
科学研究費助成事業　　研究成果報告書

様　式　Ｃ－１９、Ｆ－１９、Ｚ－１９ （共通）

機関番号：

研究種目：

課題番号：

研究課題名（和文）

研究代表者

研究課題名（英文）

交付決定額（研究期間全体）：（直接経費）

１１２０１

基盤研究(B)

2014～2011

南・東南アジアにおける単為生殖型肝蛭と家畜ウシの分布・拡散に関する分子系統解析

Molecular phylogenic analyses of parthenogenic Fasciola sp. in southern and 
south-eastern Asia

８０２０３０７４研究者番号：

板垣　匡（Itagaki, Tadashi）

岩手大学・農学部・教授

研究期間：

２３４０５０４４

平成 年 月 日現在２７   ５ ２９

円    10,600,000

研究成果の概要（和文）：単為生殖型肝蛭はFasciola hepaticaおよびFasciola giganticaの種間交雑により中国で誕
生したと考えられた。単為生殖型肝蛭にはF. hepaticaを母系祖先とするFh系統とF. giganticaを母系祖先とするFg系
統が存在し、Fh系統は中国、韓国および日本だけに分布するが、Fg系統はこれら3国に加えて、東南～南アジア（ベト
ナム、タイ、ミャンマー、ネパール、バングラデシュ、インド東部、フィリピン）に広く分布する。中国からこれらの
国々への分布拡大には家畜ウシ（品種）の人を介した移動が深く関わったと考えられた。

研究成果の概要（英文）：Parthenogenic Fasciola sp. came into existence to result from interspecific 
hybridyzation between Fasciola hepatica and Fasciola gigantica in China. Parthenogenic Fasciola sp. is 
divided into two distinct lineages (Fh and Fg lineages) of which maternal ancestors are F. hepatica and 
F. gigantica, respectively. Fh lineage is found in Japan, Korea and China, whereas Fg lineage widely 
occur in Vietnam, Thailand, Myanmar, Nepal, Bangladesh, eastern India and Philippines in addition to the 
three counties of Fh lineage. Domestic cattle was thought to have played an key role as a final host in 
spread of parthenogenic Fasciola sp. throughout Asian countries from China.

研究分野：寄生虫学
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様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９、Ｚ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 
 人および家畜の肝蛭症は世界的に広く蔓
延する寄生虫疾患であり、その病原体である
肝蛭（Fasciola属）には F. hepaticaおよび
F. giganticaの２種が知られてきた。しかし、
近年、研究代表者らは、この 2種とは別種と
考えられる単為生殖型肝蛭（Fasciola sp.：新
種記載を予定している）が東アジア（日本、
韓国、中国東部）における肝蛭症の原因種と
して極めて重要であることを示した
（ Itagaki et al., Parasitology. 2005, 
131:679-685; Itagaki et al., J Vet Med Sci. 
2005,67:1115-1118; Peng et al., Parasitol 
Res. 2009,105:809-815）。さらに、単為生殖
型肝蛭は、中国の中央部で比較的近年（少な
くとも１〜２千年前）に、F. hepaticaおよび
F. gigantica の種間交雑により誕生した雑種
子孫が単為生殖能（parthenogenesis）を獲
得して出現し、その宿主である家畜ウシ（中
国黄牛系）の移動・拡散とともに分布域を拡
げ、朝鮮半島（韓国）から日本までその分布
を拡大したと考えられる。南アジア・東南ア
ジアの肝蛭症は F. giganticaに起因するとさ
れているが、研究代表者らのベトナムの調査
を除いて、単為生殖型肝蛭を含めた原因種に
ついては解明されていない。また、家畜黄牛
系は中国の他に、南アジア・東南アジア一体
にも広く分布するウシ品種であることから、
単為生殖型肝蛭はこれら地域における肝蛭
症の原因種である可能性が強く示唆される。
さらに、単為生殖型肝蛭は比較的新しく出現
した病原種であるため、家畜ウシ品種の移
動・拡散との関連性を解明できると考え、本
研究課題を企画するに至った。 
 
２．研究の目的 
 南アジア（インド、バングラデシュ、ネパ
ール）と東南アジア（タイ、ミャンマー、フ
ィリピン）における肝蛭症の原因種は十分に
解明されていない。本研究では、各国で採取
した肝蛭虫体を形態および分子系統学的に
解析して原因種を明らかにするとともに、そ
の宿主である家畜ウシ（品種）についても分
子系統学的に解析し、南・東南アジアにおけ
る単為生殖型肝蛭症の蔓延と家畜ウシの移
動・拡散との相互関連性を明らかにし、これ
らの病因疫学的見地から肝蛭症の制圧対策
に寄与することを目的とする。 
 
