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図 2-1. 北海道内における十勝地域の位置（黒塗部）.   

図 2-2. 渋山川における自動撮影カメラの設置場所.  

図 2-3. 2013から 2014年の十勝地域におけるアライグマのCPUE (ワナ捕獲効
率)に基づく相対密度. 

図 2-4. 2010から 2014年の十勝地域におけるアライグマ 1才齢以上のメスの
齢別子宮内胎児・胎盤痕数の分布. 

図 2-5. 2006から 2014年の十勝地域内におけるアライグマの捕獲・回収数の

年変動. 

図 2-6. 十勝地域における各期間内のアライグマ捕獲・回収場所および数.  

図 2-7.フィールドサイン調査地点を中心としたバッファ内景観構造による足
跡の有無を説明するモデルのバッファサイズの変化に伴う AICの推
移. 

図 2-8.十勝地域で実施されたフィールドサイン調査における畜舎密度とアラ

イグマの足跡の有無の関係の実測値（◯）およびベストモデルから算

出された予測値（実線; 表 2-3）. 

図 2-9. 性別・捕獲季節別のアライグマの栄養状態を説明するベストモデルの
AICcのバッファサイズに伴う推移. 

図 2-10.十勝地域で春・夏に捕獲されたアライグマオス（a）および秋に捕獲さ

れたアライグマメス（b）の body mass index（BMI: 体重/体長 2）と

生息地景観要素との関係の実測値（◯）およびベストモデルから算出

された予測値（実線; 表 2-4）. 

図 2-11. 2014年に渋山川沿いで行った自動撮影調査におけるアライグマ撮影

頻度の区域間比較
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表 2-1. CPUE（捕獲努力量：捕獲数 / ワナ設置日数）算出に用いた十勝地域にお

けるアライグマの捕獲情報. 

表 2-2.  十勝地域のアライグマの胃内容物における各食物項目の出現頻度.  

表 2-3. 赤池統計情報量（AIC）の最も低い上位 5つのアライグマの足跡の有無を

説明するモデルと Nullモデルを構成する説明変数の係数（SE）. 

表 2-4. 性別・捕獲季節別の赤池統計情報量（AICc）の最も低い上位 5つ
のアライグマの栄養状態を説明するモデルと Nullモデルを構成
する説明変数の係数（SE）. 

表 2-5. 2014年に渋山川沿いで行った自動撮影調査結果.  

表 3-1. 2009から 2013年に十勝地域で捕獲されたアライグマの性別・年齢・季節

によるサルモネラ検出結果. 

表 3-2. 2009から 2013年に十勝地域で捕獲されたアライグマにおけるサルモネラ
検出を環境要因で説明する単回帰モデルの変数のオッズ比とその 95%信
頼区間. 

表 3-3. 2009から 2013年に十勝地域で捕獲されたアライグマにおけるサルモネラ

保有の有無を重回帰モデルにより説明するベストモデルを構成する要因

のオッズ比とその 95%信頼区間. 

表 3-4. 2009から 2013年に十勝地域で捕獲されたアライグマにおけるサルモネラ
保有の有無を単回帰モデルにより河川総延長・下痢症例数で説明する場

合の各要因のオッズ比とその 95%信頼区間.  

表 3-5. 2010から 2014年に十勝地域で捕獲されたアライグマの性別・年齢・季節
による A群ロタウイルス抗体検出結果. 

表 3-6. 2010から 2014年に十勝地域で捕獲されたアライグマにおける A群ロタ
ウイルス抗体検出を環境要因で説明する単回帰モデルの変数のオッズ比

とその 95%信頼区間. 
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78 表 4-1. 2010から 2014年に北海道十勝地域で捕獲されたアライグマの性別・年
齢・季節による Toxoplasma gondii抗体陽性率. 

表 4-2. 2010から 2014年に北海道十勝地域で捕獲されたアライグマにおける
Toxoplasma gondii抗体保有の有無を説明するベストモデルを構成する
要因のオッズ比とその 95%信頼区間. 
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第 1 章：研究の緒言と文献調査	
 

	
 

