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⽬的：ヒトを宿主とする原⾍を中⼼にマラリア原⾍の進化と拡散の歴史を辿るために⼤量のDNA情報を⽤いて進
化系統樹解析を⾏う。

研究内容の概要：マラリアは蚊が媒介する感染症であり、年間に2億⼈以上が感染し、６０万⼈以上が死亡する。
感染源であるPlasmodium 属原⾍は霊⻑類、げっ⻭類、⿃類、爬⾍類などを宿主とする２００種以上が記載され
ているが、ヒトを⾃然宿主とするものは図中⾚字で⽰した種である。ヒトマラリア原⾍は単系統群を形成せず、
その起源は宿主-寄⽣体の共進化ではなく宿主転換であり、その起源は多様である。三⽇熱マラリア原⾍の和名で
知られるP. vivax は系統樹解析では図中グレーのハイライトで⽰したアジアに⽣息するマカク属のサルを宿主とす
るマラリア原⾍のグループの中に位置づけられることが多いことからアジア起源であるとする説と、アフリカ⼈
はP. vivax の⾚⾎球侵⼊においてレセプターとなるダフィー抗原が陰性であり、これはP. vivax による⾃然選択の
結果であると考えられるからアフリカ起源であるとする説があり、今も決着がついていない。このことも踏まえ
てゲノムレベルの⼤量の配列データを⽤い、マラリア原⾍の進化系統樹を⾼精度に解析した。オリジナルに解読
した3種(図中*)にPlasmoDB https://plasmodb.org/)で公開されている24種のゲノムデータを加えた27種のマラ
リア原⾍について、全種にオロソログが存在する3,952遺伝⼦について個別にMAFFTによりアライメントを作成
し、それらを結合して1,195,631アミノ酸座位のデータセットとした。系統解析のプログラムパッケージである
RAxMLにより最適であると考えられたGTR+Γモデルにより系統樹を推定した。

図：RaxML で推定したPlasmodium tree
3,952遺伝⼦、1,195,631アミノ酸座位、GTR+Γモデル.
⾚字はヒトを宿主とする種.
グレーのハイライトはアジアのマカクを宿主とする種.
P. knowlesi（和名:⼆⽇熱マラリア原⾍）はヒトとマカ
クの両⽅を宿主とする.
ブートストラップ値は全ての枝で100％
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結果：図に⽰すように、すべての枝がブートストラップ
値100％である信頼性の⾼い系統樹が推定された。三⽇熱
マラリア原⾍P. vivax はマカクを宿主とするマラリア原
⾍種からなるグループの中ではなく外側、アフリカの旧
世界ザルを宿主とするP. gonderi の次の分岐に位置づけ
られ、この位置はP. vivax がアフリカ起源であるとする
説を否定しない。今後はマラリア原⾍の種分岐の年代推
定も⾏いつつ地理的拡散の歴史を辿る予定である。