３．研究の方法 
 各調査地の屠畜場で屠殺された家畜ウシ
（インド、ネパールなどのヒンズー教国では、
バッファロー、ヤギ、ヒツジ）の胆管から肝
蛭虫体を回収する。検体は海外共同研究者の
所属施設（大学、研究所）や関連施設に搬入
し、肝蛭虫体は圧平固定（70％エタノール）
標本として一部を協力者が保管、残りを日本
に持ち帰る。肝蛭虫体は、一部から全DNAを
抽出するとともに虫体前部をカーミン染色
して貯精嚢内精子の有無を顕微鏡で確認す

ることで単為生殖型肝蛭と両性生殖型肝蛭
（F. hepaticaとF. gigantica）を識別した。
両性生殖型肝蛭については全DNAから核リボ
ソームDNAのITS1領域をPCR法により増幅し、
その塩基配列の違いまたは制限酵素切断片
長多型（PCR-RFLP）の違いによりF.hepatica
であるかF. giganticaであるかを同定した。
また、それぞれの虫体について、ミトコンド
リアDNAのcox1およびnad1遺伝子の一部のDN
AをPCR増幅し、その塩基配列をダイレクトシ
ークエンス法により決定した（Itagaki et a
l., 2005）。得られた塩基配列からハプロタ
イプを識別し、GenBankに登録されているFas
ciola spp.の塩基配列と共に分子系統解析
を行った。すなわち、Genetyxソフトを用い
た近隣結合法による分子系統樹の作成、Medi
an joining ネットワーク解析、さらにハプ
ロタイプ多様度と塩基多様度、集団分化指数
（Fst）を算出することによる集団遺伝学的
解析を行った。 
４．研究成果 
（１）ミャンマー産肝蛭 
 3地域（Yangon, Lashio, Myitkyna）で感染
牛より88虫体を採取した。そのうちYangonお
よびLashio で回収された80虫体は有精子型
で、しかもITS1型がFg型を示したことから
Fasciola giganticaと種同定された。残りの8
虫体は中国と国境を接する北部Myitkyna で
得られた虫体で、これらは貯精嚢に成熟性が
みられない無精子型肝蛭（単為生殖型肝蛭：
aspermic Fasiola sp.）であり、ミャンマー
に無精子型肝蛭が分布することを初めて明ら
かにした。nadIハプロタイプによる系統解析
により、無精子型肝蛭は塩基配列が完全に一
致する単一のハプロタイプ（M14）であり、本
ハプロタイプは中国や日本、韓国などの東ア
ジアで発見された無精子型肝蛭のハプロタイ
プと完全に一致したことから、中国で出現し
た集団が感染家畜の移動と共に中国よりミャ
ンマーに侵入したと考えられた。一方、F. 
gigantica虫体では、17型のnadIハプロタイプ
が識別され、ネットワーク系統解析によりこ
れらのハプロタイプには主要な2系統（M15, 
M1）に識別されることから、ミャンマー産
F.giganticaは2系統起源であると考えられた
（図１）。 

 



図１ミャンマー産肝蛭のM-Jネットワーク解
析結果 
（２）タイ産肝蛭 
 19地域の屠畜場においてウシから合計147
虫体が回収された。そのうちの 128 虫体は有
精子型で ITS1 型が Fg 型の F. gigantica と
同定され、残りの 19 虫体が無精子型肝蛭で
あり、タイもミャンマーと同様に F. 
gigantica が優勢な種であった。nadI ハプロ
タイプによる系統解析により、F.gigantica
では、F.gigantica では、29 型のハプロタイ
プ(Fg-ND1-Thai 2–30)が識別され、が、その
うち 3型(Fg-ND1-Thai 7, 9 および 27)が優
性であり、タイ産 F.gigantica は３系統起源
と考えられた。一方、無精子型肝蛭にはハプ
ロタイプは 1 型(Fg-ND1-Thai 1)だけが認め
られ、このハプロタイプは中国産無精子型肝
蛭のハプロタイプと塩基配列が一致し、ミャ
ンマー産無精子型肝蛭とも同一であったこ
とからミャンマーと同様に中国起源の集団
であると考えられた（図２）。また、単為生
殖型肝蛭は F.gigantica に比べて、ハプロタ
イプ多様度が低いことから、F.gigantica よ
りかなり新しくタイに侵入したと考えられ
た。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図２タイ産肝蛭のM-Jネットワーク解析結果 
 
（３）ネパール産肝蛭 
 ８地域の屠畜場においてウシから合計 81
虫体が回収された。そのうちの 61 虫体
（75.3%）が貯精嚢内に成熟精子が存在しな
い無精子型肝蛭であり、残りの 20 虫体
（24.7%）は有精子型で ITS1 型が Fg 型であ
ることから F. gigantica と同定された。こ
のことから、ネパールはタイやミャンマーと
は異なり、無精子型肝蛭が優勢な種であるこ
とが明らかとなった。nadI ハプロタイプによ
る系統解析により、無精子型肝蛭にはハプロ
タイプは 2型(Fsp-ND1-N1, Fsp-ND1-N2)が認
められ、殆ど（60 虫体）が Fsp-ND1-N1 を示
し、このハプロタイプは中国産無精子型肝蛭
の主要ハプロタイプ（Fg-C2）と塩基配列が
一致し、またミャンマーおよびタイ産無精子
型肝蛭とも同一であったことから中国起源
の集団であると考えられた。また、単為生殖
型肝蛭は F.gigantica に比べて、ハプロタイ