緒言	
 

	
 野生動物が感染する病原体の中にはヒトや家畜に病原性を示すものも多く含まれる

ため（Cleaveland et al., 2001; Taylor et al., 2001）、これらの病原体に感染した野生動

物が感染源もしくは運搬者となることにより伝播経路を複雑にし、人獣共通感染症や家

畜伝染病の伝播様式の解明を困難にする。また、ヒトや家畜と比較し野生動物の分布や

行動様式などの生態情報が十分に把握されていないことも感染経路の推定を困難にさ

せている要因の一つであろう。野生動物による病原体の伝播を防止するためには、野生

動物-ヒト及び家畜の接触を遮断することが効果的であるが、すべての民家や畜舎にお

ける野生動物の完全な侵入阻止は不可能である。加えて、近年多くの地域で、野生生物

の生息地を切り開いた場所への居住地及び農畜産業施設の設営や野生動物の都市適応

によるヒト居住地への進出が確認されている。これらの地域では、野生動物とヒト、家

畜間の距離が短縮される傾向にあるため、この変化に伴いそれぞれの宿主間で直接的・

間接的接触に伴い病原体が伝播されることによる健康被害の発生が懸念されている

（Bradley and Altizer, 2007; Chomel et al., 2007）。日本でも野生動物の中で生息域を

拡大させている種がみられることに加え、里山地域における土地利用の変化により野生

動物とヒトや家畜との距離が縮まっているため（小寺ほか, 2001; 日本生態学会, 2002; 

環境省自然環境局野生生物課鳥獣保護業務室, 2015）、それぞれの宿主間の接触頻度が

増加することで、野生動物による病原体伝播のリスクが上昇していることが危惧される。

これらの理由から、野生動物による伝播リスクの高い場所や伝播に関与するリスクの高

い動物種を明らかにし、防疫対策の重点エリアや侵入防除対象種を推定することにより、

効果的に野生動物による病原体伝播の影響を低減させることが重要課題となっている。 



 2 

	
 野生動物の関わる感染症の流行を制御する上で、疫学的研究手法に基づくリスク要因

の推定は有効な手法である。ヒトや飼育下にある家畜は個体レベルで予防や隔離を行う

ことにより感染症のさらなる発生を防止することが可能であるが、野生動物の場合、感

染症に罹患した個体を見つけることすら困難であり個体レベルの感染症対策は現実的

に不可能である。そのため、個体レベルではなく疫学的手法を用いて集団レベルでの感

染のリスク要因を明らかにすることにより、効果的な野生動物による病原体の伝播を制

御する方策を考案することが可能となる。既に、野生動物による病原体伝播のリスクを

上昇していることが予想される地域を中心に、病原体伝播リスクの低減を目指した野生

動物の感染症研究が盛んに行われているが（Daszak et al., 2000; Miller et al., 2013）、

有病率の推定や病原体の微生物学的特徴の解明にとどまる研究も多く、野生動物の感染

症のリスク要因に関する疫学的な研究事例は限られている。そのため、野生動物による

病原体伝播が問題となっている近年、疫学研究をさらに推し進め、感染症のリスク要因

に基づいた効果的な対策を講じることが求められる。 

	
 そこで、本章では野生動物における病原体感染に影響を与える要因の推定を行う上で、

研究の重要性が高いと思われる感染症や動物、及びどのような要因が病原体感染に影響

を与えるのかを検討するために文献調査を行なう。まず、野生動物の病原体伝播が引き

起こす影響を伝播する対象毎（ヒト・野生動物・家畜）に分けて調査し、どのような局

面で問題となっているのかを明らかにする。次いで、日本において生息域が拡大してい

る動物種のうち、病原体伝播のリスクが特に高いと思われる動物種を推察する。最後に、

野生動物の病原体感染に影響を与える要因を推定するための疫学的研究手法を検討す

る。これらの結果から、対象とする調査地域において公衆衛生や家畜衛生に大きな影響

を与える可能性の高い動物種及び病原体及びそれらの引き起こす病原体伝播のリスク

要因を推定するのに適した疫学的研究手法を考察する。 
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文献調査	
 

	
 

