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令和６年１０月３日  
琉 球 大 学  

パラオ共和国における「レプトスピラ症」のリスク増大と大雨・洪水の
関連を環境 DNA から実証 

 琉球大学の佐藤行人准教授、パラオ共和国農業漁業環境省農務局の鈴木良獣医師（現・
東京都動物愛護相談センター多摩支所）らの研究チームによる成果が、国際熱帯医学連盟
（IFTM）の発行する学術雑誌「One Health」誌に掲載されました。 
本件に関する取材については、下記のとおりになりますので、よろしくお願いします。 

＜発表のポイント＞ 
◆ミクロネシアの国パラオ共和国で
は、2021年以降から人獣共通感染症で
あるレプトスピラ症の患者が急増して
います。
◆研究グループは、河川水の環境 DNA
からレプトスピラ属細菌を直接検出
し、雨、とくに洪水の後に河川中のレ
プトスピラ濃度が高まることを明らか
にしました。
◆洪水、水害による人獣共通感染症の
リスクを DNA分析から証明し、地域衛生や災害対策への応用が期待されます。

記 

日 時：随時連絡可 
場 所：琉球大学 医学部附属 実験実習機器センター 
内容等：別紙参照ください 



  
  
 

    

2 

PRESS RELEASE 

＜発表概要＞ 
レプトスピラ症（注 1）は熱帯・亜熱帯地域に多く見られる人獣共通感染症（注 2）の一

種です。日本国内では、亜熱帯の沖縄県で患者発生が多く（全国の届出数のおよそ半数が沖
縄）、河川でのレジャーによる集団感染の報告もあります。世界的には、オセアニア、東南
アジア、南米、アフリカ地域などで多く発生しています。原因細菌であるレプトスピラは主
に哺乳類を宿主としており、クマネズミ、野ブタなどの動物の皮膚や粘膜から血流に入って、
肺や腎臓などの標的臓器へと拡がります。腎臓に定着したレプトスピラは、増殖して尿と共
に排出されて川や土壌を汚染し、新たな感染源となります（図 1）。また、洪水などの水害
に伴う発生も報告されています。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

本研究では、近年レプトスピラ症の患者数が急増したパラオ共和国と共同でレプトスピ
ラ属細菌の環境 DNA分析（注 3）を実施し、これまで未解明であった同国における病原性
レプトスピラの自然分布や多様性について、体系的な環境調査を初めて行いました（図
2）。今回の調査では、レプトスピラ症のリスク因子として指摘されている降雨・水害との
関連性についても理解を深めるために、雨天および晴天時の河川サンプルを体系的に取得
し、比較解析を行いました。その結果、雨天、とくに継続的な増水・洪水の後に、より多
様な種の病原性レプトスピラが検出され、その検出配列数も増加していることが分かりま
した（図 3）。今回の結果は、パラオなどの熱帯島嶼国における環境衛生管理や、気候変動
と関連した洪水・水害に伴うレプトスピラ感染のリスクを予測し予防する上で、有益な情
報となります。 
  

図１．野外におけるレプトスピラの主な感染経路。 
レプトスピラは、保菌する動物（クマネズミ、野ブタなど）の尿から、河川や土壌な
どの野外環境に排出される。汚染した水や土に触れると、皮膚や粘膜から人体に侵入
して増殖し、高熱などを伴う感染症（レプトスピラ症）を引き起こす 
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＜発表内容＞ 
背景： レプトスピラは、クマネズミや野ブタ、オオコウモリの野生動物、ウシなどの家畜
を含む多くの哺乳類に感染し、ヒトに対しては高熱や黄疸、腎障害などを引き起こす人獣共
通感染症の病原細菌です。レプトスピラを保菌する動物の尿から、水や土壌が汚染され、そ
れらにヒトの皮膚や粘膜が触れることで感染が起きます。レプトスピラは好気性細菌であ
り、気温・酸素濃度などの条件が整えば、濡れた土壌中で増殖する可能性も指摘されていま
す。レプトスピラ症は深刻な集団発生を起こすことがあり、オセアニア地域のパラオ共和国
やニューカレドニア、東南アジアのタイやインドネシア、中南米のブラジルやパラグアイ、
アフリカのエチオピアなど、世界全域の熱帯・亜熱帯地域で発生します。全世界で年間おお
よそ 100万件以上の症例があり、6万人近くが死亡していると推定されています。 

