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PRESS RELEASE  2023/10/16      
 

寄生虫エキノコックスはどこから来たのか？ 
～北海道への導入を遺伝学的に検証～ 

 

ポイント 
・北海道のエキノコックス（多包条虫）の起源に関する仮説を遺伝学的に検証。 
・人為的な動物の移動がエキノコックスの拡散・導入に関与してきたことを示唆。 
・国内外における、エキノコックスの将来的な拡散防止に期待。 

 

概要 
北海道大学大学院獣医学研究院の野中成晃教授、中尾 亮准教授らの研究グループは北海道のエキ

ノコックス（多包条虫、Echinococcus multilocularis）の由来を遺伝学的に検証し、北海道のエキノ
コックスが 3,000 km以上離れたアラスカのセントローレンス島に起源をもつ可能性を示しました。 
 エキノコックスはヒトに感染して重篤な疾患を起こす寄生虫で、現在は道内に広く分布し、深刻な
健康被害をもたらしていますが、本寄生虫は海外から侵入した外来種であるとされています。20世紀
初頭、毛皮目的のキツネの飼養（養狐業）が千島列島で盛んに行われており、良質なキツネや餌とな
るネズミの供給を目的に動物の移入が行われていました。一つの仮説として、これら人為的な宿主動
物の移動に伴い、アラスカのセントローレンス島起源の寄生虫が千島列島へと移入され、さらにこの
千島列島の寄生虫集団が北海道本島に侵入したと考えられてきました。しかしこの北海道本島へのエ
キノコックス導入に関する仮説は新聞や公的文書など歴史的記録から得られた推測に過ぎず、寄生虫
の起源に関する科学的知見は得られていませんでした。 
 本研究では、国内外のエキノコックスが持つ遺伝的情報（ミトコンドリアゲノム*１）を解析するこ
とで仮説と一致して北海道のエキノコックスはセントローレンス島に起源をもつ可能性を明らかに
しました。さらに北海道東部には中国四川省の寄生虫と近縁な集団が存在することが分かりました。 
 グローバル化が進む中、世界規模でペットの移動や不法な輸出入など人為的活動によるエキノコッ
クスの流行地から非流行地への拡散が危惧されており、国内でも北海道から本州への拡散リスクが指
摘されています。本研究成果は、エキノコックスの拡散における人為的影響を強く示すものであり、
新たなエキノコックス症の流行拡大の監視・防止に貢献する重要な知見となります。 
なお、本研究成果は、2023年 8月 25日（金）公開の iScience誌に掲載されました。 

 

  
キツネとエゾヤチネズミを宿主として全道に分布するエキノコックス 
彼らはどこから、どのように来たのだろうか 
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【背景】 
エキノコックスはヒトに病気を起こす寄生虫であり、ヒトはキツネやイヌなどの糞便内に排出される

虫卵を経口摂取することで感染します。現在、道内の約 40%ものキツネが本寄生虫を保有しており、ヒ
トでは毎年 20 名前後の感染者が報告されています。現在、国内では北海道に広く分布していますが、
本寄生虫は外来種であるとされています。有力な仮説として、アラスカのセントローレンス島のエキノ
コックスが、養狐業の発展を目的とした動物の移動によって千島列島へと持ち込まれ、さらにこの千島
列島の寄生虫集団が北海道本島へ侵入したと考えられてきました（図 1）。しかし、本仮説は動物の移動
に関する歴史的史料から得られた推察であり、過去に生じた寄生虫の人為的拡散に対する科学的知見は
得られていませんでした。そこで研究チームはエキノコックスが持つ遺伝的情報（ミトコンドリアゲノ
ム）を用いて、この仮説を科学的に検証しました。 