Ⅰ	
 野生動物による病原体伝播	
 

	
 1940年以降に発生した新興感染症の約７割は野生動物に起因する病原体が原因とな

っており、その発生数は増加傾向にあった（Jones et al., 2008）。この原因として、野

生動物の生息地を切り開いた場所での住居建設、農地開発、家畜の飼育や野生動物の輸

出入増加などによる野生動物-ヒト間の接触が増加したことが挙げられている（Chomel 

et al., 2007; Cutler et al., 2010; Decker et al., 2010）。新興感染症の中には SARSやエ

ボラ出血熱を始めとしたヒトに重篤な症状を引き起こすものも含まれるため（Peiris et 

al., 2003; Beeching et al., 2014）、野生動物に関連する疾病の効果的な制御方法が模索

されている。 

	
 病原体の感染環において、宿主動物は病原体の感染環の中で病原体の維持母体となる

「維持宿主」、もしくはその動物種のみでは病原体が維持されず伝播のみに関与する「播

種宿主」の役割を担う。病原体に感染しても病原体は増幅されずその宿主で感染環が終

了する「終末宿主」となることもあるが、この場合宿主は伝播に関与しない。野生動物

が維持宿主となる場合、その動物種内で病原体が維持されるため野外における感染症の

制御・根絶は極めて困難となる（Daszak et al., 2000; Gortázar et al., 2007; Miller et 

al.,2013）。狂犬病や高病原性鳥インフルエンザのように、ヒトや家畜に重篤な症状を

引き起こす感染症も野生動物が維持宿主となるため、野生動物における感染実態の調査

が盛んに行われている（Olsen et al., 2006; Zhang et al., 2009; Dyer et al., 2013）。 

	
 ヒトに感染する病原体の約 4割は野生動物にも感染し、そのうちの半数以上は家畜に

も感染する（Cleaveland et al., 2001; Taylor et al., 2001）。このような野生動物を含め

多種の動物を宿主に持つ病原体が流行した場合、ヒトと家畜のそれぞれに大きな健康被
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害が生じる。その一例として、東南アジアで発生したニパウイルスの流行が挙げられる

（Epstein et al., 2006）。ニパウイルスはオオコウモリ（Pteropus sp.）を自然宿主と

し、ヒトやブタ（Sus scrofa）にも感染する。ブタに感染した場合の致死率は 1〜5%で

あるが、ヒトに感染した場合は 40%〜75%と高い。1998〜1999年にマレーシアでニパ

ウイルス感染症のアウトブレイクが起きた際、265人の感染者のうち約 4割にあたる

105人が死亡した。このアウトブレイクは養豚業の拡大に伴いオオコウモリの生息する

山林の開拓地における養豚場の建設がすすみ、オオコウモリ-ブタ間の距離が縮まり、

両者の直接的・間接的接触増加に伴いウイルス伝播の機会が増加したことが原因とされ、

ニパウイルスに感染したブタに接触したことで多くの養豚場関係者もニパウイルスに

感染した。ヒトへのニパウイルスの感染源とされたブタも感染拡大を阻止するために殺

処分され、処分数は約 100万頭以上に上った（Chua et al., 2000; Sai and Kaw, 2000; 

Epstein et al., 2006）。以上のように、マレーシアにおけるニパウイルスのアウトブレ

イクは野生動物を起源とする病原体の伝播が公衆衛生・家畜衛生のいずれにも大きな被

害を与えた事例の一つであった。この事例からわかるように、病原体は多種の動物種に

感染するため、それぞれの動物種の病原体感染を切り離して考えることはできない、

「One Health」と呼ばれる考え方がある（Karesh and Cook, 2009; WHO, 2015）。こ

の考え方に基づいてヒト・野生動物・家畜の健康を維持するためには、OIE（国際獣疫

事務局）やWHO（世界保健機構）をはじめとしたそれぞれの動物種の衛生対策を担当

する関係者同士が連携した包括的な調査研究が必要とされている（Kuiken, 2005; 

Karesh and Cook, 2009）。 

	
 このように、野生動物による病原体伝播はヒト・多種の野生動物・家畜のいずれにも

影響を与えていた。そこで、野生動物がヒト・野生動物・家畜に病原体を伝播させるこ

とによって生じる影響をそれぞれの種間毎に文献の調査を行う。 
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 1.	
 野生動物-ヒト間伝播	
 

