
 

 

 

学位論文の内容の要旨 

 

肝蛭 Fasciola spp.および双口吸虫 Explanatum explanatum はいずれも反芻動物の胆管

内寄生吸虫であり,南アジアの畜産業に甚大な被害を与えている。Fasciola 属のうち,南ア

ジアには F. gigantica および単為生殖型（無精子型）肝蛭（Fasciola sp.)が分布してい

る。単為生殖型肝蛭は F. hepatica と F. gigantica の交雑子孫として中国で発生し,家畜

の伝播に伴ってアジア諸国へと分布を拡大したと考えられている。また,F. gigantica の

世界的な分布はゼブー牛の分布域と一致していることが知られている。ゼブー牛はインダ

ス渓谷で家畜化された後,世界中に分布域を広げたことから,それに伴って F. gigantica

も南アジアから世界中へ広がった可能性が考えられる。しかしながら,南アジア地域におけ

る Fasciola 属の遺伝学的情報は限られており,系統学的解析は十分に行われていない。ま

た,E. explanatum は南アジアにおいてごく一般的に検出される吸虫であるが,その起源や

拡散経路については何も分かっていない。本研究では,南アジアにおける,これらの胆管内

寄生吸虫の起源および反芻動物との共伝播について,分子系統学的手法を用いて解析した。 

 第 1 章では,インド北東部における肝蛭の分子系統解析を行った。すなわち,インド北東

部のウシ,スイギュウおよびヤギから採取されたFasciola属157虫体について,貯精嚢内精

子の有無および核リボソーム DNA の internal transcribed spacer 1 (ITS1)領域の遺伝子

型に基づいて種同定を行った。その結果,これらの地域には F. gigantica および単為生殖

型肝蛭が分布していることが明らかとなった。次に,Fasciola 属の系統解析に最もよく用

いられるミトコンドリア DNA の NADH dehydrogenase subunit 1(nad1)領域の塩基配列

（535bp）を,ダイレクトシーケンス法を用いて決定した。その結果,インド北東部に分布す

る単為生殖型肝蛭のハプロタイプは近隣のアジア諸国に分布する個体群と同一もしくは一

塩基置換であり,中国で発生した単為生殖型肝蛭がインド北東部まで分布を拡大している

ことが示唆された。しかしながら,単為生殖型肝蛭の割合は近隣諸国に比べて低く,F. 

gigantica が優勢であった。F. gigantica のハプロタイプは南アジアで優勢なハプログル
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ープ Aと,東南アジアで優勢なハプログループ Bに分類された。各国の個体群の塩基多様度

