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は　じ　め　に
筆者自身の専門はダニ学であ
り，また国立環境研究所における
専門業務はヒアリをはじめとする
外来生物のリスク対策である．そ
んな感染症の素人である生態学者
の端くれが，感染症という深刻か
つ喫緊の専門分野に首を突っ込む

など恐れ多いことではあるが，感染症パンデミックとい
う問題の背景には生物多様性やさまざまな環境問題が深
く関わっており，感染症問題に対しては分野横断的な議
論と研究が必要と考えている．
本稿では，両生類特異的感染症及び新型コロナを題材
として，今後の感染症対策に求められる研究及び政策に
ついて生態学的観点から論考したい．

両生類の新興感染症カエルツボカビ
筆者が最初に感染症問題に関わるきっかけとなったの

は，カエルツボカビという両生類に特異的な真菌症であっ
た．カエルツボカビ菌は 1990年代以降，世界中に拡散
して，希少両生類が絶滅の危機に陥っていることが生物
多様性の危機として問題とされていた［1-3］．2006年，
日本国内でも，ペットとして飼育されていた南米産ベル
ツノガエルから発症が確認され，菌の侵入によって日本
の両生類が絶滅するのではないかと危惧された．
ところが，筆者ら研究チームが日本全国及び海外の両
生類の感染状況を調査するとともに，菌の DNAサンプ
ルを収集し，分析した結果，日本の固有種オオサンショ
ウウオ及びオキナワシリケンイモリが元々の菌の宿主で
ある可能性が高いことが示され，さらに感染実験を行っ
たところ，日本のカエル類は本菌に対して抵抗性を保有
していることが示された．
これらのデータからわれわれ研究チームは，本菌の起
源は日本を含むアジアにあり，日本国内の両生類は本菌
との長きにわたる共進化によって本菌に対する抵抗性を

獲得していると結論した（図 1）［4, 5］．その後も海外の
研究グループによる世界的カエルツボカビの DNA調査
が進められているが，これまでの分析結果からも，アジ
ア地域に本菌の起源があることが示唆されている［6, 7］．
食用目的やペット用にさまざまな両生類が国際移送さ
れる過程で菌がアジアから持ち出され，世界各地に拡散
させたと考えられており，その歴史は，1900年前後の
日本からのブラジル移民開始の時代にまで遡ると考えら
れた（図 1）［5, 8, 9］．
一方，ツボカビ症の深刻な被害は，主に中南米やオセ
アニア等の標高が高い密林地帯に生息する希少両生類集
団に集中しており，カエルツボカビ菌が，ジャングル奥
地に侵入した原因として，エコツーリズム等の森林エリ
アに対するオーバーツーリズムが指摘される．
カエルツボカビに関する一連の研究結果は，感染症の
生態学的側面に関する重要な示唆を与える．菌やウイル
ス等病原体にも多様性と固有性があり，本来の生息域が
ある．そしてその地域固有の生態系の中で共進化の歴
史を経てこれらの微生物たちは野生動物たちと共生関
係を築いている．ところが，自然生態系に人間が侵食し
て，そこに潜んでいた病原体を持ち出し，生息域外に広
げることで，抵抗性を進化させていない別生態系の動物
たちの間で感染爆発が起こる．
これはまさに現在，人間社会にとって脅威となってい
る新興感染症発生のメカニズムと一致するものであり，
感染症を根本的に抑制するためには，われわれは生物多
様性や生態系保全の重要性を認識する必要があるこ
とを，このカエルの病気から筆者は学んだ．

生物多様性の撹乱と新興感染症
野生生物の世界には菌類や細菌類，ウイルス等さまざ
まな病原体微生物が存在する．人間側の都合からすれ
ば，病原体は厄介な存在にしか映らないが，彼らもまた
生物多様性の一員として，太古の時代より，野生生物集
団の中で進化を繰り返しており（例えば［10］），重要
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図 1　日本列島及び世界のカエルツボカビ菌 DNA系統樹及び推定分布拡大プロセス
系統樹の赤色で記されたコードが日本列島で検出された DNA系統で，それ以外の色が世界各地で報告されている系統．日本のカエ

