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課題名  Ｆ－０６２渡り鳥によるウエストナイル熱及び血液原虫の感染ルート解明と  

リスク評価に関する研究  

課題代表者名  桑名 貴（独立行政法人国立環境研究所環境研究基盤技術ラボラトリー生物資源  

研究室）  

研究期間  平成18－20年度  合計予算額   188,747千円（うち20年度  55,851千円）  

*上記の合計予算額は、間接経費42,875千円を  

含む  

研究体制  

（１）渡り鳥（シギ、チドリ類）における病原体感染に関する研究（独立行政法人国立環境研究所） 

（２）吸血昆虫における病原体のモニタリング調査に関する研究（日本大学）  

（３）絶滅危惧鳥類を用いた病原体感染リスクの評価に関する研究（酪農学園大学）  

（４）鳥類消化管内寄生虫の遺伝子診断に関する研究（独立行政法人国立環境研究所）  

研究概要  

１．序  

シギ・チドリ類によってウエストナイル熱や血液原虫類が国内に持ち込まれた場合には、容易に

我が国の生物多様性に大きな影響を与える可能性がある。この点から、シギ・チドリ類の病原体感

染に関するモニタリングを行って感染のリスク評価を行うと共に、感染により絶滅リスクが増大す

る絶滅危惧鳥類を対象にウエストナイルウイルス（以下WNV）と血液原虫およびこれらと混合感染

して致死的因子と成りうる他寄生体の感染状況を明らかにすることは早急に実施しなければなら

ない。  

そこで、シギ・チドリ類の渡りの重要な中継地であるとともに絶滅危惧鳥類種が多く分布してい

る北海道と沖縄県において、シギ・チドリ類や絶滅危惧鳥類を対象にWNV、血液原虫および寄生虫

等のモニタリング体制を構築する必要がある（図１）。また、滅危惧鳥類と同じ生息域に分布する

普通種の鳥獣WNVと血液原虫およびこれらと混合感染して致死的因子と成りうる他寄生体の感染

状況を明らかにすることも、病原体の影響を総合的に考察するうえで必要である。  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

２．研究目的  

（１）渡り鳥（シギ・チドリ類）における病原体感染に関する研究  

ウエストナイル熱は長距離を移動する渡り鳥によって分布を拡大させる可能性が大きく、極東ロ

シア地域から我が国への分布拡大が懸念されている。しかし、そのモニタリング体制は未整備のま

まである。そこで、地球を南北に半周する渡りを行うシギ・チドリ類を対象に、国内におけるウエ

ストナイル熱のモニタリング体制を構築するとともに、海外と連携してモニタリングを実施する体

制を構築することを本研究の目的とする。  

図１ ウエストナイルウイルスや血液原虫がシギ・チドリ類によって国内に持ち込まれ、

絶滅危惧鳥類へ感染拡大する可能性がある。  
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（２）吸血昆虫における病原体のモニタリング調査に関する研究  

 南北半球を長距離移動するシギ・チドリ類、国内産希尐鳥類および普通鳥類種を対象として、鳥

類に感染し致死的影響を与えるウエストナイル熱等の節足動物媒介性新興感染症の我が国への侵

入リスクを評価する。そのために WNVと同様の生活環を有する鳥マラリア原虫（ Plasmodium 

spp./Haemoproteus spp.）を指標病原微生物として、両者に共通する媒介昆虫と鳥との関係性（宿主

－媒介生物－寄生体関係）について調査研究を行う。その成果を用いて、国内産希尐鳥類の保護管

理および生物多様性の維持ならびに健全な生態系の保持に役立てることを目的とする。  

 

（（３）絶滅危惧鳥類を用いた病原体感染リスクの評価に関する研究  

シギ・チドリ類の渡りの重要な中継地である、北海道において絶滅危惧鳥類種を対象とするWNV

と血液原虫のモニタリングを行う。また、絶滅危惧鳥類と同じ生息域に分布する普通種の鳥獣類を

対象としてWNV、血液原虫およびこれらと混合感染して致死的因子と成りうる他寄生体の感染状況

を明らかにする。  

 

