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論 文 審 査 結 果 要 旨 
 
Nguyen Thi Sam 氏は，JSPS の RONPAKU 研究員として，4 年半にわたって，寄生虫の

分子疫学研究を行ってきた．勤務先であるベトナム中央獣医学研究所でおもにフィールド

調査および寄生虫のサンプリングを実施し，毎年，約 100 日間来日して，環境システム生

物学分野において遺伝子解析を実施し，これらの成果を学術雑誌に 6 論文として報告して

きた．本学位論文は，これらの報告をまとめたものである． 
ベトナムでは，近年，経済規模が急速に拡大し，家畜生産量が増えつつある．家畜頭羽数

の拡大に畜産における衛生環境の整備は伴わず，家畜感染症および人獣共通感染症が大き

な問題となっている．本研究では，人獣共通に感染する原虫および蠕虫として，クリプトス

ポリジウムおよび肝蛭に注目して，ベトナム中央部でのこれらの寄生虫の家畜への感染状

況を調査し，遺伝子解析により感染種の同定を行ったものである． 
クリプトスポリジウム症は，ヒトおよび家畜に下痢を引き起こす原虫であるクリプトス

ポリジウムによる疾病で，飲料水を介した大規模な集団感染が先進国でも見られる重要な

伝染病である．肝蛭は，ウシなどの肝臓に寄生する蠕虫であり，糞中に排泄された虫卵はヒ

メモノアラガイなどの貝を中間宿主として成長し，水草などを介してヒトや動物に感染す

る感染症である．ヒトでは肝機能障害を引き起こし，重要な人獣共通感染症である． 
本研究においては，従来から行われていた検鏡法を用いて，野外サンプルからの原虫オー

シストおよび虫卵の検出を行って，農場および家畜の汚染状況を解析し，分離した寄生虫の 
DNA を用いた分子生物学的解析を行って，分離株の種同定を詳細に実施した．その結果， 
ウシにおけるクリプトスポリジウム原虫の感染率は 18.9%であり，その同定された種は 
Cryptosporidium ryanae が主であり，また C. bovis も認められた．ブタでは 感染率は 14.5%
となり，C. suis および Cryptosporidium pig genotype II が確認された．また近年に飼養が始

まったダチョウでは，感染率は  23.7%と高い値であったが，分離された遺伝子型は 
Cryptosporidium avian genotype II のみであった．従って，本研究の調査では人獣共通種は検

出されず，すなわち本地域では家畜がヒトクリプトスポリジウム症の原因となる危険性は

低いことが明らかとなった．肝蛭では，調査したウシの 87.2%が血清学的陽性であり， ま
た 46.3%の個体から虫卵の排出が認められた．宿主の月齢別調査では，仔牛より成牛の虫卵

排出率が高く（仔牛：37.6%， 成牛：53.7%），また季節別では，乾期は 38.1%であったが，

雨期の感染率は 50.8%と有意に高く，雨期が肝蛭の感染，または虫卵排出と関連することが

示唆された．また，遺伝子解析による同定では，アジアで主に分布する Fasciola gigantica が
主であったが，F. gigantica と F. hepatica の雑種も分離された．ミトコンドリアゲノムによ

る母系遺伝の系譜を確認すると，過去に分離された雑種と同様に，その母系起源は F. 
gigantica であった． 

本研究では，ベトナム中央で飼養されるウシ，ブタ，ダチョウから分離された原虫や寄生

虫について， 種や遺伝子型レベルに至る地理的分布と， 他地域との遺伝的関連を明らかに

した．また両感染症の原因となる寄生虫や原虫の分布解析に加えて，調査地域における家畜

の飼養環境を調べ，それらの飼養環境の要素と原虫や寄生虫の感染率との相関を統計的に

解析することにより，この調査地域における感染症のリスク要因へも言及する結果を得た． 
これらの Nguyen 氏の研究成果は，すべて国際雑誌に採択・掲載されており，本研究での

クリプトスポリジウム症とカンテツ症における疫学調査で得られた知見は，畜産業から公

衆衛生，医学分野まで広範囲に有用なものとなることが期待され，博士（農学）の学位を授

与するにふさわしいものと判断した． 
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