ルツボカビ菌が最も系統多様性が高い．世界の系統は大きく 4つのグループに分類され，グループⅡがブラジル系統（Bd-Brazil），
グループⅢ及びⅣが全球拡大系統（Bd-GPL）と称される．グループⅠはオオサンショウウオ固有の系統で，それ以外のグループは，
全て沖縄固有種シリケンイモリから検出されている．系統関係と標本分析から，両生類の国際移送に伴って菌が世界に分布拡大した
プロセスが推定される（［5］より作図）．
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な生態系機能を担ってきたと考えられる．
すなわち，病原体は，自然界において，特定の生物種
の集団サイズが超過し，生態系のバランスを崩すような
事態が生じた時に，そうした生物集団に対して寄生もし
くは感染することで，集団中の抵抗性や免疫の弱い個
体を淘汰し，集団サイズを調整するという内なる天敵と
しての機能を示すと考えられる．
例えば，海洋において赤潮プランクトン Heterocapsa 

circularisquamaが異常発生した際には，「天敵ウイル
ス」HcRNAVが赤潮プランクトンに感染してその密度を
低下させることが知られている［11］．筆者が専門とす
るハダニ（植物を加害するダニ）の世界でも，特異的寄
生菌が存在し，ハダニが高密度になると感染が広がり，
個体群密度を抑制する［12, 13］．
また，病原体と宿主間における病原性と免疫力の軍拡
競争型共進化等の相互作用は，病原体及び宿主生物双方
の多様性に関わる重要な進化駆動力であったとされる
［14, 15］．
森林伐採や土地改変等生物多様性に対する人為的侵食
は，宿主生物と人間活動圏の接近を意味し，感染症の人
間社会への spill overというリスクに結びつくことにな
る．実際に，1970年代以降，AIDS（後天性免疫不全症

候群）や，エボラ出血熱，ウエストナイル熱，SARS（重
症急性呼吸器症候群），MERS（中東呼吸器症候群），新
型インフルエンザ等，致死性の高いウイルス性新興感染
症が世界各地で突発し，人間社会に対して重大な健康問
題を引き起こしているが，これら新興感染症に関する病
原体の多くは野生動物由来とされ［16-19］，その流行
の背景には，人間が野生生物の世界に深く入り込んで開
発を進めていることがあるとされる．

Johnsonら［20］が，さまざまな動物種群が保有す
る人獣共通感染症ウイルス及びその類縁ウイルスに関す
る既存データを収集し，統計解析を行った結果，家畜動
物やペット動物における人獣共通感染症ウイルス株の保
有数は野生動物の 8倍も多いことが明らかにされてい
る．また，野生動物及び家畜動物間におけるウイルス共
有関係のネットワーク分析においても，家畜動物がさま
ざまな野生動物と感染症ウイルスを共有していることが
示されている．これらの結果は家畜動物の飼育エリアが
野生動物の生息域に近接するところまで拡大し，家畜動
物類が自然界と人間社会の間におけるウイルス感染のイ
ンターフェースとなっていることを意味する（図 2）．
一方，このネットワーク分析では，ネズミ目，コウモ
リ目，及び霊長目動物の一部は家畜とは直接にはウイル

図 2　哺乳動物類と人獣共通感染症ウイルスの関連性ネットワーク樹
各動物目に属する種と人獣共通感染症ウイルスの共有関係を線で結んでいる．一つ一つの円が動物目を表し，円の大きさ
は保有するウイルスの数を相対的に表している．また深緑の小さな円が線で結ばれた動物の体内に寄生するウイルスを表す
（［20］を改変）．
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スの共有関係にはなく，これらの野生動物群に関して
は，家畜動物というインターフェース抜きにして直接，
人間にウイルスを感染し得るハイリスクな動物であるこ
とを示唆している．
例えば，サル類を起源とする HIVやコウモリ類を起源
とする SARSウイルス等のスピル・オーバー（噴出）は，
狩猟や密売買を通じた野生動物と人間との密接な接触に
よって引き起こされたことが指摘されている［21-24］．
さらに，Johnsonら［20］の分析結果によれば，開発