（４）鳥類消化管内寄生虫の遺伝子診断に関する研究  

WNVおよび血液原虫と混合感染して致死的因子と成りうる寄生虫の感染状況を絶滅危惧種で明

らかにする方法を開発する。絶滅危惧種のモデルとしてヤンバルクイナを選定し、本種に見られる

寄生虫を対象に遺伝子診断法を開発することを本研究の目的とする。  

 

３．研究の方法及び結果  

（１）渡り鳥（シギ・チドリ類）における病原体感染に関する研究  

ウエストナイル熱は長距離を移動する渡り鳥によって分布を拡大させる可能性が大きく、極東ロ

シア地域から我が国への分布拡大が懸念されている。そこで、WNV を媒介する蚊の活動が活発化

する時期に極東ロシア地域より飛来するシギ・チドリ類を対象にウエストナイル熱のモニタリング

体制の整備と実際の運用を平成 18 年～平成 20 年にかけて行った。最初に、バンダーと獣医師が共

同し、これまでに別個に実施されていた鳥類の標識調査と感染症調査を連携して行う体制を整え

た。次に WNV の各種検査方法を比較・検討した。その結果、野外での一次スクリーニングには

WNV 簡易診断キット（VecTest）を、確定用の高感度検査方法として LAMP 法（栄研化学株式会社）

を今回のモニタリングに導入することとした。  

シギ・チドリ類の捕獲調査は以下の 8 ヶ所で行った。北海道根室市春国岱（平成 18 年度～平成

20 年度）、北海道紋別市コムケ湖（平成 18 年度～平成 20 年度）、北海道釧路市釧路湿原（平成 18

年度）、北海道苫小牧市ウトナイ湖（平成 18 年度）、北海道厚岸町・白浜（平成 19 年度）、北海道

えりも岬（平成 18 年度）、熊本県荒尾市牛水（平成 18 年度）、沖縄県（平成 18 年度～平成 20 年度）。

また、沖縄県・NPO 法人どうぶつたちの病院に収容された傷病鳥もウイルス検査対象とした。最終

的に平成 18 年度から平成 20 年度にかけて 46 種 1,131 個体をよりウイルス検査用の口腔内スワブを

採取した。これらの口腔内スワブを使用して、平成 18 年度は WNV 簡易診断キット（VecTest）の

みで、平成 19 年度と 20 年度についてはウイルス簡易診断キットと LAMP 法を併用して WNV 検査

を行った。その結果、46 種 1,131 個体すべて陰性であることを確認した。  

平成 18 年度にロシア連邦およびタイ王国にもモニタリング地点を設定した。ロシア連邦・ボロ

ンスキー自然保護区ではコウノトリ (Ciconia boyciana)17 個体より口腔内スワブを採取し、VecTest

による検査を実施した。その結果、全個体陰性であることを確認した。また、ボロンスキー自然保

護区より情報提供を受けたところ、2006 年から 2007 年の間にアジサシ（1 個体）、カワウ（1 個体）、

セグロカモメ（2 個体）、マガモ（3 個体）で WNV 抗体が検出され、セグロカモメ（1 個体）およ

びヨシガモ（1 個体）で WNV の遺伝子が検出されていることが分かった。そのため、ボロンスキ

ー自然保護区内においても WNV が分布している可能性が高いことが明らかになった。タイ王国・

カセサート大学構内では 20 種 40 個体と種不明 2 個体、合計 42 個体の野鳥を捕獲しウイルス検査

用の口腔内スワブを採取した。これらのサンプルを使用して簡易診断キットを使用して検査を実施

したところ、1 個体（White-thorated kingfisher、  Halcyon  smyrnensis）で陽性反応が見られた。こ

の検体を RT-PCR 法および LAMP 法で再検査したところ陰性であった。  

 

