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要　　　　　約

山形県におけるマダニ媒介感染症（TBD）発生の考察の一助とするため，2016～2018年に山形県内で採取された植
生マダニ成虫 158匹及び野生動物由来マダニ成虫 112匹を対象に TBD病原体遺伝子の検出を試みた．結果，全マダニ
検体で国内既知の TBDである日本紅斑熱，ライム病，回帰熱，ダニ媒介脳炎，及び重症熱性血小板減少症候群の病原
体遺伝子は不検出だった．一方，ヒトツトゲマダニ 30匹及びヤマトチマダニ 1匹からは Rickettsia helvetica，タネガ
タマダニ 1匹からは Rickettsia monacensis特異的塩基配列が検出された．本研究により，山形県では国内既知の TBD

は人に対する大いなる脅威とは言えないものの，国内未報告の TBDを含め，今後も TBD症例発生に対する注意が必
要であると考えられた．─キーワード：マダニ属，リケッチア感染症，マダニ類，マダニ媒介感染症，野生動物．
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わが国においてマダニ媒介感染症（Tick-borne dis-

ease : TBD）に対する注目度が高まっている．感染症法で
四類感染症に指定され，かつ国内で発生している 5種類の
TBDのうち，重症熱性血小板減少症候群（Severe fever 

with thrombocytopenia syndrome : SFTS）は 2012年
に国内初症例が見出され［1］，以降，毎年 40～100症例が
報告されている（国立感染症研究所感染症発生動向調査週報，
https://www.niid.go.jp/niid/ja/ydata/8114-repor t-ja2017-20.

html，参照 2019-09-28）．日本紅斑熱の症例数は年々増加
傾向にあり，先のデータによれば 2017年には過去最多
の 337症例が報告された．その他，ライム病，ダニ媒介
脳炎，及び遡り調査により 2011年と 2013年に国内症
例の存在が確認された回帰熱［2］に関しても，毎年散
発的に国内症例が発生している．
日本紅斑熱の原因菌である Rickettsia japonicaが属
するリケッチア属は多くの種が人への病原性を有し，主
としてマダニ媒介性である［3, 4］．実際に，日本では
Rickettsia heilongjiangensisによる極東紅斑熱国内感染
例や Rickettsia tamuraeによるリケッチア感染症症例が

報告されている他［5, 6］，日本以外の東アジア地域にお
い て も Rickettsia helvetica や Rickettsia monacensis

によるリケッチア感染症が発生している［3, 7］．これ
らリケッチア感染症を正確に診断するために，遺伝子学
的検査手法の活用が重要とされている［3, 8］．また，
ライム病は Borrelia burgdor feri sensu lato，回帰熱は
Borrelia miyamotoi，ダニ媒介脳炎はフラビウイルス
科フラビウイルス属ダニ媒介脳炎ウイルス，SFTSは
フェニュイウイルス科バンヤンウイルス属フアイヤン
シャン・バンヤンウイルス（以下，SFTSウイルスとす
る）が病原体であり，それら TBDの診断のために遺伝
子学的検査手法が用いられている［9-11］．
マダニは種ごとに動物嗜好性が異なることが知られて
いるが［12］，東北地方の各種野生動物に吸血するマダ
ニの種別は追究が進んでいない．山形県では，旧レッド
リスト（2003年）で絶滅種に指定されていたニホンジ
カ Cervus nipponやイノシシ Sus scrofaの目撃例や捕
獲数が増加傾向にあり，改訂レッドリスト（2019年）に
おいて指定から除外された．現在，それら動物の県内で
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の動向が注視されている（山形県庁みどり自然課，https:// 

www.pref.yamagata.jp/kurashi/shizen/seibutsu/ 

7050011wildanimalresearch_repor t.html，参照 2019- 
09-28）．野生動物種の分布密度の変化とマダニ叢の変
化を関連付けて追究していくことは，TBD発生の可能
性を考えていくうえでも重要である［13, 14］．実際，
国内既知の TBDに関して，野生動物を対象としたスク
リーニングの重要性が指摘されている［15, 16］．
山形県では，これまで TBDの県内感染例は発生して