や乱獲によって急速に個体数が減少してしまった絶滅危
惧動物からは通常の 2倍の感染症ウイルスが検出されて
おり，狩猟・売買の関係者だけでなく，こうした希少動
物の保全や保護にあたる研究者や活動家，あるいはこう
した動物を観察するエコツーリズム等の自然観光産業に
関わる人たち（もちろん観光客も含まれる）に対しても，
厳重な感染症対策が求められることが指摘されている．
実際に，われわれ生物学者も，海外の野外調査におい
て，これまで自分の靴の裏に随伴する微生物にまで気を
配っていたかと問われれば，答えに窮するケースがほと
んどであろうし，また，素手で動物を捕獲してしまった
という経験も少なくなく，むしろ最近ではそうした映像
が大衆メディアで売りになっているケースすらあるが，
野生動物との無闇な直接接触は，われわれが動物から病
原体を受け取るリスクのみならず，カエルツボカビのよ
うに，人間側から野生動物に対して外来病原体を感染さ
せてしまうリスクがあることを，われわれ研究者も改め
て認識し，自戒する必要がある．

新型コロナウイルス感染症にみる生態学的示唆： 

起源とスピルオーバー
2019年末に中国で最初の感染が報告されて以降，わ

れわれ全人類に深刻な影響を与え続けている新型コロナ
ウイルス SARS-CoV-2も野生動物由来であると推定さ
れている．これまでに中国［25］，カンボジア［26］，
タイ［27］及び日本［28］等アジア地域に生息するさ
まざまなキクガシラコウモリ属のコウモリ種から
SARS-CoV-2関連のウイルスが報告されており，中
国・雲南省で捕獲されたキクガシラコウモリが保有する
RaTG13というウイルス系統が，全ゲノムレベルで新型
コロナウイルスに最も近縁とされる［29］．
コウモリ以外の動物では，センザンコウが保有するコ
ロナウイルスに新型コロナと相同の RNA配列が確認さ
れていることから，この動物も新型コロナウイルスの起
源に関わっていると指摘されてきた［30-32］．
新型コロナウイルスは，モザイク状のゲノム構造を有
しており，さまざまな前駆体ウイルスの組み換えによっ
て生じたものと考えられていることから，Temmamら
［33］は，ヒト細胞に感染する上で重要な役割を果たす

スパイク・タンパク配列の相同性に注目して，野生動物
由来のコロナウイルスをサーベイすることが新型コロナ
ウイルスの起源を探る上では重要であるとして，東南ア
ジアにおいてキクガシラコウモリ類に感染するコロナウ
イルスを調査した結果，RaTG13と比較してスパイク・
タンパクの受容体結合ドメイン（RBD）配列がより新
型コロナに類似したウイルス系統を複数検出している
（図 3）．
以上の結果から，新型コロナウイルスの直接の宿主
は，2022年 5月現在まだ特定されていないが，新型コ
ロナウイルスの前駆体となるウイルス群がアジア地域の
コウモリやセンザンコウ等の野生動物集団の中で，循環
と進化を繰り返していることが示唆される．近年，中国
及び東南アジアの国々では著しい経済発展のもと，道路
開発や鉱床掘削，農地拡大を目的とした森林伐採が急速
に進められており，これらの地域における野生動物とウ
イルスの共生圏が人為的に撹乱されたことで，たまたま
ヒト型に進化した新型コロナウイルスが人間へとスピル
オーバーするチャンスを得てしまったと推察される．

新型コロナウイルス感染症にみる生態学的示唆： 

感染拡大と進化
野生動物の世界から人間社会へとスピルオーバーした
新型コロナウイルスは，最初の患者が確認されてからわ
ずか数カ月で北半球から南半球に至る，全世界の地域に
感染を拡大した．その拡大速度からも，このウイルスの
感染力の強さと同時に，気候や標高の区別なくあらゆる
環境で感染を広げられる順応性・環境耐性の高さがうか
がえる．
このウイルスは人間の体内でも突然変異と遺伝子組み
換えによる進化を繰り返しており［34］，感染力や病原
性，免疫に対する抵抗性をさらに増強させた変異株が生
み出され続けている［35］．
このウイルスは，世界的流行が始まって以降，新規感
染者数は，国や地域ごとに変動はあるものの，全球レベ
ルでは，常に数十万人以上の数値が維持されており，世
界のどこかで必ず感染が広がっているという状態が続い
ている．この状況を個体群生態学的に捉えれば，ウイル
スの地域個体群が，それぞれ個体数を増減しながら相互
に遺伝子流動でつながっているメタ個体群構造を形成し
ていることになる．このメタ個体群構造が，ウイルスの
膨大な有効集団数及び遺伝的多様性を支え，新たな変異
型ウイルスの進化と拡散を持続することにつながってい
ると考えられる．
有効な治療薬が全世界に普及するまでは，新たな変異
株の出現を阻止して医療現場を守るためにも，まずはウ
イルスの有効集団数を低く抑える必要があり，感染予防
策を継続することが対ウイルス戦略として重要と結論さ
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れる．
さらに最近では，新型コロナウイルスが人から飼育動
物や野生動物に感染している事例が多数確認されてお
り，2022年にはカナダのオジロジカ体内で特異的に進
化したウイルス系統が人に感染していることが報告され
ている（図 4）［36］．このことから新型コロナウイルス
は，野生動物体内で進化を繰り返し，再び人間に感染す
るスピル・バックを生じ得ることが示唆され，今後，野
生動物種における新型コロナウイルス・サーベイランス
の強化が求められる．