	
 人獣共通感染症の中で野生動物が維持宿主もしくは播種宿主となっている感染症の

中には（Daszak et al., 2000; Jones et al., 2008; McFarlane et al., 2012）、SARSやニ

パウイルス感染症のようにヒトに重篤な症状を引き起こし、近年国際的に問題となった

感染症も含まれる(Peiris et al., 2003; Epstein et al., 2006; Jones et al., 2008)。そのた

め、野生動物の感染症に対する関心は高くなっており、野生動物の感染症研究に関する

論文数は 1980年以降、増加傾向にあった（Miller et al., 2013）。 

	
 中には人間活動に起因した野生動物の増加がヒトにおける感染症リスクを高めるケ

ースも存在する。近年、都市部に人口が集中したことで、都市域が拡大し都市環境に適

応できない種が生息地の縮小を余儀なくされた。一方で、都市環境に適応することので

きた動物種は生ごみなどの豊富に存在する餌資源を利用し個体群を拡大させている。

（Mackenstedt et al., 2015）。アライグマ（Procyon lotor）は都市適応に成功した種の

一つで、農村部における一般的な密度が 1〜27頭 / km2であるのと比較し、都市部に

おける密度は高くワシントン D.C.の都市公園における密度は 67〜333頭 / km2と推定

されている（Gehrt, 2013）。アメリカでは都市部におけるアライグマへの餌付け行為や

生ごみの放置がアライグマを増加させるとともに、アライグマ-ヒト間の距離を縮めた

ことで、アライグマを維持宿主とするアライグマ回虫症のヒトにおける感染リスクを高

めていることが指摘されている（Wise et al., 2005）。アライグマ回虫（Baylisascaris 

procyonis）はヒトに重篤な神経症状を引き起こす寄生虫で、原産地の北米だけでなく

ドイツなどの移入地においてもヒトでの感染が報告されている（Küchle et al., 1993; 

Page et al., 2005; Beltrán-Beck et al., 2012）。アライグマの都市適応に伴いアライグ

マ-ヒト間の接触頻度が増加することにより、ヒトへのアライグマ回虫感染のリスクの

さらなる上昇が懸念される。 
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 日本においても野生動物が感染源となる人獣共通感染症が問題となっており、前述の

アライグマ回虫症と同様、人間活動がヒトにおける感染のリスクを増大させている感染

症が存在する。寄生虫感染症であるエキノコックス症は北海道においてキツネ（Vulpes 

vulpes）が重要な維持宿主であり、北海道全土に亘りキツネを中心とした野生動物間で

流行している（Yimam, 2002; 高橋, 2007）。終末宿主であるヒトはキツネの糞に排泄

されるエキノコックス（Echinococcus multilocularis）の虫卵を経口摂取し感染、重篤

な症状を呈する。 ほとんどのエキノコックス症の発生は北海道に限局しているが、年

間数百頭が北海道から本州に移動しているイヌ（Canis lupus）はキツネと同様にエキ

ノコックスの虫卵を排泄するため（土井ほか, 2003）、移動個体の中のエキノコックス

感染犬が本州で虫卵を播種し、エキノコックス症流行が本州にまで拡大していく可能性

がある（土井ほか, 2003; 新井ほか, 2005）。都市部ではキツネをヒトの生活環境に引き

つける要因となっている生ごみや餌付け行為がヒトにおけるエキノコックス感染のリ

スクが増大していることが指摘されているため（高橋, 2007）、本州に本症が定着した

場合のヒトへの健康被害は甚大なものになることが予想される。 

	
 以上のように野生動物によるヒトへの病原体伝播は海外及び国内のいずれにおいて

も公衆衛生上問題となっている。また、人間活動の影響により野生動物-ヒト間の接触

機会の増加することにより、野生動物-ヒト間の病原体伝播のリスクは上昇している感

染症も確認された。ただし、ヒトにおける野生動物由来の病原体感染は、野生動物との

直接的接触に加え、ニパウイルスのように野生動物と接触し感染した家畜が直接の感染

源となることもある（Epstein et al., 2006）。この場合、野生動物は直接伝播に関与し

ないものの病原体の供給源として機能しており、野生動物との直接的な接触による病原

体伝播だけではなく、家畜などを介した間接的な病原体伝播にも警戒する必要がある。 
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 2.	
 野生動物-野生動物間伝播	
 

