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１．はじめに 

熱帯地域では，蚊によって引き起こされるデング熱等の蚊媒介感染症が流行している．感染症を減ら

す方法として，ボルバキアという昆虫共生細菌が近年注目を集めている．ボルバキアは蚊の母から子へと母

系感染することが知られている．また，マラリアやデング熱を引き起こす感染症を制御する役割を持ってい

る．具体的には，ボルバキアを媒介している蚊がデングウイルスに感染した場合，ウイルスは蚊の体内で増

殖せず唾液腺までウイルスが拡がらないため，ヒトを吸血した際にも感染しない (Moreira et al.2009)．

これらの性質を利用した，ボルバキアを人工的に感染させたネッタイシマカの放出によるデング熱抑制がオ

ーストラリア等で行われており，主に熱帯地域での蚊媒介感染症被害の減少が期待されている(Yixin et 

al.2015)．  

 デング熱等を媒介するネッタイシマカ(Aedes aegypti)へのボルバキアの自然感染が確認された研究は世

界的に見ても数例であり，情報量が著しく少ない．ボルバキアの自然感染の確認とそれに伴う感染率の推定

がされれば，制御戦略の設計と実施に役立つと考えられる． 

そこで本研究では，フィリピンにおけるボルバキアのネッタイシマカへの自然感染の証拠をつかむと

ともに，対象地域におけるボルバキアの自然感染率を推定することを目的として，自然環境から採取さ

れたネッタイシマカ成虫から，ボルバキアをPCR法により検出した． 

 

２．方法 

ネッタイシマカのサンプリングはフィリピン・マニラで行い，428 地点から 442 個体を採取した．モスキ

ートトラップを各地点に設置し，2 日間稼働させたのちに回収することで採取した．採取したサンプルは，

phenol-Chloroform DNA extraction を用いて DNA 抽出を行った．抽出した DNA から wolbachia surface 

protein(wsp)general primers(wsp81F と wsp691R)及び 16s wolbachia-specific screening primers(WSpecF

と WSpecR)を使用し，ボルバキア特異の遺伝子領域の増幅を試みた．その後，増幅が見られた個体のみシー

ケンス解析および BLAST 検索を行い，増幅された遺伝子領域がボルバキアに由来する配列であったかを判定

した．  

 

３．結果 

フィリピンで採取された 442 個体中，wsp 領域では 7 個体(1.6%)，16s 領域では 15 個体(3.4%)からボルバ

キア DNA の増幅が見られた．いずれかのプライマー領域で増幅が見られた 16 個体のうち，両方のプライマ

ー領域で増幅が見られたのは 5 個体であった．検出されたボルバキアの配列データを基に，それぞれのプラ

イマー領域の分子間系統樹を作成した結果，wsp 領域では２つのグループに分かれており，グループ間の平

均塩基置換率は 0.1 を上回った(図 1)．また，16s 領域でも同様に大きく 2つにグループ分けされていた．こ

れらグループ間の平均塩基置換率は 0.02 だった(図 2)．  
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４．考察 

対象地域におけるネッタイシマ

カのボルバキアの自然感染を確認

することに成功した． 442 個体中

16 個体(3.6%)の個体からボルバ

キアの感染が確認された．過去に

フィリピン・メトロマニラで行わ

れたボルバキアの検出実験ではボ

ルバキアの自然感染率が 13.2% 

と報告されている ( Thaddeus 

Carvajal et al. 2018)．本研究が

明らかにしたボルバキア自然感染

率は低いことから，調査対象とし

た地域ではネッタイシマカ自然集

団へのボルバキアの感染が拡がっ

ておらず，デング熱等の感染症を

抑制する効果は発揮できていないと考えられる． 

wsp 領域が 16s 領域に比べて検出率が低かった理由の一つとして，領域の対象となっている細胞組織の違

いが考えられる．wsp 領域はボルバキアの体表面のたんぱく質を対象としているのに対し，16s 領域は 16s リ

ボソーム RNA を対象領域としている．この結果から，16s リボソーム RNA は検出が容易であることが分かっ

た． 

フィリピンで検出されたボルバキア集団は二つのグループに分かれていた．また，wsp 領域と 16s 領域の

平均塩基置換率を比較すると，wsp 領域（0.1 以上）は 16s 領域（0.02）に比べて高く，遺伝的多様性が高い

ことを示している．これは，wsp 領域の方が 16s 領域より突然変異が頻繁に生じているためと考えられる．

また，2 つのプライマー領域で増幅が見られた５個体（AAML57, AAML177，AAML240，AAML258，AAML259）を

図 1 および図 2 の分子間系統樹上で確認すると， AAML57，AAML258，AAML259 が系統樹の上側，AAML177，

AAML240 は系統樹の下側に位置する．これらは類似するパターンを示しており，２つのボルバキアにおいて

wsp 領域の塩基配列が近ければ，16s 領域の塩基配列も近くなる傾向にあることが分かった． 

 

５．おわりに 

 フィリピンのネッタイシマカ 442 個体中 16 個体からボルバキアは検出され，ネッタイシマカのボルバキ

ア自然感染を確認することに成功した．また，ボルバキアの自然感染率はフィリピンの対象地域で 3.6%とい

う値を示した．これは先行研究に比べて低い．分子間系統樹の結果から，対象地域のボルバキアの遺伝的多

様性は高いことが分かった．また，wsp 領域のグループ間の塩基置換率は 16s 領域のグループ間の塩基置換

率より高い数値を示しているため，16s 領域より突然変異が起こりやすい領域であることも示唆された．wsp

領域と 16s 領域の両領域で検出されたボルバキア株の分子間系統樹の位置づけは，これら２領域の関連性を

裏付ける証拠となった． 
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図１．wsp 領域の分子間系統樹 図２．16s 領域の分子間系統樹 
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