いない（2019年 9月時点）．しかし，山形県内マダニの
TBD病原体保有状況を調査した報告は限られており
［17］，山形県で TBDが人への脅威となるのかについて
の知見は乏しい．また，山形県に生息するマダニの種構
成についても調査が進んでおらず，TBDの媒介マダニ
種，たとえば SFTSの国内媒介種とされているフタトゲ
チマダニ Haemaphysalis longicornisやタカサゴキララ
マダニ Amblyomma testudinarium［18］，が山形県内
に分布しているかは不明である．
本研究では，山形県における TBD発生の可能性を考
察する一助とするため，山形県での植生マダニ及び野生
動物吸血マダニの種構成を把握するとともに，それらマ
ダニの TBD病原体遺伝子保有状況を調査した．

材 料 及 び 方 法

マダニ採取：2016年 3月～2018年 4月，山形県内
24地点において，フランネル布を用いた旗ずり法によ
り植生マダニを採取した（図 1）．また，2016年 5月～
2018年 10月，山形県内 20地点で保護または捕獲され
た，もしくはロードキルで死亡していた野生動物を吸血
していたマダニを採取した（図 1）．具体的には，カモシ
カCapricornis crispus，ツキノワグマUrsus thibetanus，
ニホンジカ，及びイノシシは生存（もしくはそれに類す
る）個体から，タヌキ Nyctereutes procyonoides，アナ
グマMeles anakuma，及びノウサギ Lepus brachyurus

は死亡個体からマダニを採取した．野生動物生存個体か
らのマダニ採取は，鳥獣保護管理法の許可のもと実施し
た．カモシカについては，文化財保護法に基づく特別天
然記念物からの検体採取許可を別途取得した．
マダニ種同定：本研究では，成虫のみを調査の対象と
した．採取したマダニ成虫は，実体顕微鏡での観察下，
検索キーに従って形態学的に種を同定した［19］．飽血
あるいは鑑別部位欠落により形態学的な種同定が困難で
あった場合，Takanoら［20］の方法により遺伝子学的
にマダニ種を特定した．