（２）吸血昆虫における病原体のモニタリング調査に関する研究  

捕集蚊からWNV抗原は検出されなかった。釧路湿原およびコムケ湖周辺など北海道内の湿地にお

いて捕獲されたシギ・チドリ類から採取した血液中に鳥マラリア原虫を確認した。本原虫のmtDNA 

cyt b遺伝子の塩基配列を解析したところ、釧路湿原のタンチョウ（Grus japonensis）から検出され

た鳥マラリアのものと100%相同であった。このことから、シギ・チドリ類が中継地として利用する

国内の湿地において、一時的ではあれ同所的に生息する鳥類との間で蚊を介した病原体の感染が成

立する可能性が示唆された。沖縄県漫湖水鳥・湿地センター、東京港野鳥公園および谷津干潟で定
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期的に蚊を捕集し、当地に生息する種とその発生時期を調べた。その結果、干潟に生息する蚊のほ

とんどがWNVを媒介する可能性のある種であることが分かり、さらに一部の蚊からは鳥マラリア原

虫遺伝子の断片が検出された。また、干潟において蚊が最も多く発生する時期は、シギ・チドリ類

が最も多く飛来する時期と重なっていた。このことから、シベリア地域から渡ってきたシギ・チド

リ類が節足動物媒介性感染症の病原体を保有していた場合、国内各地の干潟においてもシギ・チド

リ類と留鳥間で蚊を介した病原体感染が起こり得る可能性が示唆された。  

 

（３）絶滅危惧鳥類などを用いた病原体感染リスクの評価に関する基盤調査研究  

１）絶滅危惧鳥類と同じ生息域にいてこれら鳥類の感染源となりうる普通種の鳥獣類を対象として

WNVと他のウイルス・寄生虫の感染状況の一端を明らかにした。  

２）VecTest応用の可能性については、酪農学園大学野生動物医学センターWAMCに傷病個体や死

体などで送付され、冷凍保存された個体から口腔内スワブを採取し、このスワブをキット用サンプ

ルとされた870個体について陰性結果を呈した。  

３）ウトナイ湖野生鳥獣保護センターで入院した5個体についても陰性結果を呈した。  

４）日本脳炎ウイルスの活動が低いことが知られている北海道で捕獲した野生カモ血清中に JEV中

和抗体検査を実施したところ、フラビウイルスに暴露された経験がある事が判明した。冬鳥におい

ては極東ロシアにおいてWNVに感染した可能性もあるため、更なる検討の必要性を示した。さらに

飼育種でも陽性反応が見られたケースもあり、今後の検討課題とされた。  

５）北海道産野生カモ類でフラビウイルスに暴露された経験がある事が判明したが、その感染経路

などの背景は不明であったため、野鳥とほぼ同所的に生息する石狩地方のアライグマ血清 30サンプ

ルについて、上記同様の方法で抗フラビウイルス中和抗体価測定を行った。その結果、 1個体での

み陽性反応を得た。  

６）WNV感染の監視システムを確立することを目的として、WNVに感受性の高いカラス類におけ

る疫学調査を開始し、北海道内で斃死したカラス11羽、アオサギ4羽、スズメ4羽について試験を行

った。筋肉、脳、脾臓あるいは肝臓を摘出し、リン酸緩衝液の10％組織乳剤を作製した。これらの

サンプルを用いて、VecTestによるWNV抗原の検出と培養細胞に接種することによりウイルスの分

離を試みた。また、各臓器よりRNAを抽出し、WNVに特異的なプライマーを用いたRT-PCR法によ

りウイルス核酸の検出を行った。全ての検査において、WNVは陰性であった。  

７）混合感染で症状を増悪化させる可能性があるほかの病原体、インフルエンザウイルス簡易試験

キットを用い検査をした（陰性）。  

８）絶滅危惧野生鳥類個体群へのWNV影響をタンチョウをモデルに選定して評価した。その結果、

タンチョウのWNVによる死亡率がアメリカガラスと同等であった場合には、絶滅確率が100％とな

った。絶滅までの期間は、ウイルスが侵入してから最短で24年後、最長で72年後、平均42年後であ

った。  

 