 
【研究手法】 
北海道から 66 個体、セントローレンス島から 5 個体、ヨーロッパから 1 個体の寄生虫について、高

速シーケンサー*2を用いてミトコンドリアゲノムの塩基配列を決定しました。得られたミトコンドリア
ゲノム内の 12 個のタンパク質コード遺伝子配列について、遺伝子型間の関係を描写するハプロタイプ
ネットワーク*3を構築しました。 
さらに、これまでに公開されている世界 17 地域で取得されたエキノコックスの 3 遺伝子の配列をデ

ータベースより取得して同様にネットワークを作成するとともに、世界的な拡散経路の推定をベイズ系
統地理解析*4により実施しました。 
 
【研究成果】 

12 遺伝子を用いたネットワーク解析では、北海道のエキノコックスは放射状ネットワークを形成し、
集団全体の約 90%を占めるセントローレンス遺伝子型（グループ 1）と非セントローレンス遺伝子型（グ
ループ 2）に大別されることが明らかになりました（図 2左）。グループ 1は北海道全域で検出され、侵
入後全道に分布を拡大したことが示唆された一方で、グループ 2 は北海道東部でのみ検出されました
（図 2右）。 
世界 17 地域の情報を加えた 3 遺伝子によるネットワーク解析により、グループ 2 は中国四川省に分

布する寄生虫と非常に近縁な関係であることが明らかになりました。さらに、これらの遺伝的情報、地
理的情報を用いて実施したベイズ系統地理解析では、セントローレンス島からグループ 1の、中国四川
省からグループ 2 の北海道への一方向性の導入が強く支持されました（図 3）。グループ 2 の北海道へ
の侵入ルートを推測するデータはありませんが、セントローレンス島起源のグループ 1と同じく養狐を
目的とした動物の流通、すなわち近代の人為的な動物の移動が北海道への寄生虫の侵入・流行を引き起
こした可能性が考えられます。 
 
【今後への期待】 
今回の研究では、セントローレンス島が北海道のエキノコックスの起源の一つであることが支持され、

過去の人為的な動物の移動が現在の北海道のエキノコックス症流行を引き起こした可能性が示唆され
ました。現代においても、ペットの移動、輸出入など人が介在する動物の移動により、エキノコックス
が流行地から非流行地へ移入される可能性が指摘されています。本研究成果は、検疫など動物の移動へ
のコントロールがエキノコックスの分布拡大防止に必要であることを強調するものであり、将来世界的
に生じうる、エキノコックス症流行拡大の監視・防止に大きく貢献できると考えられます。 
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【参考図】  

 
図 1. セントローレンス島から北海道への推定移入経路。矢印下は移入年代と要因を示す 
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図 2. エキノコックスのハプロタイプネットワーク及び二つの遺伝的グループの分布 

 
図 3. ベイズ系統地理解析による移入経路推定 

 
【用語解説】 
＊1 ミトコンドリアゲノム … ミトコンドリアという細胞内の器官が有するゲノム。核のゲノムに比べ
て 1細胞内に存在する数が非常に多いこと、進化速度が速いこと、母系遺伝であることなどの理由か
ら系統関係の遺伝的な解析によく用いられる。 

＊2 高速シーケンサー … DNAや RNAの配列（シーケンス）を大規模かつ迅速に読み取ることが可能
な装置。これにより短時間で大量の遺伝情報を解析でき、ゲノム学、医学研究、疫学、進化生物学な
ど、多くの分野で利用されている。 

＊3 ハプロタイプネットワーク … 遺伝子型間の関係を描写する手法。図内の円一つが一つの遺伝子型
を表し、円の大きさがその遺伝子型が現れた頻度（サンプルの多さ）を表す。円の間に引かれた長線
上の短線の数が遺伝子型間で異なる塩基の数であり、離れたところに位置する遺伝子型ほど遠縁であ
ることを示す。  

＊4 ベイズ系統地理解析 … 世界各地域で得られた塩基配列情報を、地点情報を参照しつつ比較解析す
ることで、過去、エキノコックスがどのように拡散したのか追跡することが可能になる。 