表 1　本研究に使用したプライマー及びプローブ

目 的 対 象 標的遺伝子 
（非翻訳領域）

Primer
（Probe） Sequence（5' to 3'）

増幅 
産物長
（bp）

参考文献

スクリー
ニング

紅斑熱群
リケッチ
ア

16S ribosomal 
RNA gene

OR-F ＧＧＡＧＣＡＴＧＣＧＧＴＴＴＡＡＴＴＣＧ 120 Kawamori 
et al.［8］OR-R ＧＣＣＡＴＧＣＡＡＣＡＣＣＴＧＴＧＴＧＴ

（Rj-VIC） ＶＩＣ‐ＣＧＧＡＴＣＧＣＡＧＡＧＡＴＧ‐ＭＧＢ

ライム病
群，回帰
熱群

16S ribosomal 
RNA gene

16S_RT_F ＧＣＴＧＴＡＡＡＣＧＡＴＧＣＡＣＡＣＴＴＧＧＴ 69 Barbour  
et al.［9］16S_RT_R ＧＧＣＧＧＣＡＣＡＣＴＴＡＡＣＡＣＧＴＴＡＧ

（BB_FAM） ＦＡＭ‐ＴＴＣＧＧＴＡＣＴＡＡＣＴＴＴＴＡＧＴＴＡＡ‐ＭＧＢ
（BM_VIC） ＶＩＣ‐ＣＧＧＴＡＣＴＡＡＣＣＴＴＴＣＧＡＴＴＡ‐ＭＧＢ

TBEV （3' non-coding 
region）

F-TBE 1 ＧＧＧＣＧＧＴＴＣＴＴＧＴＴＣＴＣＣ 68 Schwaiger 
et al.［10］R-TBE 1 ＡＣＡＣＡＴＣＡＣＣＴＣＣＴＴＧＴＣＡＧＡＣＴ

（TBE- 
Probe-WT）

ＦＡＭ‐ＴＧＡＧＣＣＡＣＣＡＴＣＡＣＣＣＡＧＡＣＡＣＡ‐ＭＧＢ

SFTSV Nucleocapsid 
protein gene

SFTSV 
NP-2F

ＣＡＴＣＡＴＴＧＴＣＴＴＴＧＣＣＣＴＧＡ 461 Yoshikawa 
et al.［11］

SFTSV 
NP-2R

ＡＧＡＡＧＡＣＡＧＡＧＴＴＣＡＣＡＧＣＡ

シークエ
ンス

リケッチ
ア属

Citrate  
synthase gene, 
gltA

gltA-Fc＊ ＣＧＡＡＣＴＴＡＣＣＧＣＴＡＴＴＡＧＡＡＴＧ 581 Gaowa  
et al.［21］gltA-Rc ＣＴＴＴＡＡＧＡＧＣＧＡＴＡＧＣＴＴＣＡＡＧ

ボレリア
属

Flagellin gene, 
flaB

BflaPAD ＧＡＴＣＡＲＧＣＷＣＡＡＹＡＴＡＡＣＣＡＷＡＴＧＣＡ 453 Takano  
et al.［22］BflaPDU ＡＧＡＴＴＣＡＡＧＴＣＴＧＴＴＴＴＧＧＡＡＡＧＣ

BflaPBU, 
nest＊

ＧＣＴＧＡＡＧＡＧＣＴＴＧＧＡＡＴＧＣＡＡＣＣ 347

BflaPCR, 
nest

ＴＧＡＴＣＡＧＴＴＡＴＣＡＴＴＣＴＡＡＴＡＧＣＡ

TBEV：ダニ媒介脳炎ウイルス，SFTSV：重症熱性血小板減少症候群ウイルス
＊サイクルシークエンス反応に使用
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マダニからの遺伝子抽出：形態学的な種同定を終えた
マダニは 22℃インキュベーター，もしくは直ちに処理
できない場合は－80℃ディープフリーザーで保管した．
植生マダニについては，同一採取地点で同一マダニ種が
15匹以上採取された場合は数を限定して遺伝子を抽出
した．マダニを個別に 70％エタノールで洗浄，滅菌

PBSで 2回洗浄し，遺伝子抽出キット（BlackPREP 

Tick DNA/RNA Kit, Analytik jena AG, Germany）同
梱のビーズ入りチューブでマダニを破砕した後，DNA

及び RNAを抽出した．マダニの破砕にはビーズ破砕機
（μT-01，タイテック㈱，埼玉）を用いた．抽出後直ちに，

RNAを鋳型として逆転写反応試薬（PrimeScript RT 

Master Mix，タカラバイオ㈱，滋賀）により相補的
DNAを調製した．
抽出した DNA全検体について，マダニのミトコンド
リア 16S rRNA遺伝子を対象とした PCR［20］を実施
し，陽性検体を TBD病原体遺伝子検索に用いた．

TBD病原体遺伝子スクリーニング：日本紅斑熱，ラ
イム病，回帰熱，ダニ媒介脳炎，及び SFTSの病原体を
対象としたリアルタイム PCRまたは PCRを実施した．
反応に用いたプライマー，プローブを表 1に示す．PCR

反応にはマスターミックス（TaqMan Fast Advanced 

Master Mix, Life Technologies, U.S.A. : GoTaq Col-

orless Master Mix, Promega, U.S.A.）を用いた．そ
の他の試薬組成，熱反応条件は先行研究に準拠した［8-
11］．PCR産物の電気泳動には，マイクロチップ電気泳
動装置（MultiNA MCE-202，㈱島津製作所，京都）を
用いた．

TBD病原体属特異的 PCR及び塩基配列決定：スク
リーニング陽性検体について，表 1に示すプライマーに
より属特異的 PCRを実施した［21, 22］．増幅産物が得
られた場合，ダイレクトシークエンス法により塩基配
列を決定した．決定した塩基配列（GenBank acces-

sion numbers（Acc番号），LC492756-LC492834）は，
DNA Data Bank of Japanウェブサイト（http://ddbj.