新型コロナウイルス感染症から得る社会学的教訓： 

国家及び国際社会に求められる自立性と平等性
新型コロナウイルスが，感染症史上最速と言っていい
ほど急速に全世界に拡大した背景には，ウイルス自体の
感染力の強さに加えて，過度に進行したグローバル経済
があると考えられる．全世界に張り巡らされた高速の人
流ネットワークとオーバー・ツーリズムに便乗して，こ
のウイルス感染はアマゾンの奥地や南北の局地にまで瞬
時に広がった．（個人的に興味深かったのは，2020年，
新型コロナがブラジルの少数民族にまで感染が広がって
いるという報道の脇で，日本の岩手県が感染者数ゼロを
死守していたという事実．）
全世界がグローバル経済に依存していたあまり，ウイ
ルスまん延後の人流及び物流の停滞は世界各国の経済に
甚大なダメージを与える結果となった．Lenzenら［37］

が，新型コロナ・パンデミックの第 1波による各国のサ
プライチェーンの損失額を分析した結果，特に中国，ア
メリカ及びヨーロッパを起点としたサプライチェーンの
損失額が大きく，裏を返せばこれらの国及び地域が国際
経済の主軸であったことが示されている（図 5）．
効率性が優先されるグローバル経済においては，農
業・工業問わず，多くの製品生産が製造コストを低く抑
えられる地域に集中しており，医療用品の大部分も中国
での生産に全世界が依存していた．そのため新型コロナ
によって中国からの輸出がストップした瞬間に全世界が
マスクや人工呼吸器不足に陥り，感染者数の急増に対し
て治療が追いつかず，医療体制が脆くも崩壊する事態に
つながったと考えられる．新型コロナによる被害は，行
き過ぎたグローバル・サプライチェーンの脆弱さが招い
た人災であったとも言える．
さらにこの経済及び医療の危機は，多くの国々をナ
ショナリズム（自国優先主義）に走らせ，天然資源やワ
クチンの買い占め，利益の独占等，国及び個人の経済の
優先が加速することで，国及び国民の間の格差・不平
等を一層拡大させる結果を招いた．貧困により医療を受
けられない人，あるいは感染リスクの高い仕事に従事せ
ざるを得ない人等，社会的弱者に対して新型コロナは容
赦なく襲いかかり，感染拡大に拍車をかけたとされる
［38］．

図 3　新型コロナウイルス及び中国・東南アジアにおける野生動物由来のコロナウイルスの RBDタンパク質配列
系統樹（［33］より抜粋・改変）
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新型コロナウイルス感染症にみる生態学的示唆： 

新興感染症と地球環境問題
地球レベルの生態系システムという巨視的視点に立て
ば，この新型コロナのパンデミックも，起こるべくして

起こった自然現象と捉えることができる．本来の自然生
態系では，外界から供給されるエネルギーは太陽光エネ
ルギーのみで，植物の光合成から始まり，動物相の食う
─食われる関係（食物網）で栄養流動と生命活動エネル

図 4　人及び家畜動物・野生動物類から検出された新型コロナウイルス RNA系統樹
新型コロナウイルスの武漢型以降に人間社会で進化したさまざまな変異型系統が，複数の動物種から検出されており，人
から動物への感染が生じていることが示唆される．（［36］より改変）