（４）鳥類消化管内寄生虫の遺伝子診断に関する研究  

本研究では、国内の絶滅危惧種の一つであるヤンバルクイナ（Gallirallus okinawae）の消化管内寄生虫を調査

し、その寄生虫種を対象とした遺伝子診断法を開発するとともに寄生虫感染をコントロールする方法を開発す

る。最初にヤンバルクイナ46個体の消化管より内部寄生虫の分離を試みた。線虫類は46個体中26個体より分離

され、形態学的観察によってHeterakis属であることが確認された。また別の 2個体からは鉤頭虫類

（Acanthocephala）を分離した。更に、13個体からは斜睾吸虫科（Plagiorchiida）と思われる吸虫が分離された（こ

のうちの7検体からは線虫も分離された）。つぎに線虫と吸虫を識別するために、ユニバーサルプライマー239

および240で増幅されたミトコンドリアDNA・チトクロームC・オキシダーゼ・サブユニット1（COX1）の塩基

配列に基づいて、線虫および吸虫の特異的なPCRプライマーを設計した。そして、そのプライマーを使用した

nested PCR法を開発した。このnested PCR法を線虫および吸虫の両方の虫卵を含包する新鮮な糞便サンプルに応

用したところ、今回設計した種特異的プライマーは、寄生虫の同定に使用可能であることが分かった。さらに、

ヤンバルクイナの寄生虫の同定をより迅速に行うため、duplex real-time PCRアッセイ法を開発した。非特異的反

応を避けるため、プライマー239と240によって増幅される部分より上流のチトクロームオキシダーゼ・サブユ

ニット１遺伝子の配列を決定し、線虫用と吸虫用のプローブとプライマーをそれぞれ設計した。これらのプラ

イマーとプローブを使用することで、反応回数は一回のみとなり、PCR産物を確認するための電気泳動を実施

する必要もなくなった。糞42サンプルについて nested PCRとduplex real-time PCRを適用し、信頼性と有効性の

比較を行った。その結果、両方で寄生虫卵から寄生している線虫と吸虫を検出できることが分かった。 
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４．考察  

（１）渡り鳥（シギ・チドリ類）における病原体感染に関する研究  

平成 18 年度から平成 20 年度かけて合計 1,131 個体（46 種）のシギ・チドリ類等を捕獲し、すべ

て陰性であることを確認した。そのため、これまでのところウイルスを保持した状態のシギ・チド

リ類は日本国内へ渡ってきている可能性は低いことが分かった。しかし、極東ロシアの WNV が分

布していることと、地理的な状況を考慮すると、今後も北海道において WNV のモニタリングを継

続すべきである。特に北海道で捕獲を実施したコムケ湖と春国岱（風蓮湖）においては全捕獲数の

69.9%にあたる 787 個体の捕獲に成功している。そのため、両地域ともウエストナイル熱の効率的

なモニタリング地区であるといえる。  

 

（２）吸血昆虫における病原体のモニタリング調査に関する研究  

 北海道と沖縄の渡り鳥飛来地の重要箇所をモニタリングスポットに設定し、蚊と各種野鳥の血液

原虫、microfilariaおよびDNAウイルス保有の有無を本研究で開発した標準化手法を用いて定期的か

つ経年的に監視調査すれば、渡り鳥による病原体の感染ルート解明およびリスク評価ならびにリス

ク管理に有用な情報が得られ、WNV国内侵入時の制御にも役立つと考えた。  

 