nig.ac.jp/blast/blastn?lang=ja） の basic local align-

ment search tool（BLAST）を用いて国際データベー
ス登録塩基配列と比較し，塩基配列が 100％一致した
種を成績に示した．

村山地域

最上地域

庄内地域

置賜地域

0 15 30 60 km

N

図 1　マダニ採取地点（山形県，2016～2018年）．
○：植生マダニ採取地点，▲△：野生動物由来マダニ
採取地点，矢印：タイワンカクマダニ採取地点

表 2　野生動物吸血マダニ成虫の種構成（2016～2018年，山形県）

マダニ種 n

野生動物種＊

カモシカ 
（n＝8）

タヌキ 
（n＝4）

ニホンジカ 
（n＝1）

アナグマ 
（n＝3）

ツキノワ
グマ 

（n＝2）
ノウサギ 
（n＝1）

イノシシ 
（n＝1）

ヤマトマダニ 47 （9／38） 5 （1／4） 19（3／16） 13（2／11） 9（3／6） 1（0／1）
ヒトツトゲマダニ 26 （1／25） 26（1／25）
キチマダニ 26（13／13） 2 （1／1） 2 （2／0） 9（1／8） 7（7／0） 6（2／4）
ヤマトチマダニ 11 （4／7） 11 （4／7）
タネガタマダニ 2 （0／2） 1 （0／1） 1 （0／1）

計 112（27／85） 45（7／38） 22（5／17） 13（2／11） 9（3／6） 9（1／8） 8（7／1） 6（2／4）

数字は総数（雄／雌）を示す
＊カモシカ，ニホンジカ，ツキノワグマ，イノシシは生存個体から，タヌキ，アナグマ，ノウサギは死亡個体からマダニを採取
した．
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成　　　　　績

マダニの種構成：2016～2018年に山形県で採取され
た植生マダニ成虫 258匹（雄 109匹，雌 149匹）の種
構成を図 2に示す．ヤマトマダニ Ixodes ovatusが全体
の 78.7％を占め，ヒトツトゲマダニ Ixodes monospino-

sus 12.4％と続いた．また，南方系のタイワンカクマダ
ニ Dermacentor taiwanensis［12］が山形県置賜地域 2

地点（北緯 37.882005度，東経 140.079968度及び北緯
38.080244度，東経 139.737925度：JGD2011測地系）
で 3匹確認された（図 1）．

2016～2018年に山形県内の野生動物 20頭から採取
されたマダニ成虫 112匹（雄 27匹，雌 85匹）の種構成を
表 2に示す．野生動物種ごとにマダニの種構成が異なる
傾向がみられたが，全体では植生マダニ同様，ヤマトマ
ダニ，ヒトツトゲマダニ，及びキチマダニ Haemaphysa-

lis flavaが上位 3種を占めた．なお，野生動物の生死に
かかわらず同様のマダニ種が採取された（表 2）．

TBD病原体遺伝子スクリーニング：植生マダニでは，
スクリーニング対象としたマダニ成虫 158匹（雄 67匹，
雌 91匹）について，回帰熱群，ダニ媒介脳炎，及び
SFTS病原体のスクリーニングはすべて陰性だった（表
3）．しかし，紅斑熱群リケッチアは 19検体（12.0％），
ライム病群は 44検体（27.8％）がスクリーニング陽性
となった．
野生動物吸血マダニでは，ダニ媒介脳炎ウイルス及び

SFTSウイルスはすべてスクリーニング陰性だった（表
4）．しかし，紅斑熱群リケッチアは 31検体（27.7％），
ライム病群は 8検体（7.1％），回帰熱群は 1検体（0.9％）
がスクリーニング陽性となった．

TBD病原体属特異的 PCR及び塩基配列比較：スク
リーニング陽性検体を対象としたリケッチア属あるいは
ボレリア属特異的 PCR，及び得られた塩基配列の
BLAST検索結果を表 5に示す．本研究では，日本紅斑
熱，ライム病，及び回帰熱の病原体遺伝子は検出されな
かった．
リケッチア属の gltA解析の結果，4種のリケッチア遺
伝子が検出された（表 5）．本研究でヤマトマダニから検
出された配列 4検体（Acc番号 LC492756-LC492759），
ヒトツトゲマダニ及びヤマトチマダニから検出された配