	
 感染症は捕食や競争と並ぶ、個体群動態の変動に関与する重要な生物間相互作用の一

つで（Krebs, 2001）、主に致死率や出生率に影響を与えることにより野生動物の個体群

動態を大きく変動させる。特に、外来性の病原体は、移入地においてこの病原体に暴露

された経験がなく、有効な免疫機能を持たないことが想定される在来生物の脅威となる

（Daszak et al., 2000; Prenter et al., 2004）。多くの病原体は生物の移動に伴い移入さ

れ、ハイイロリス（Sciurus carolinensis）がイギリスに導入された際に付随して起こ

ったリスポックスウイルスの移入が代表的な例である。 

	
 イギリスのハイイロリスは 20世紀前半から後半にかけて北アメリカから導入された

外来生物である。ハイイロリスと在来のキタリス（Sciurus vulgaris）は似通った餌資

源と生息環境を利用するため、両種間に競合が生じ、多くの場所でキタリスのニッチは

ハイイロリスによって置き換わっていった（Wauters and Gurnel, 1999）。このキタリ

スの減少を加速させた原因のひとつにハイイロリスが維持宿主となるリスポックスウ

イルス感染が挙げられる（Sainsbury et al., 2000）。リスポックスウイルスはハイイロ

リスに感染した際、無症候性に経過するものの、キタリスに感染した際は重篤な致死性

の症状を引き起こす（Tompkins et al., 2002）。そのため、このウイルスを保有するハ

イイロリスがイギリスにおいて分布を拡大させる際に、リスポックスウイルスをキタリ

スに伝播させたことでハイイロリスによる生息地置換を加速させたことが示唆されて

いる（Tompkins et al., 2003; Rushton et al., 2006）。このような外来性の病原体移入

に伴う野生生物の生息地置換はハワイの在来鳥類における鳥マラリア感染でも見られ

ており（Warner, 1968; van Riper III et al., 1986）、感染症が生態系のバランスに影響

する要因の一つとなっている。 

	
 このように、野生動物間の病原体伝播は野生動物に健康被害を引き起こすことにより
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個体群動態に大きな負の影響を与えうるため、感染症は生物多様性、及び、生態系保全

の脅威となりうる。 

 

3.  野生動物-家畜間伝播	
 

	
 家畜に病原性を示す病原体（家畜病原体）の約半数が野生動物にも感染することに加

え（Cleaceland et al., 2001）、野生動物はしばしば餌資源や休息場所を求めて放牧地や

畜舎などの畜産環境に出入りする（Tsukada et al., 2010）。そのため、直接的・間接的

に家畜と接触することによる野生動物-家畜間で病原体伝播が起こる可能性が指摘され

ている（Garnet et al., 2002; Daniels et al., 2003; Palmer et al., 2004）。家畜における

サルモネラ症や牛結核では、野生動物の排泄物によって汚染された飼料や敷料が感染源

となり間接的な接触による病原体の伝播が起きたことが示唆されている（Garnett et 

al., 2002; Daniels et al., 2003）。特に、栄養価の高い家畜飼料は多くの野生動物を引き

つけるため、畜産農家周辺では局所的に野生動物の個体密度が高くなることにより個体

間の距離を縮め（Boutin, 1990; Brown and Cooper, 2006）、病原体伝播の頻度を増加

させる（Thompson et al., 2008; Campbell et al., 2013; Sorensen et al., 2014）。加え

て、人工飼料の給与は多くの野生動物の繁殖率や生存率を高めるため（Boutin, 1990）、

畜産農家を利用し家畜病原体に感染した個体群の拡大が促進されることにより、感染個

体の分布が拡大し病原体の伝播が促進される可能性がある。つまり、畜産農家の存在そ

のものが野生動物間及び野生動物-家畜間の病原体伝播を促進させていることが考えら

れ、野生動物による病原体伝播は家畜疾病を制御する上で重大な障害となりうる。	
  

	
 家畜への病原体伝播に野生動物が関与していることが示唆されている感染症は多く、

国際的監視下にある OIEリスト疾病や日本の家畜伝染病予防法で定められる法定伝染

病にも高病原性鳥インフルエンザやブルセラ症など畜産業に甚大な経済被害をもたら
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す感染症が含まれている（Frölich et al., 2002; Simpson, 2002; Gortázar et al., 2007; 

Miller et al., 2013）。これらの感染症の中には野生動物を維持宿主とする感染症も多い

（Miller et al., 2013）。野生動物は家畜と異なりヒトに管理されていないため、野生動

物による病原体の維持・伝播は感染症の撲滅の大きな障害となり、有効な疾病制御方法

の立案に向けて野生動物における疾病動態の解明が試みられている（Gortázar et al., 

2007; Rhyan and Spraker, 2010; Miller et al., 2013）。 

	
 多くの地域において家畜に甚大な被害をもたらし、世界的に野生動物による伝播につ

いて盛んに研究が実施されている家畜の感染症の一つに牛結核が挙げられる。牛結核菌

は様々な野生動物を維持宿主とする病原体で、野生動物から牛への牛結核菌の伝播が多

くの地域で問題となっている（Krebs et al., 1997; Corner, 2006; Miller et al., 2013）。

牛結核の維持宿主は地域によって異なり、イギリスではアナグマ（Meles meles）が、

ニュージーランドではポッサム（Trichosurus vulpecula）が、アメリカではオジロジ

カ（Odocoileus virginianus）が該当する（Corner, 2006）。このような維持宿主の違い

から牛結核の伝播様式は異なりを見せ、それぞれの地域において宿主動物の生態・行動

と宿主における有病率や家畜における牛結核の発生との関連性についても検討されて

いる（Krebs et al., 1997; Corner, 2006; Nishi et al., 2006; Naranjo et al., 2008; 