を比較した結果,F. gigantica ハプログループ A はゼブー牛の移動に伴ってインド亜大陸

の西から東へと分布を拡大したグループである可能性が示唆された。一方,ハプログループ

B はスイギュウの移動に伴って東南アジアからインド北東部にもたらされた可能性が示唆

された。 

 第 2 章では,新規の種同定マーカー分子を用いた南アジア産肝蛭の同定を行った。すなわ

ち,第 1 章において解析されたインド北東部産肝蛭 157 虫体のうち,6 虫体は貯精嚢内に精

子を有しない無精子型にも関わらず,nad1 のハプロタイプが F. gigantica クレードに属し

ていたため,従来の方法では正確な種同定が困難であった。このような虫体は隣国のバング

ラデシュおよびミャンマーでも報告されており,より確実な種同定法が望まれていた。近年,

核 DNA の phosphoenolpyruvate carboxykinase (pepck) および DNA polymerase delta 

(pold) の遺伝子型を用い,F. hepatica, F. gigantica および単為生殖型肝蛭を識別する

方法が報告された。そこで,これらの種同定マーカーを用い,インド北東部,バングラデシュ

およびミャンマーの Fasciola 属虫体の種同定を試みた。解析の結果,nad1 ハプロタイプが

F. gigantica ハプログループに属する全ての虫体は pepck もしくは pold 遺伝子型も F. 

gigantica型を示し,単為生殖型肝蛭ハプログループに属する全ての虫体はpepckもしくは

pold 遺伝子型が単為生殖型肝蛭であることを示すヘテロ型を示した。このことから,pepck

および pold は Fasciola 属の種同定に有用なマーカー分子であることが確認された。 

 第 3 章では,インド北西部のデリーにおける肝蛭の分子系統解析を行った。まずインド北

西部のデリーにおいてスイギュウから採取されたFasciola属 40虫体について,pepckおよ

び pold の遺伝子型に基づいて種同定を行った。その結果,40 虫体は全て F. gigantica で

あると同定され,単為生殖型肝蛭は検出されなかった。次に nad1 の塩基配列を決定した結

果,40 虫体のハプロタイプは全てハプログループ A に分類された。南アジアの各地域の虫

体とともに塩基多様度を比較した結果,ハプログループ A に属する F. gigantica は,ゼブ

ー牛の伝播に伴って,インド亜大陸の西から東へとその分布域を拡大した可能性が示唆さ

れた。 

 第 4 章では,インドにおける Explanatum explanatum の分子系統解析を行った。まず,イ

ンドの4地域においてゼブー牛およびスイギュウより採取された双口吸虫70虫体について,

核リボソーム DNA の ITS1 領域（903bp）および ITS2 領域（442bp）の塩基配列に基づいて

種同定を行った。その結果,70 虫体はすべて E. explanatum であると同定された。次に nad1

の塩基配列（657bp）を決定し,隣接するバングラデシュおよびネパールの個体群との系統

関係を解析した。その結果,これら 3か国のハプロタイプは 6つのクレードに分類され,イ

ンドではクレード Aおよび Cが優勢であった。また,これらのクレードはバングラデシュお

よびネパールでも検出されたことから,インド亜大陸に広く分布していると考えられた。さ

らに,遺伝的分化の指標である分子分散分析（AMOVA）を行った結果,これら３カ国には遺伝

的に多様な E. explanatum の個体群が分布しているものの,国や地域による遺伝的な偏り

は認められなかった。このことから,インド亜大陸の E. explanatum の個体群には遺伝子

流動が存在することが示唆された。インド亜大陸のインド,バングラデシュおよびネパール

は地理的に近いだけでなく,歴史的・文化的に強く結びついており,E. explanatum の宿主

である家畜や野生の反芻動物の移動が,E. explanatum の遺伝子流動に関与している可能

性が示唆された。 

 以上より,Fasciola 属および E. explanatum 個体群のいずれにおいても,その分布拡大に宿

主である家畜が大きな役割を果たしたことが示唆された。アジアにおける F. gigantica は

nad1 ハプロタイプに基づいて 3 つのハプログループに分類することができ,各グループは

異なる地域を起源とし,ゼブー牛やアジアスイギュウなどの家畜の移動に伴って分布を拡



 

 

大したと考えられた。また,中国で発生したと考えられる単為生殖型肝蛭も家畜の移動に伴

って南アジアの一部にその分布を拡大していることが示唆された。一方,南アジアにおける

E. explanatum 個体群には宿主の移動に起因する遺伝子流動が存在していることが示唆され

た。Fasciola 属および E. explanatum はいずれも中間宿主である淡水生巻貝は移動性に乏し

いことから,終宿主である反芻動物の家畜化およびその伝播が,これらの寄生虫の個体数の

増加および分布域の拡大に大きく寄与したことが示唆された。 

 

審 査 結 果 の 要 旨 

 