ヤマトチマダニ 10（6／ 4）

ヒトツトゲ
マダニ 32
（7／ 25）

キチマダニ 10
（4／ 6）

タイワンカクマダニ 3
（1／ 2）

ヤマトマダニ 203（91／ 112）

＝カクマダニ属＝チマダニ属＝マダニ属

図 2　植生マダニ成虫の種構成（山形県，2016～2018年）．
数字は総数（雄／雌）を示す

表 3　植生マダニ成虫のマダニ媒介感染症病原体遺伝子ス
クリーニング結果

マダニ種 n 
（％）

スクリーニング陽性数，n（％）

紅斑熱群
リケッチア

ライム 
病群

回帰
熱群 TBEV SFTSV

ヤマト 
マダニ

115 
（100）

4 
（3.5）

44 
（38.3）

0 0 0

ヒトツトゲ
マダニ

21 
（100）

13 
（61.9）

0 0 0 0

キチマダニ 10 
（100）

1 
（10.0）

0 0 0 0

ヤマトチ 
マダニ

9 
（100）

1 
（11.1）

0 0 0 0

タイワンカ
クマダニ

3 
（100）

0 0 0 0 0

計 158 
（100）

19 
（12.0）

44 
（27.8）

0 0 0

TBEV：ダニ媒介脳炎ウイルス 
SFTSV：重症熱性血小板減少症候群ウイルス

表 4　野生動物吸血マダニ成虫のマダニ媒介感染症病原体
遺伝子スクリーニング結果

マダニ種 n 
（％）

スクリーニング陽性数，n（％）

紅斑熱群 
リケッチア

ライム 
病群

回帰 
熱群 TBEV SFTSV

ヤマト 
マダニ

47 
（100）

2 
（4.3）

8 
（17.0）

0 0 0

ヒトツトゲ
マダニ

26 
（100）

20 
（76.9）

0 0 0 0

キチマダニ 26 
（100）

4 
（15.4）

0 1 
（3.8）

0 0

ヤマトチ 
マダニ

11 
（100）

4 
（36.4）

0 0 0 0

タネガタ 
マダニ

2 
（100）

1 
（50.0）

0 0 0 0

計 112 
（100）

31 
（27.7）

8 
（7.1）

1 
（0.9）

0 0

TBEV：ダニ媒介脳炎ウイルス 
SFTSV：重症熱性血小板減少症候群ウイルス
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列 31検体（Acc番号 LC492760-LC492790）は，それ
ぞれデータベース上の Rickettsia asiatica（Acc番号
AP019563），R. helvetica（Acc番号 LC379431）の配
列と一致した．一方，ヤマトチマダニ Haemaphysalis 

japonica か ら 検 出 さ れ た 配 列 2 検 体（Acc 番 号
LC492791，LC492792）は，データベース上の Rickettsia 

sp.（Acc番号 JQ697957）と同一であった．タネガタマ
ダニ Ixodes nipponensisから検出された配列 1検体
（Acc 番号 LC492793）は，R. monacensis（Acc 番号

KC993860）と一致した．植生マダニ，野生動物吸血マ
ダニの別を問わず，同一マダニ種からは同一リケッチア
種遺伝子が検出される傾向にあった．ヤマトチマダニか
らの R. helvetica配列検出に関して，当該マダニが吸血
していたカモシカにはヒトツトゲマダニ 5匹，キチマダ
ニ 1匹も吸血しており，うちヒトツトゲマダニ 4匹から
も R. helvetica配列が検出されていた．
ボレリア flaB解析の結果，2種のボレリア属菌遺伝
子が検出された（表 5）．本研究でヤマトマダニから検
出された配列 40検体（Acc番号 LC492794-LC492833）
は，非病原性の Borrelia japonica（Acc番号 D82853）
［23］と配列が一致した．キチマダニから検出された配
列 1検体（Acc番号 LC492834）は，現状では病原性が
不明な Borrelia sp.（Acc番号 LC170025）［24］と同
一であった．

考　　　　　察

本研究により，山形県における植生及び野生動物由来
マダニ成虫は日本紅斑熱，ライム病，回帰熱，ダニ媒介
脳炎，及び SFTSの病原体遺伝子を保有していないこと
が示唆された．一方，一部のマダニから国内未報告のリ
ケッチア感染症の病原体遺伝子が見出された．以上よ
り，山形県では国内既知の TBDは人に対する大いなる
脅威とは言えないものの，国内未報告の TBDを含め，