Livingstone et al., 2015）。イギリスでは牛結核発生の抑制を目的とした維持宿主であ

るアナグマの駆除捕獲が牛結核の発生を拡大させる原因となっていることがアナグマ

の行動と家畜における牛結核の発生状況の関連から判明した（Donnelly et al., 2006; 

Woodroffe et al., 2006）。この事例では、アナグマの行動圏が駆除捕獲の影響から拡大

していることが示唆され、捕獲区域周辺で牛結核の発生が増加していた（Donnelly et 

al., 2006; Woodroffe et al., 2006）。この結果を受け、アナグマの駆除捕獲が牛結核の発

生を拡大させていることが懸念され、イギリスでは現在、アナグマへの BCGワクチン
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接種などによる牛結核菌伝播の低減が試みられている（Corner et al., 2011）。 

	
 日本でも、海外と同様に野生動物-家畜間の病原体伝播が疑われる事例がニホンジカ

（Cervus nippon）やイノシシ（Sus scrofa）で報告されている（Imada et al., 1996; 

Okadera et al., 2013）。高病原性鳥インフルエンザ（HPAI）ウイルスは日本において

カモをはじめとした野生動物により家禽に伝播されていることが示唆されている病原

体の一つである。HPAIは H5もしくは H7亜型の一部のインフルエンザ Aウイルスに

よって引き起こされる感染症で、ニワトリ（Gallus gallus）に感染した場合の致死率は

極めて高く、養鶏場で発生すると甚大な被害が生じる（Spackman, 2008）。日本では

2004年以降数回の HPAI発生が野鳥と家禽の双方で報告されており（Mase et al., 

2005; Ministry of Agriculture, Forestry & Fisheries, Government of Japan, 2007; 

Usui et al., 2009）、2010-2011年に連続して発生した HPAIは特に大きな被害をもた

らした（Kajihara et al., 2011; Sakoda et al., 2012）。2010-2011年に発生した HPAI

は家禽での発生に先駆けて野鳥の糞便からウイルスが分離されており、野鳥によってウ

イルスが海外から日本に持ち込まれたことが示唆されている（Kajihara et al., 2011）。

また、野鳥だけではなくアライグマからも H5亜型の抗インフルエンザ Aウイルス抗体

が検出されており、アライグマが HPAIウイルスに感染した可能性が指摘され、野生

哺乳類の HPAIウイルス伝播への関与が懸念された（Horimoto et al., 2011; 

Yamaguchi et al., 2014）。加えて、アライグマからは競馬界に大きく影響を及ぼすウマ

インフルエンザウイルスの亜型としても知られる H3N8亜型の抗体も検出され、ウマ

インフルエンザウイルスへの感染及びウマ（Equus caballus）へのウイルス伝播への関

与も疑われた（Yamaguchi et al., 2014）。このように、畜産業に甚大な経済被害を引き

起こすインフルエンザ Aウイルスのような病原体の伝播・維持に複数種の野生動物が

関与していることが指摘されている。 
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 世界規模で人口が拡大している昨今、食糧供給量確保のために家畜の飼育頭数のさら

なる増加に伴い、新たな飼育場造成が野生生物の生息地を切り開いてすすめられること

が見込まれる。そのため、家畜が野生動物の生息地で飼養されることにより、野生動物

-家畜間の接触に伴う野生動物から家畜への病原体伝播の頻度はいっそう増加していく

ことが予測される（Siembieda et al., 2011）。近年、家畜−野生動物の病原体伝播は重

大な関心事項となっており研究事例は増加傾向にあるが（Wiethoelter et al., 2015）、

野生動物が病原体の維持、伝播にどのような役割を担っているのかについて不明な点が

多い（Siembieda et al., 2011）。 
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Ⅱ	
 日本で分布を拡大させる外来生物	
 