上記の病原体レプトスピラは、単離・培養することが比較的困難な細菌です。そのた
め、レプトスピラが自然環境中でどのように分布するか、どのような環境因子と連動して
増殖するのかを調べることは容易ではなく、現在まで多くの基礎研究や技術開発がなされ
てきました（琉球大学の取り組みとして注 4、注 5、注 6）。レプトスピラ症が発生する地
域を対象に、レプトスピラの自然分布や宿主動物を調べたり、レプトスピラがヒトに感染
する機構を調べたりすることは、流行地における適切な予防方針を得る上で極めて重要で
す。今回の研究対象となったパラオ共和国も、レプトスピラの流行地であるため、地域住
民や訪問・利用者の保護のために、レプトスピラの生態疫学研究が重要です。 

そこで本研究は、パラオ共和国のレプトスピラについて、（１）環境 DNAに基づく河川
水からのレプトスピラの直接 DNA分析、（２）晴天・雨天時の比較による環境リスク因子
の分析、（３）同じ環境 DNAサンプルを用いた宿主候補動物のメタ DNA分析、という３
つの方法に基づき、体系的な生態疫学研究を試みました。 
  

図２．本研究で用いたパラオ共和国におけるレプトスピラの分析手法。 
パラオ共和国バベルダオブ島の代表的な観光・トレッキングスポットであるガラスマオ
の滝、ガルドック湖、ガスパンの滝、エサールの滝の４カ所を調査対象とした。レプト
スピラ属細菌の検出強度と種多様性を調べるために、次世代シークエンサーによる環境
DNA解析を行った 
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環境 DNA分析： レプトスピラ属細菌は培養が比較的難しいため、単離・培養を必要と
する従来の手法で環境から検出することは困難でした。今回、野外における分布や多様性
の全体像を調べるために、河川水から直接 DNAを解析する「環境 DNA分析」（注 3）を
活用しました。この手法は、川や海などの環境水中に懸濁物として含まれる微量な DNA
を直接抽出し、その塩基配列を次世代シークエンサーによって大量に決定することで、微
生物や動物の存在を高感度で検出するものです（図 2）。この DNA分析では、レプトスピ
ラの解析のために 16S rRNA遺伝子（注 7）、脊椎動物の解析のためにミトコンドリア 12S 
rRNA遺伝子（注 8）を PCR法で増幅し（注 9）、増幅した DNAを次世代シークエンサー
（注 10）によって大量配列決定します。決定した DNA配列が由来する生物種と配列数
を、国立遺伝学研究所のスーパーコンピュータにより解析しています。佐藤准教授とトー
マ・クラウディア准教授らは、この環境 DNA分析に基づいたレプトスピラの高感度分析
法を開発し、すでに沖縄県やスリランカの流行地で成果を挙げています（注 4、注 5）。 

今回のパラオ共和国における取り組みでは、代表的な観光・トレッキングスポットであ
るガラスマオの滝、ガルドック湖、ガスパンの滝、エサールの滝の４カ所を対象地としま
した。さらに、環境中のレプトスピラ属細菌の検出強度と気候（雨、晴れ、台風など）の
関連性を調べるために、それぞれの対象地で晴天時および雨天時に採水サンプリングを実
施しました。結果として、通常の雨に加え、増水・洪水（川の著しい増水と濁流が観察さ
れる）、モンスーン（雨季の季節風に伴う大量降雨が見られる）、台風（2022年台風 1号 
マラカス）の４種類の雨天サンプルを取得することが出来ました。 

レプトスピラ検出と気候・環境因子： 採取した水サンプルについて、レプトスピラ属細
菌と脊椎動物を検出ターゲットとした解析を行ったところ、病原性レプトスピラとして合
計 13種に相当する配列が検出され（図 3）、強病原性種である Leptospira interrogansと
同種または類縁性が高い種も分布することが分かりました。また、レプトスピラ属細菌の
検出配列合計数は、晴天時よりも雨天時で有意に多く、とくに増水・洪水時に最も多くな
ることが統計的に支持されました。このことは、雨天、とくに継続的な濁流を伴う増水・
洪水が、レプトスピラ症の重要な環境リスク因子であることを示唆しています。レプトス
ピラ症と洪水の関連性は従来の疫学研究からも指摘されてきましたが、環境 DNA分析に
よりレプトスピラ DNAの増加として直接的に観測したのは、本研究が初めてとなりま
す。また、レプトスピラの宿主候補動物として、ネコ、ノネズミ、オオコウモリ、クマネ
ズミ、ブタが繰り返し検出されました（図 3）。これらの動物も、パラオにおけるレプトス
ピラのリスク因子として注意を払う必要があるかもしれません。 



 

