercoralis /procyonis group、3つは planiceps group に属することがわかった。
stercoralis /procyonis group に属する 6 つの OTU のうち、5つに関してはミトコンドリア 全
ゲノム配列を取得することに成功した。この配列情報をもとに系統樹を作成した(図 2) 
 ヒトに寄生する糞線虫(ステルコラリス糞線虫 type A)に近縁な糞線虫はすべて食肉目動物の
糞線虫であり、このグループの糞線虫は基本的に食肉目動物の寄生虫であったことが強く示唆
された。ステルコラリス糞線虫の最近縁種としてはこれまで S. procyonis (アライグマが自然
宿主）とされてきたが、今回の研究ではネコ由来の(OTU CT1)が最近縁であることが示唆された。 
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図 1 ペルー産糞線虫 (S. stercoralis)を含めた世界各地の糞線虫の系統関係 (ミ

トコンドリア cox1 遺伝子部分配列[711bp]に基づくネットワーク図) 

図 2 ヒトに寄生する糞線虫種である(S. stercoralis type A)と様々な食肉目動物

に寄生する糞線虫種との系統関係 (ミトコンドリア ゲノム配列 [protein coding 

regions, 10,180 nucleotide positions]に基づく系統樹) 
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