	
 日本では近年、ニホンジカなど在来生物の分布拡大が指摘されているが（環境省自然

環境局野生生物課鳥獣保護業務室, 2015）、クリハラリス（Callosciurus erythraeus）

やヌートリア（Myocastor coypus）といった外来生物も近年、急速に分布を拡大させ

ている（日本生態学会, 2002）。これらの外来種は捕食や競合などの生物間相互作用を

通じて在来種の脅威となっていることに加え、農作物の盗食を始めとした経済被害や新

規病原体を持ち込むなど公衆衛生被害も引き起こし、その被害は分布の拡大とともに深

刻なものとなっている（日本生態学会, 2002）。 

	
 分布を拡大させている外来生物の一種にアライグマ（Procyon lotor）も挙げられる

（Ikeda et al., 2004; 池田, 2006）。アライグマは北米を原産とする食肉目に属し、森

林・河川・民家・畜産エリアなど様々な環境を利用する雑食性の哺乳類である（Zeveloff, 

2002）。北米においてのアライグマの分布拡大が確認されており、ロッキー山脈西部は

1960年代までアライグマの生息していない地域の多い場所であったが、現在では多く

の地域に生息している（Zeveloff, 2002）。個体数も増加傾向にあり、1980年代の個体

数は 1930年代比で 15-20倍にまで増加したとされている。アライグマ増加の原因とし

て、コヨーテなどの捕食者の個体数調整による捕食圧の低下や狩猟圧の低下、農耕地拡

大によるエサ資源量の増加、都市部の拡大に伴うアライグマの都市適応個体の増加が挙

げられている（Zeveloff, 2002）。北米においてアライグマは狂犬病の重要な維持宿主と

なっているため、アライグマの増加に伴い増加している都市部におけるアライグマの民

家侵入が問題視され、ヒトへの狂犬病ウイルス伝播も懸念されている（Gehrt, 2003）。

また、アライグマによる農業被害も問題視されており、アメリカのインディアナ州では

トウモロコシの農作物被害額はシカに次いで多く大きな経済的被害を出していた

（MacGowan et al., 2006）。 
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 アライグマはドイツをはじめとしたヨーロッパ諸国やロシア、日本など様々な国に毛

皮採取やペット目的で移入され、脱走・放逐個体が移入地における野外定着に成功して

おり、世界規模で分布を拡大させている（Lutz, 1995; Zeveloff, 2002; Geht, 2003; Ikeda 

et al., 2004）。外来生物は移入地において、在来生物の捕食や同等のニッチにある生物

との競合により生態系を劇的に変化させるが（Gurevitch and Padilla, 2004）、アライ

グマも同様で、移入地のひとつであるスペインでは一頭のアライグマが 100羽以上の

オニミズナギドリ（Calonectris diomedea）を保護下にある繁殖地において捕食するな

ど様々な在来生物の捕食が報告されており、在来の動物相に大きな影響を与えているこ

とが示唆された（García et al., 2012）。 

	
 アライグマは日本において 1962年に愛知県の動物園から脱走した個体が野生化した

のを皮切りに全国で脱走・放逐個体が野外で定着し、現在では 47全都道府県に分布を

広げている (安藤・梶浦, 1985; 揚妻-柳原, 2004; 池田, 2006; 金城・谷地森, 2007)。1970

年代後半のピーク時には人気を博したアニメの影響により約 1500頭にものぼるアライ

グマが北アメリカからペット目的で輸入されたが（揚妻-柳原, 2004）、アライグマは成

獣になると気性が荒くなり飼育が困難であることから多く個体が脱走・放逐され、野生

化したと推測されている（Ikeda et al., 2004; 池田, 2006）。農作物の盗食や民家・畜産

農家への侵入、希少な在来種の捕食などの諸問題を引き起こしており、2013年の全国

における農作物被害総額は 3億を超えた（Ikeda et al., 2004; 池田, 2006; 金田・加藤, 

2009; 堀ほか, 2013; 農林水産省生産局農産部農業環境対策課鳥獣災害対策室, 2015）。

そのため、各地で積極的な駆除活動が行われており、北海道内だけでも 2013年に 5000

頭を超えるアライグマが捕獲された（北海道環境生活部環境局生物多様性保全課, 

2014）。 
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Ⅲ	
 野生動物の感染症の疫学的研究手法	
 