5 

PRESS RELEASE

図３．パラオ共和国におけるレプトスピラおよび哺乳類の環境 DNA分析の結果。 
横（行）は、バベルダオブ島内の４地点からそれぞれ採水した晴天時と雨天時のサンプ
ル（合計 42個）に対応しており、縦（列）は、検出された生物種（レプトスピラ属細
菌、哺乳類）に対応している．数字は、それぞれの地点および種について検出された
DNA 配列の数を表しており、赤色（レプトスピラ）および緑色（哺乳類）が濃いほど、
検出された配列数が多いことを示す．合計 13種に相当するレプトスピラ属細菌、合計 9
種の哺乳類が検出されている。レプトスピラは、DNA配列の分子系統解析結果に基づい
て、ヒトへの高い病原性を示す P1グループと、中程度の病原性を示す P2グループに分
類された。当該論文 Sato et al., One Health, 2024 より改編
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まとめと展望： 本研究は、パラオ共和国の河川で発生するレプトスピラについて、環境
DNAに基づく体系的な生態疫学解析を初めて行いました。その結果、強い病原性を示す
L. interrogans など合計 13種のレプトスピラ属細菌が自然分布していること、その環境濃
度および感染リスクが、雨天、増水・洪水時に高まることが示されました（図 3）。これら
の知見は、現地パラオにおけるレプトスピラの予防や公衆衛生の改善に役立つとともに、
パラオ共和国以外でも、河川の増水・洪水時にレプトスピラ症のリスクが増大することを
示唆する重要な内容です。我が国でも近年、気候の変動や水害の増加が目立ってきてお
り、水害に伴う感染症の増加やその予防は、災害医学的に重要な課題となってきていま
す。本研究は、水害時におけるレプトスピラ症のリスクについて改めて注意を促すもので
あり、また、今回用いた研究手法や調査方法は、世界の亜熱帯・熱帯地域における様々な
病原体の研究においても重要な示唆を提供すると期待できます。 
 
＜用語解説＞ 
(注 1）レプトスピラ： スピロヘータ門に属するらせん形の細長い細菌。69種以上が知ら
れており、高病原性・中病原性・非病原性の種に分けられる。高病原性と中病原性の種は、
人獣共通感染症であるレプトスピラ症の原因となる。 

(注 2）人獣共通感染症： ヒトと動物（哺乳類・鳥類など）に共通して感染する病原体によ
って発症する疾患・病気のこと。病原体となるものは、細菌、ウィルス（インフルエンザな
ど）のほか、真菌、原虫、寄生虫など多岐に渡る。 

(注 3）環境 DNA： 河川水や土壌などの環境媒質中に含まれる様々な生物由来の DNA 断
片。主な由来は、付近に生息する生物の細胞片、粘液、皮膚片、羽毛、死骸などであると考
えられている。 

(注 4）琉球大学・新潟大学・神戸大学 2019年 4月 25日共同ニュースリリース： 「川の
水から人獣共通感染症の病原体と保菌動物の候補を同時検出 ～レプトスピラ症予防に向
けた環境 DNA分析手法を開発～」https://www.u-ryukyu.ac.jp/news/4788/ 

(注 5）琉球大学・スリランカ・ペラデニヤ大学 2020年 7月 27日共同ニュースリリース： 
「顧みられない熱帯病「レプトスピラ症」の感染源を環境 DNAから推定～世界の熱帯・亜
熱帯で役立つ手法を沖縄から発信、スリランカで実証～」 https://www.u-
ryukyu.ac.jp/news/14997/ 

(注 6）琉球大学・東北大学・沖縄科学技術大学院大学（OIST）2021年 4月 23日共同ニュ
ースリリース： 「病原細菌が臓器を壊して感染する仕組みを解明～レプトスピラ症の新し
い予防・治療法開発に期待～」https://www.u-ryukyu.ac.jp/news/22330/ 

(注 7）16S rRNA： タンパク質の生成に関わるリボソーム RNAの一部をコードする遺伝
子。細菌・古細菌など原核生物に広く共通する遺伝子であるため、その種判別に利用される。 
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(注 8）12S rRNA： タンパク質の生成に関わるリボソーム RNAの一部をコードする遺伝
子。脊椎動物などの真核多細胞生物では、ミトコンドリアゲノム上に広く共通して存在する
遺伝子であるため、その種判別に利用される。 

(注 9）PCR： ポリメラーゼ連鎖反応（polymerase chain reaction）の略。DNAの集合か
ら、ターゲットとする特定の配列領域を生化学的に増幅する方法。ごく微量の環境 DNAサ
ンプルなどから、多数のコピーDNAを得て、DNA配列決定などの分析に利用することがで
きる。 

(注 10）次世代シークエンサー： 数千万から数億分子の DNA について、同時並列的に塩
基配列を解読することができる手法および機器。2004 年ごろから普及し、現代生物学、ゲ
ノム解析における重要な基礎技術となっている。 
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