今後も TBD症例発生に対する注意が必要であると考え
られた．
地域内に分布するマダニ種を把握し，TBD病原体保
有状況を調査することは，当該地域における TBD発生
の可能性を考察するための基礎情報となる．TBDの国
内のおもな媒介種は結論が得られていない部分があるも
のの，日本紅斑熱はチマダニ属，マダニ属，カクマダニ
属が媒介マダニ候補としてあげられており，ヤマアラシ
チマダニ Haemaphysalis hystricis，タイワンカクマダ
ニの分布域と患者発生地域がおおむね一致するとされて
いる［25］．また，ライム病及び回帰熱はシュルツェマ
ダニ Ixodes persulcatus，ダニ媒介脳炎はシュルツェマ
ダニ及びヤマトマダニ，SFTSはフタトゲチマダニ及び
タカサゴキララマダニがおもな媒介種とされている［2, 

18, 25］．本調査では，日本紅斑熱媒介種候補のタイワ
ンカクマダニの他，ダニ媒介脳炎媒介種のヤマトマダニ
が採取された．しかし，いずれのマダニも国内既知の
TBD病原体遺伝子は保有していなかった．今後，国内
の TBD発生の全体像を考察するために，全国各地にお
ける同様の調査結果の蓄積が必要と考えられる．
本研究では，ヒトツトゲマダニ及びヤマトチマダニか
らは R. helvetica，タネガタマダニからは R. monacensis

の gltA塩基配列を検出した（表 5）．これらマダニ種は
人を刺咬することを踏まえると［12］，わが国において
もこれらリケッチア種による感染症が発生する可能性が
否定できない．山形県以外の地域においても，感染症法
に定められている日本紅斑熱だけではなく，他のリケッ
チア種も広範に検出可能な遺伝子学的手法を用いてリ
ケッチア感染症疑い患者を検査していく必要がある［3, 

8］．
国内において TBDの注目度が高まっている一方で，
近年のマダニ種の国内分布については情報が乏しい
［17, 24］．そのような中，われわれは，東北地方の一豪

表 5　リケッチア属，ボレリア属特異的 PCR及び塩基配列解析結果

マダニ種 性別
gltA flaB

植生マダニ 野生動物吸血マダニ 植生マダニ 野生動物吸血マダニ

ヤマトマダニ 雄 1（R. asiatica） 0 18（B. japonica） 0
雌 2（R. asiatica） 1（R. asiatica） 21（B. japonica） 1（B. japonica）

ヒトツトゲマダニ 雄 1（R. helvetica） 1（R. helvetica） ─ ─
雌 11（R. helvetica） 17（R. helvetica） ─ ─