（３）絶滅危惧鳥類などを用いた病原体感染リスクの評価に関する研究  

国内産の希尐種および普通種の野生（一部飼育）の鳥類材料を用いWNV感染の有無を市販キット

およびウイルス学的手法により詳細な検査を実施し、国内への当該ウイルスの証拠は得られなかっ

たが、過去に感染を経ている可能性があることを明らかにした。これは日本におけるWNV感染症の

発生を防止する上で重要な知見である。このように、鳥類に致死的影響を与えるWNVの国内侵入を

モニタリングする上で、減序湯における病原体の保有状況と過去の感染経歴を明らかにすることが

不可欠であることは自明である。特に、日本への侵入門戸である北海道の水鳥類で大陸での感染経

歴のある可能性が証明されたことは、希尐種への保全上大変意義深く、今後も同様な体制を継続維

持させることを提言したい。  

 

（４）鳥類消化管内寄生虫の遺伝子診断に関する研究  

今回開発したnested PCR法および real-time PCRアッセイ法による診断方法は、擬陽性反応を伴うことも無く、

ヤンバルクイナの寄生虫種の識別が可能であった。さらに糞便サンプル内の寄生虫卵の識別に対しても応用可

能であった。したがって、本研究で開発した手法を用いることで、ヤンバルクイナの寄生虫感染状況を短時間

に検査できる。これは、現在実施されている飼育下繁殖事業の寄生虫モニタリングにも応用可能である。 

 

５．本研究により得られた成果  

（１）科学的意義  

１）渡り鳥（シギ・チドリ類）における病原体感染に関する研究  

体制構築の面では、今回のプロジェクトでバンダーと獣医師が共同してモニタリングを試行し、

これまでに別個に実施されていた鳥類の標識調査と感染症調査を連携して行う体制が構築できた。

このような体制を渡り鳥の重要な中継地である北海道および沖縄県で順次構築し、定着させていく

ことによって、ウエストナイル熱ウイルスのモニタリング体制を全国規模で展開していくためのモ

デルケースとなった。  

大規模なモニタリングを実施する場合の効率的な検査方法についても検討することができた。

VecTest は種によって疑陽性反応が観察されやすいことが報告されている。しかしながら、今回対

象としたシギ・チドリ類では診断が困難な疑陽性反応は観察されなかった。したがって、VecTest

はシギ・チドリ類を対象に WNV のモニタリングを実施する場合に有用な診断キットであることが

確認できた。また、平成 19 年度より導入した LAMP 法は検体中に 50 コピーのウイルスが存在すれ

ば検出可能である。国内において高感度検出法による WNV のモニタリング体制を構築したことは、

WNV の疫学調査・研究をするうえで非常に意義がある。  

平成 18 年度から平成 20 年度かけて合計 1,131 個体（46 種）のシギ・チドリ類等を捕獲し、すべ

て陰性であることを確認した。そのため、これまでのところウイルスを保持した状態のシギ・チド

リ類は日本国内へ渡ってきている可能性は低いことが分かった。しかし、極東ロシアの WNV が分

布していることと、地理的な状況を考慮すると、今後も北海道において WNV のモニタリングを継

続すべきである。特に北海道で捕獲を実施したコムケ湖と春国岱（風蓮湖）においては全捕獲数の

69.9%にあたる 787 個体の捕獲に成功している。そのため、両地域ともウエストナイル熱の効率的

なモニタリング地区であるといえる。  
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２）吸血昆虫における病原体のモニタリング調査に関する研究  

 これまでほとんど研究されていなかった国内産鳥類における血液原虫感染の詳細な分布状況を

分子生物学的手法を用いて明らかにし、血液原虫検出の標準化を行うことができた。湿地や干潟に

おいて同所的に生息する在来鳥と渡り鳥であるシギ・チドリ類との間で血液原虫の宿主転換が起こ

っている可能性を示すことができた。沖縄本島や関東圏の湿地において蚊の発生時期と飛来ピーク

が一致していることが判明した。さらに湿地で捕集された蚊の体内から鳥類血液原虫遺伝子が検出

され、蚊を介した血液原虫感染が鳥類間で起こっていることが明らかとなった。野鳥と蚊との間で

鳥マラリアの感染環が成立していることを明らかにし、鳥マラリアと同様の伝播経路を持つウエス

トナイル熱の病原体伝播が国内で起こり得る可能性を示すことができた。  

 

