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概 要

応用 分 野

米子市の弓ケ浜半島では、吸血性ヌカカによる住民の健康被害が毎年出ている。ヌカカに咬まれた皮膚に生じる腫れや
痒みは、ときに激しい炎症や皮膚傷害の拡大を起こす。
しかしながら、原因ヌカカ種、発生場所や炎症症状拡大原因などについて、これまで詳しく調べられていない。

症状拡大原因に関してヌカカ保有細菌叢やヌカカ成分との関連を調べるために、本年度は以下を行った。
１） ヌカカ保有細菌叢のメタゲノム解析で、どのような細菌を保有しているのか調べ、皮膚障害との関連を解析
２）原因ヌカカ種識別、とくに発生源となる幼虫生息場所検索のための遺伝子同定法開発

疾病の原因微生物解明、予防・治療薬品開発
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連絡先

ヌカカ： ハエ目ヌカカ科， 別名「干拓虫」

体長1.5	mm～2.0	mm程度の小型昆虫

一部の種のメスは刺咬性及び吸血性をもつ

刺咬種に関する詳細は不明

弓ヶ浜半島で 5月下旬〜8月に刺咬被害多発

今後の課題

１）刺咬ヌカカ種を特定する。

２）住民被害の原因ヌカカ種から、症状拡大原因となる成分を探す。
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ヌカカ虫体破砕〜遺伝子抽出
・ヌカカ遺伝子
・付着あるいは体内の微生物
（細菌、真菌など） 遺伝子

分類に有効な遺伝子
領域の増幅

菌属の同定

塩基配列決定

遺伝子相同性検索

特異遺伝子の増幅

ヌカカ虫体の保有細菌叢を遺伝子レベルで調べる

ライブラリー

メタゲノム解析

次世代シークエンサー

ト ク ナガク ロヌ カ カ ♂ ト ク ナガク ロヌ カ カ ♀ イ ソ ヌ カ カ

体長 1.5  m m ～2. 0  m m 1 . 5  m m ～2. 0  m m ト ク ナガより 小さ め

体の色 黒 褐色 薄茶色

腹部の形 長い アーモンド 形 丸い

尾部 丸い 尖っ ている（ 産卵管） 丸い

触覚 枝分かれ 数珠つなぎ 数珠つなぎ

翅（ 脈）
全体は飴色

白い斑点がある

ト ク ナガク ロヌ カ カ ♂ ト ク ナガク ロヌ カ カ ♀ イ ソ ヌ カ カ

ヌカカ成虫の形態学的識別

研 究 内 容

用語説明
次世代シークエンサー： 従来の遺伝子塩基配列解析能力が大幅に向上した高速遺伝子塩基配列解析装置
メタゲノム： 生物の遺伝子全体を意味する「ゲノム（genome）」に，「超越」を意味するメタ（meta-）を融合した造語。

微生物群のゲノムを培養することなく網羅的解析することをメタゲノム解析と呼ぶ。
メタゲノム解析： 多様な微生物のDNAを混合物として抽出し，このDNA混合物の塩基配列を解読することで、

試料中に含まれる微生物（培養できない微生物を含む）の種類やその存在比率を推定することが可能。