キチマダニ 雄 ─ 0 ─ ─
雌 0 0 ─ 1（B. sp.）

ヤマトチマダニ 雄 0 1（R. helvetica） ─ ─
雌 ─ 2（R. sp.） ─ ─

タネガタマダニ 雄 ─ ─ ─ ─
雌 ─ 1（R. monacensis） ─ ─

R.：Rickettsia，B.：Borrelia，─：PCR対象検体なし
数字は特異的 PCR陽性数，括弧内は BLAST検索により塩基配列が 100％一致した種を示す．
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雪地帯であり，県域の大半を山地が占める山形県ではマ
ダニ属に属するマダニ種がおもに分布していることを示
した．このことは，温暖な西日本でおもにチマダニ属マ
ダニが分布している点と対照的である［17, 24］．山形
県を含む東北地方ではチマダニ属マダニが少数派である
がゆえに［17］，チマダニ属が媒介種に含まれ西日本で
発生が多い日本紅斑熱や SFTS［25］が未発生であるこ
とが考えられた．また，本調査により山形県南部で南方
系のタイワンカクマダニが採取された（図 1）．われわ
れの知る限り，当該地点が現状のタイワンカクマダニ生
息の北限であると考えられる．TBDを考えるうえでマ
ダニ種の国内分布は必須の情報である．今後，全国にお
けるマダニの種構成の把握が進んでいくことが望まれ
る．
本研究では，野生動物を吸血するマダニを調査対象に
含め，野生動物種によって吸血するマダニ種に偏りがあ
る傾向を認めた（表 2）．今回は調査頭数が限られてお
り生息場所や季節による偏りの可能性が否定できない
他，野生動物死亡個体からのマダニの脱落により吸血マ
ダニの分布が変化した可能性も考えられるが，マダニ種
によって動物嗜好性が異なることの一端を示した結果と
も考えられる［12］．本研究では，ニホンジカ及びイノ
シシは各 1頭のみが調査対象となったが，これら野生動
物は今後の県内生息数の増加が懸念されている．本調
査を起点として，ニホンジカやイノシシを吸血するマダ
ニの種構成の変化，特に TBDを媒介し得るマダニ種の
山形県内への流入に注意を払っていく必要がある．
本研究には少なくとも 3つの限界が存在する．はじめ
に，われわれは山形県に生息する無数のマダニの一部の
みを調査したため，本結果により山形県内に国内既知の
TBD病原体を有するマダニがいないということはでき
ない．次に，本研究では複数の TBD病原体の調査を目
的としたため，マダニ体内から DNAと RNAの両方を
抽出した．したがって，DNAあるいは RNAに特化し
た抽出法に基づく追究に比べ病原体遺伝子の検出感度が
劣っている可能性がある．最後に，本研究で対象とした
野生動物由来マダニは吸血状態であるため，マダニ自身
が病原体を垂直伝播している場合に加え，寄生動物の血
液を介して病原体を水平保有するに至った可能性も考え
られる．たとえば，R. helveticaはヒトツトゲマダニに
おける垂直伝播が示唆されるが（表 5）［17］，本研究に
おけるヤマトチマダニからの R. helvetica配列検出は，
同マダニと同じ動物を吸血していたヒトツトゲマダニが
保有する R. helveticaをヤマトチマダニが水平保有した
ことが原因と示唆される．このように，野生動物の遺伝
子学的検査結果（検出微生物種及び陽性率）の解釈には
注意が必要と考えられる．
本研究により，マダニ属が優勢である山形県のマダニ

は国内既知の TBD病原体遺伝子を保有していないこと
が示唆された．一方で，一部マダニ種から国内未報告の
リケッチア感染症の病原体遺伝子が検出された．以上よ
り，山形県において TBDが発生する可能性は否定でき
ず，今後も県内での TBD発生に対する警戒を解くべき
ではないと考えられた．
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Sur veillance of Tick-borne Disease Pathogens in Ticks in Yamagata  
Prefecture, Japan

Junji SETO1)†, Hideo HIGASHI 2), Shizuka TANAKA1), Nobuaki KOJO3),  
Yumena NAKAMURA3), Tatsuya IKEDA1) and Katsumi MIZUTA1)

1) Yamagata Prefectural Institute of Public Health, 1-6-6 Toka-machi, Yamagata, 990-0031, 
Japan

2) Wildlife Workshop, 184-1 Yamadera, Yamagata, 999-3301, Japan
3) Wildlife Par tnership Of fice-Yamagata Dormouse Research Group, 1-20-41-6 mezonS-B, 

Minamihara-machi, Yamagata, 990-2413, Japan

SUMMARY

To investigate the possibility of tick-borne disease (TBD) occurrence in Yamagata, Japan, we attempted to 
detect the specific gene of TBD causative pathogens in 158 host-seeking adult ticks and 112 adult ticks biting 
wild animals in Yamagata from 2016 to 2018.  Results revealed that all tick specimens were negative for the 
pathogens ’ gene of Japanese spotted fever, L yme disease, tick-borne relapsing fever, tick-borne encephalitis, 
and severe fever with thrombocytopenia syndrome, all of which have been repor ted in Japan.  In contrast, the 
specific gene sequence of Rickettsia helvetica was detected from 30 Ixodes monospinosus and a Haemaphysalis 
japonica.  That of Rickettsia monacensis was detected from an Ixodes nipponensis.  Results show that TBD 
known in Japan might not constitute a serious human health threat in Yamagata, but special attention is 
required to monitor the occurrence of TBD, including ones that have not been repor ted in Japan.
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