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研究成果の概要（和文）：　EBウイルスは、母子間でウイルスゲノムが一致するのは3割程度であり、母方居住
婚と父方居住婚する民族間で、ウイルスゲノム多様性に差異はなく、母子感染が主要感染ルートであることを否
定した。同ウイルスグループの非侵襲的検出法を確立した。
　マラリア抵抗性形質の卵形赤血球症のバンド3タンパク質遺伝子のハプロタイプデータの解析から、27塩基対
欠失は約4000年前にフィリピン中部で起こったことが示唆された。

研究成果の概要（英文）： To shed light on the maternal contribution to the EBV transmission to the 
offspring, EBV genomic information was collected from mother-offspring pairs; only one third of the 
pairs  shared the identical nucleotide sequence, whereas no significant EBV genomic diversity was 
confirmed in between patrilocal communities and matrilocal communities. These results indicates that
 EBV is an inappropriate ethnic marker.
 The 27-base deletion in the band 3 gene was suggested to be generated around 4000 years before in 
the central part of the Philippines by the haplotype analyses.
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１．研究開始当初の背景 
(1)人類集団の系統・拡散・移動を研究する
に、ゲノム解析が優れていることは間違いな
い。しかしながら、遺伝子を残さないような
個体間交渉については、情報が得られない。
我々人類を含め、生き物は様々な寄生体環境
で生活している。寄生体には、プリオン・ウ
イルス・細菌・菌類・リケッチア・原虫・寄
生虫等、大小様々なものがおり、疾病を惹起
するものもいれば、共生するものもいる。こ
れら寄生体の中には、感染力が強く水平感染
をよくするものもあれば、ほぼ親から子へと
受け次がれ集団のマーカーになるものもあ
る。人類に遍く分布するウイルスはその亜型
が集団のマーカーとして、偏在するウイルス
はその分布がマーカーとして、あたかも遺伝
するかのごとく研究されてきた。確かに、変
異の激しいウイルスゲノムは良い指標では
あるが、遺伝はしない。そのような視点から
ウイルスは用いられてきたが、その間に、ウ
イルスの感染様式・感染動態を新たな視点か
ら見直すと、遺伝しない人と人との交渉・交
流を、寄生体であるウイルスが記録している
のではないかと言う着想が得られる。すなわ
ち、母子感染するようなウイルスは、母方居
住婚と父方居住婚をする集団間でその多様
度が異なる（母方＜父方）ことが期待される。
また、ウイルスの排出が年齢依存性である場
合は、世代を超えて感染が成立することが多
い。 
 
(2)寄生体の感染に対し、宿主は寄生体が細
胞に感染するのに必要な受容体を隠したり、
寄生体の居心地を悪くしたり、色々な防御対
策をとる。遺伝子に刻まれたこれら防御機構
を調べることで、現在、あるいは、過去に或
る寄生体感染に曝されたことを知ることが
できる。 
 
２．研究の目的 
(1)感染寄生体を手がかりとして、人類集団
の移動・交渉・適応について、これまでとは
違う切り口からアプローチしようとするも
のである。集団の系譜は遺伝子を調べるのが
ベストと考えられるが、遺伝子を介さない個
体間交渉については、情報が得られない。本
研究計画では、そのような、交易・交渉・訪
問といった、人と人とのふれあいの痕跡を、
感染寄生体の研究から探ろうとするもので
ある。対象とする寄生体には、潜伏感染を示
す常在ウイルスを想定している。感染様式
（母子感染・家族内感染）と社会構造・婚姻
体系を組み合わせ、ウイルスの系統を民族集
団の関係に重ねることによって、集団間交渉
や社会構成に新たな知見をもたらすことも
目的の 1つである。 
 
(2)生き物の歴史は、感染寄生体との闘いで
もある。マラリア感染受容体・抵抗性遺伝子
の検索からは、アジアの民族集団の適応現象

を探る。 
 
(3)民族識別マーカーとして可能性のある、
候補感染寄生体の探索、及び、DNA 領域を探
索する。 
 
３．研究の方法 
(1)既存試料を活用し、ウイルスのゲノム塩
基配列を解析し、感染様式（それぞれ母子感
染並びに家族内感染）と社会構造・婚姻体系
を組み合わせ、ウイルスの系統を民族集団の
関係に重ねることによって、かつての社会構
造や集団間交渉を探る。 
(2)マラリア抵抗性遺伝形質については、遺
伝子のハプロタイプ解析、変異解析をおこな
い、適応的形質の由来と民族の流れを再現す
る。 
 