肝蛭 Fasciola spp.および双口吸虫 Explanatum explanatum は反芻動物の胆管に寄生す

る吸虫であり,南アジアの畜産業に甚大な被害を与えている。南アジアには Fasciola 

gigantica および単為生殖型肝蛭（Fasciola sp.）が分布している。F. gigantica はアジ

ア南西部のインダス渓谷で家畜化されたゼブー牛を終宿主として南アジアを含む熱帯地域

に分布を拡大したと考えられ,単為生殖型肝蛭は中国で発生し,家畜の移動に伴ってアジア

諸国へ拡散したと考えられている。しかし，南アジアにおける Fasciola 属の分布と拡散を

解明するための分子系統解析は十分に行われていない。一方,E. explanatum は南アジアに

広く分布するが,その起源や拡散経路については不明である。本研究では,反芻家畜を終宿

主とするこれら吸虫類の南アジアにおける起源と宿主との共伝播について分子系統学的手

法を用いて解析するとともに,南アジアに分布する Fasciola 属を新規の種同定マーカー分

子を用いて解析した。 

インドでは,北西部に F. gigantica および単為生殖型肝蛭が分布し,北東部には F. 

gigantica が分布することが明らかになった。ミトコンドリア NADH dehydrogenase subunit 

1(nad1)領域の塩基配列から北西部の単為生殖型肝蛭は極めて近縁な集団であり,そのハプ

ロタイプは近隣のアジア諸国の単為生殖型肝蛭個体群と同一もしくは一塩基の置換であっ

た。このことから中国起源の単為生殖型肝蛭がインド北東部まで分布を拡大していること

が示唆された。また,F. gigantica の nad1 ハプロタイプは南アジアで優勢なハプログルー

プ Aと,東南アジアで優勢なハプログループ Bに分類された。各国の F. gigantica 個体群

の塩基多様度から,ハプログループ A はゼブー牛の移動に伴ってインド亜大陸の西から東

へと分布を拡大したグループであり,ハプログループ B はスイギュウの移動に伴って東南

アジアからインド北東部に侵入した可能性が示唆された。 

Fasciola属の種同定は貯精嚢内精子の有無と核リボソームDNAのinternal transcribed 

spacer 1 (ITS1)領域の遺伝子型による方法で行われてきたが,この従来法では同定が困難

な個体が検出されている。近年,核 DNA の phosphoenolpyruvate carboxykinase (pepck) お

よび DNA polymerase delta (pold) の遺伝子型によるFasciola属の識別法が報告された。

そこで,インド北東部,バングラデシュおよびミャンマーのFasciola属虫体のpepckおよび

pold遺伝子型を解析し,既に明らかにされている従来法による同定評価とnad1ハプロタイ

プの結果を比較することでpepckおよびpold同定法を評価した。その結果,全虫体のpepck

および pold 遺伝子型による同定は nad1 ハプロタイプ系統樹による種の識別と一致した。

以上から,pepckおよびpoldは Fasciola属の種同定に有用なマーカー分子であることが確

認された。 

インド北東部および北西部の 4 地域のセブー牛およびスイギュウから得た Explanatum 

explanatumのnad1の塩基配列を決定し,隣接するバングラデシュおよびネパールの個体群

との系統関係を解析した。これら 3か国の nad1 ハプロタイプは 6つのクレード（A〜F）に

分類され,インド個体群では Aおよび Cが優勢であった。両クレードはバングラデシュおよ

びネパール個体群でも検出され,インド亜大陸に広く分布していると考えられた。遺伝的分



 

 

化の指標である分子分散分析（AMOVA）により,これら３カ国には遺伝的に多様な E. 

explanatum 個体群が分布するが,国や地域の個体群間による遺伝的な偏りは認められなか

った。このことから,インド亜大陸の E. explanatum 個体群には遺伝子流動が存在するこ

とが示唆された。インド亜大陸のインド,バングラデシュおよびネパールは地理的に近いだ

けでなく,歴史的・文化的に強く結びついており,E. explanatum の宿主である家畜や野生

の反芻動物の移動が,E. explanatum の遺伝子流動に関与している可能性が示唆された。 

本研究の成果から 南アジアにおける Fasciola 属および E. explanatum の分布と拡散は

反芻家畜の移動と密接に関係することが示唆された。 

 

以上について, 審査委員全員一致で本論文が岐阜大学大学院連合獣医学研究科の学位論

文として十分価値があると認めた。 
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