３）絶滅危惧鳥類などを用いた病原体感染リスクの評価に関する研究  

絶滅危惧鳥類と同じ生息域にいて、これら鳥類の感染源となりうる普通種の鳥獣類を対象として

WNVと他のウイルス・寄生虫の感染状況をモニタリングできる体性を整備することに成功した。ま

た、WNVの国内侵入によってタンチョウが絶滅する可能性があることを確認した。  

 

４）鳥類消化管内寄生虫の遺伝子診断に関する研究  

ヤンバルクイナの寄生虫を形態学的に観察し、線虫（Hterakis属）、鈎頭虫類（Acanthcephala）および斜睾吸

虫科（Plagiorchiida）吸虫を確認した。これらの結果は初報告であり、非常に重要な知見である。また、今回開

発したnested PCR法および real-time PCRアッセイ法による診断方法は、擬陽性反応を伴うことも無く、寄生虫

の種の識別が可能であり、糞便サンプル内の寄生虫卵の識別に対しても応用可能であった。国内絶滅危惧鳥類

を対象にした類似の研究成果はなく、絶滅危惧鳥類を対象にした寄生虫診断学的に貴重な結果である。 

 

（２）地球環境政策への貢献  

１）渡り鳥（シギ・チドリ類）における病原体感染に関する研究  

シギ・チドリ類を対象として現場での安全性を確保しながら如何に精度の高い感染症検査を行い

うるかのモデルを提供し、我が国への WNV 侵入に備えたモニタリング体制の構築を行うことは、

鳥インフルエンザのモニタリングとは異なる知見とノウハウを蓄積することとなる。この点で、将

来 WNV 侵入が起こった際に迅速に我が国の生態系への影響を最小限にするための対策を立案する

ことが可能となる上に、社会的安全性を確保する上でも重要な知見・技術となる。  

 

２）吸血昆虫における病原体のモニタリング調査に関する研究  

本研究の総括として、鳥類に致死的影響を与えるWNVの国内侵入をモニタリングする上で、WNV

と同様の節足動物媒介性病原体であり同じ生活環をもつ血液原虫を指標病原微生物とした本調査

研究方法が有用であることを示すことができた。すなわち、鳥を吸血源とする媒介昆虫（とくに蚊）

から原虫および原虫遺伝子を検出して解析することで、病原体の相互伝播を可能とする蚊と鳥との

関係を明らかにすることができた。さらに、WNV侵入のモニタリング地域としてシギ・チドリ類が

渡りの中継地として利用する北海道、関東圏および沖縄県の湿地や干潟が適所であることが本研究

から示唆された。とくに夏の渡りの当初にシギ・チドリ類が飛来する北海道の釧路湿原やコムケ湖

では、鳥類間で血液原虫の宿主転換が起こっていることが推察されたため、当地がWNV侵入の「北

の水際」として重要監視地域になると考えた。本研究手法を将来的に展開することで、WNV侵入の

リスク評価 (地球環境政策 )に必要な「宿主－媒介昆虫－病原体関係」に関する具体的情報の提供が

可能となる。  

 

３）絶滅危惧鳥類などを用いた病原体感染リスクの評価に関する研究  

鳥類に致死的影響を与えるWNVの国内侵入をモニタリングする上で、現状における病原体の保有

状況と過去の感染経歴を明らかにすることが不可欠であることは自明である。特に、日本への侵入

門戸である北海道の水鳥類で大陸での感染経歴のある可能性が証明されたことは、希尐種への保全

上、大変意義深い。  

 

４）鳥類消化管内寄生虫の遺伝子診断に関する研究  

ヤンバルクイナの飼育下繁殖においては感染症および寄生虫病のコントロールプログラムが非

常に重要になると予想される。今回開発した方法を飼育下繁殖における衛生管理プログラムに導入

することで、寄生虫感染の蔓延を早期に防止できることが期待される。  
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