４．研究成果 
(1)EB ウイルスの感染様式については、「家族
内感染」、主として母子感染、することが常
識であった。母子感染性が強ければ、ミトコ
ンドリア DNA のように、「母系」を手繰るこ
とが出来ると考えられ、人類集団を解析する
上で新たなツールとなることが期待される。
実際どの程度「母子感染」するのかの検証を、
２つのアプローチ、個々の母子間の解析と集
団レベルでの解析、から試みた。比較的変異
性の高い EB ウイルスゲノムに存在する LMP1
遺伝子の塩基配列を決定し「母と子」のペア
間で照合した。その結果、母子で一致するの
は 3 割程度であり、「母系」を追跡できない
と判断された。 

      

Category    No. pairs (%   

      

＝ Mother   19 (34.5) 

≠ Mother   36 (65.5)  

      

 
 つぎに、母方居住婚と父方居住婚する民族
を選び出し、集団内の EB ウイルスの多様性
が母方居住婚と父方居住婚でいかなるパタ
ンになるか検討したところ、母方・父方間の
ウイルスゲノム多様性に差異はなく、母子感
染が主要感染ルートであることを否定した。
これらの結果から、EBV を母系マーカーとす
ることが却下され、新たなマーカーの探索が
必要となった。 

     

Group    Nucleotide diversity 

     

Patrilocal    0.043+0.007 

Matrilocal    0.040+0.007 

     



 
(2)マラリア抵抗性関連形質については、卵
形赤血球症に関連し、バンド 3タンパク質遺
伝子のハプロタイプデータの解析から、27 塩
基対欠失の起源を探ることを試み、東南アジ
ア･オセアニア集団でハプロタイプの推定を
した。このデータと既知の集団移動史と併せ
ると 27 塩基対欠失は、約 4000 年前にフィリ
ピン中部で起こったことが示唆された。 
 
 
 

 
 
 
 

 
(3)マラリア抵抗形質の１つであるＧ６ＰＤ
欠損の分子多様性についてデータの収集に
努めた。アジア・オセアニアの 25 の人類集
団を検索の対象としたところ、11 集団で 8種
の欠損変異型(Mahidol、Viangchan、Union、
Vanua Lava、Kerala-Kalyan、Kaiping、Gaohe、
Coimbra)が見つかった。先行研究の結果と比
較すると、各集団での変異型の分布は特徴的
であることがわかり、前出の JC ウイルスの
亜系分布との対照が興味深かった。保有集団
の出自情報、大航海時代以降の歴史的背景と
併せ解析を進めることが今後の課題である。 
 

 
 

 

 
 
 
 
(4)一般に、ウイルス感染検査は生体の一部
を採取、すなわち侵襲的方法により行われて
いる。侵襲的方法の良さはその効率にあるが、
非侵襲的方法でウイルス感染を調べられる
なら、それに越したことはない。そこで，ヘ
ルペスウイルスの一種であるリンパ潜在ウ
イルスの検出を非侵襲的方法で試みた。ニホ
ンザルを対象にして糞試料を材料として DNA
を抽出、PCR 法を用い、同ウイルス特異的 DNA
を増幅した。増幅 DNA の塩基配列を解析する

ことでウイルス特異的 DNA の確認をした。特
筆すべきは、消化管内寄生体ではなく、脈管
局在性のウイルス感染を検出したという点
である。 
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Mahidol (487G>A) 
Viangchan (871G>A) 
Vanua Lava (383T>C)  
Coimbra (592C>T) 
Union (1360C>T) 
Canton (1376G>T) 
Kaiping (1388G>A) 
Gaohe (95A>G) 
Chinese-3 (493A>G) 
Chatham (1003G>A) 
Mediterranean (563C>T) 
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