プ多様度が低いことから、F.gigantica より
かなり新しくネパールに侵入したと考えら
れた。一方、F.gigantica では、10 型のハプ
ロタイプ(Fg-ND1-N1〜Fg-ND1-N10)が識別さ
れ、Fg-ND1-N1 はミャンマーおよびタイ産の
ハプロタイプ（M15, T3）と配列が一致し、
これらと極めて近縁関係であった（図３）。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図３ネパール産肝蛭のM-Jネットワーク解析
結果 
（４）バングラデシュ産肝蛭 
 6 地域の屠畜場においてウシ、バッファロ
ー、ヒツジ、ヤギから合計 150 虫体が回収さ
れた。そのうちの 129 虫体（86.0%）が貯精
嚢内に成熟精子が存在しない無精子型肝蛭
であり、残りの 21 虫体（14.0%）は有精子型
で ITS1 型が Fg 型であることから F. 
gigantica と同定された。このことから、バ
ングラデシュはネパールと同様に無精子型
肝蛭が優勢な種であることが明らかとなっ
た。nadI ハプロタイプによる系統解析により、
無精子型肝蛭129虫体にはハプロタイプは１
型(Fsp-NDI-Bd11)だけが認められ、このハプ
ロタイプは中国産無精子型肝蛭の主要ハプ
ロタイプ（Fg-C2）と塩基配列が一致し、ま
た日本や韓国、ベトナム、タイ、ネパール、
ミャンマーの無精子型肝蛭とも同一であっ
たことから中国起源の集団であると考えら
れた。また、単為生殖型肝蛭は F.gigantica
に比べて、ハプロタイプ多様度が低いことか
ら、F.gigantica よりかなり新しくバングラ
デシュに侵入したと考えられた。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図４バングラデシュ産肝蛭のM-Jネットワー
ク解析結果 
 



一方、F.gigantica では、10 型のハプロタイ
プ(Fg-NDI-Bd1〜Fg-ND1-Bd10)が識別され、
これらは一つのハプログループを形成し、ネ
パールやタイ、ミャンマー産 F. gigantica
ハプロタイプ（FgN1,M15,T13 など）と近縁な
関係であった（図４）。 
（５）インド東部産肝蛭 
3 地域（インパール、コヒマ、ガントク）の
屠畜場においてウシ、バッファロー、ヤギか
ら合計157虫体が回収された。そのうちの118
虫体（75.2%）が貯精嚢内に成熟精子が存在
する有精子型肝蛭であり、ITS1 型が Fg 型で
あることから F. gigantica と同定された。
残りの 39 虫体（24.8%）は無精子型であった
ことから、インド東部地域はミャンマーやタ
イと同様に F. gigantica が優勢な種である
ことが明らかとなった。nadI ハプロタイプに
よる系統解析により、無精子型肝蛭のハプロ
タイプは２型(NDI-E1, NDI-E2)が認められ、
両ハプロタイプの違いは 1 塩基置換であり、
中国（Fg-C2）を初めとするアジア諸国の無
精子型肝蛭の主要ハプロタイプと塩基配列
が一致したことから中国起源の集団である
と考えられた。また、単為生殖型肝蛭は
F.gigantica に比べて、ハプロタイプ多様度
が低いことから、F.gigantica よりかなり新
しくインド東部に侵入したと考えられた。一
方、F.gigantica では、35型のハプロタイプ
(NDI-E3〜NDI-E37)が識別され、これらは二
つの異なるハプログループ（A, B）を形成し
た（図５）。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図５インド東部産肝蛭のM-Jネットワーク解
析結果 
 
（５）総括 
 単為生殖型肝蛭は既存種である Fasciola 
hepatica および Fasciola gigantica が共存
する中国において、その終宿主（家畜）で両
種が交雑することにより単為生殖能を獲得
して誕生した雑種集団であると考えられる。
単為生殖型肝蛭には F. hepatica を母系祖先
とする Fh 系統と F. gigantica を母系祖先と
する Fg 系統が存在し、Fh 系統は中国、韓国
および日本だけに分布するが、Fg 系統はこれ
ら3国に加えて、東南〜南アジア（ベトナム、
タイ、ミャンマー、ネパール、バングラデシ

ュ、インド東部、フィリピン）に広く分布す
る。中国からこれらの国々への分布拡大には
家畜ウシ（品種）の人を介した移動が深く関
わっていると考えられた。 
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