図 5　世界的な COVID-19効果がもたらした国際的サプライチェーンにおける貿易量の減少による賃金・給与所得の損失
ベクトルは，直接及びマルチノードのサプライチェーンの最終的な起点と終点を接続する．ベクトルの太さは各サプライ
チェーンにおける失われた取引量を表す．（［37］より引用）
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図 6　生態系ピラミッドの崩壊と新興感染症ウイルス
自然生態系では，各生物種が利用・消費できる資源量に応じて，そのバイオマス（生物量）が制限され
ており，ピラミッド構造が形成されることで安定した循環システムが維持される（上）．しかし，人間は化
石燃料を利用してエネルギー補塡及び生活物資の生産を行い，巨大なバイオマスとして生態系の頂点に君
臨することで生態系のバランスを崩し，さまざまな地球環境問題を引き起こしている．その結果，密度超
過となっている人間集団に対して天敵として新興感染症ウイルスが進化してくることとなる（下）．

（原図出典：国立環境研究所「ここが知りたい温暖化」）



229

ギーの生産が行われ，全ての動植物は死ねば屍と化し
て，微生物相によって無機物へと分解され，再び植物の
光合成の原料となる，という完全循環型のシステムが維
持されてきた．
そこに人間が登場したことで，生態系のバランスと持
続性は崩れた．人間は，今や 78億にものぼる巨大な人
口で生態系の頂点に立ち，自然生態系からあらゆる資
源を搾取しながら，石油等の化石燃料に依存したエネル
ギー生産及び物質生産を繰り返し，大量の廃棄物と温室
効果ガスを自然界に放出し続けている．
生態系に大きな負荷を与えるほどまでに過剰に肥大化
した動物集団に対しては，生態系のレジリエンス（回復
に向かわせる）機能が働き，天敵が進化してくる．環境
負荷をもたらしているわれわれ人間にとっての現代の天
敵がまさに新興感染症ウイルス群である（図 6）．
比喩的な表現にはなるが，病原性ウイルスたちからみ
れば膨大なエネルギーを蓄えている人間とその社会は格
好の獲物であり，感染しない手はない．新興感染症が人
間社会を襲ってくる現象は起こるべくして起こる自然の
摂理であり，新型コロナの出現も人為による環境破壊絶
頂時代の申し子と言っていい．

新興感染症対策としてのワンヘルス・アプローチに 

求められる課題
本誌でいまさら，記すまでもないが，感染症から人間
社会の安心・安全を守るためには，ワンヘルス・アプ
ローチが重要とされる．ワンヘルスとは，①人間の健康，
②動物の健康，及び③環境の健全性，という「3つの健

康・健全性」は相互に密接に関連しているため，人間社
会の持続性を確保するためには三者は欠かすことができ
ないとする概念であり，この概念を基に，人獣共通感染
症や薬剤耐性菌等の公衆衛生上の重要課題を，医師，獣
医師，及び環境分野の研究者等の関係者が緊密な協力関
係を構築して解決を図ることがワンヘルス・アプローチ
とされる．
新型コロナウイルスのパンデミックを契機として，ワ
ンヘルスというキーワードが国内外で多用されるように
なったが，行政及び研究いずれのレベルにおいても現時
点で具体的なシステムは実装されていない．わが国にお
いても，これまで厚生労働省が主な感染症関連課題の所
管セクターとして機能してきたが，本稿でも論考したよ
うに，新興感染症問題の根本には，温暖化をはじめとす
る地球環境変動や生物多様性が関わっていることから，
今後は，環境省が主体となって，環境保全を入り口とし
た感染症対策に取り組むことが重要と考えられる．また
人間社会及び家畜動物における感染症問題と環境は相互
に密接に関連していることから，環境省，厚労省及び農
水省のセクトを超えた連携も必要となる（図 7）．
さらに新型コロナのパンデミックから得られた教訓と
して，ワンヘルスには，4つ目の「健康・健全性」に「国
家及び国際社会の健全性」を加えるべきであり，ワンヘ
ルス・アプローチにおける為政者の責務も重大となる．
国立環境研究所では，現在，生物多様性管理から持続
的社会システムに至る総合的な感染症対策研究の強化を
目指している．

図 7　わが国におけるワンヘルス・アプローチ政策課題と所管省庁の関係
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