	
 野生動物の感染症に関する疫学研究は種々の動物を対象として実施され、鳥インフル

エンザウイルスや牛結核菌をはじめとした多くの病原体の有病率や感染のリスク要因

が推定されている（Krebs et al., 1997; Beard et al., 2001; Olsen et al., 2006）。近年は

One Healthの考えに基づき、ヒト、家畜及び野生動物それぞれの感染症や生態に関す

る専門家が情報を共有することで、「感染症の生態」の理解を図る必要性が指摘され、

有病率の推定にとどまらない生態学や数理学など学問分野の視点を取り入れられてい

る（Pats et al., 2004; Siembieda et al., 2011）。 

	
 感染症がある動物種に定着、流行するのかを予測する上で数理モデルは有効なツール

である。感染症数理モデルを活用することで、個体群内の感受性動物・感染動物・免疫

獲得動物の割合と病原体の感染力などの情報を元に、集団レベルにおける感染症動態を

予測することができ、ワクチネーションを実施する際の目標接種率など有用な知見を与

えることができる（西浦・稲葉, 2006）。特に、基本再生産数（R0）は感染症が個体群

内で流行するのかを見極める指標となるため、野生動物の感染症研究において、対象の

病原体が維持される動物種を決定する際の有効な指標である（Dobson and 

Foufopoulos, 2001; Lloyd-Smith et al., 2005）。前述したイギリスでの外来生物である

ハイイロリスによる在来種であるキタリスの駆逐において、ハイイロリスとの競合に加

え、リスポックスウイルス感染の影響を考慮した数理モデルを作成することで実際のキ

タリスの個体数減少を説明することができた。この事例では数理モデルを活用すること

によって、リスポックスウイルスの伝播がハイイロリスによるキタリスの駆逐を加速さ

せた原因であることを明らかにした（Tompkins et al., 2003）。ただし、野生動物の感

受性動物・感染動物・免疫獲得動物の個体数を推定することはヒトや家畜と比較し労力

を要するため、数理モデルを活用した野生動物における感染症動態の把握は困難な場合
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が多い。 

	
 宿主動物の行動や分布、密度、環境嗜好性などの生態学的特徴は感染動物と被感染動

物の接触頻度や感染源への曝露頻度を左右し、多くの野生動物の感染症研究の事例でも

重要な感染症発生のリスク要因として認識されている。宿主動物の行動が感染症伝播に

影響を与える一例として、前述したイギリスのアナグマにおける牛結核の事例が挙げら

れ、アナグマの行動圏が拡大したことにより新たにアナグマの行動圏となったエリアの

家畜において牛結核の発生頻度が上昇した（Donnelly et al., 2006; Woodroffe et al., 

2006）。他にも、北米では給餌場で密集したオジロジカは個体同士の直接的接触および

多数のオジロジカが同じ飼料を摂食したことによる飼料を介した間接的な接触の頻度

が自然採食場と比較し高い傾向にあり、給餌場では病原体の伝播が起きやすいことが指

摘された（Dunkley and Cattet, 2003; Thompson et al., 2008）。実際に、オジロジカ

間の牛結核菌や慢性消耗性疾患（CWD：Chronic wasting disease）を引き起こす異常

プリオンの伝播の頻度は給餌により増加してた（Schmitt et al., 1997; Miller et al., 

2003; Brown and Cooper, 2006; Sorensen et al., 2014）。 

	
 感染源の一つであるベクター昆虫や土壌、水など環境中に存在する病原体の分布はそ

れぞれの存続に必要な温度や湿度などの環境条件に依存するため、野生動物が感染源へ

曝露されるリスクも生息地環境の気候や植生、土地利用などの環境要因によって変化す

る（Woodford, 2009; Siembieda, 2011）。そのため、これらは野生動物の感染症の重要

なリスク要因となる。感染症の環境リスク要因の推定は、感染症発生リスクの高い場所

を空間スケールで予測し、リスクマップなどを通じて視覚的に表現することを可能にす

るため、感染症対策を講じる上で有用な手法となる（Ostfeld et al., 2005）。経済的、

社会的に影響の大きい感染症を中心に、野生動物における感染症の発生データや有病率

との関係性をもとに、環境リスク要因の推定がなされており、ヒトに高い病原性を示す
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狂犬病（Jones et al., 2003; Blanton et al., 2006）やウェストナイル熱（Rochlin et al., 

2011）、アライグマ回虫症（Samson et al., 2012; Jardine et al., 2014）家畜経済に甚

大な被害をもたらす牛結核（Cowie et al., 2014）、シカ類に高い病原性を示す慢性消耗

性疾患（Robinson et al., 2013）など様々な感染症に応用されてきた。日本では、2010

年から 2011年に野鳥において多発したHPAIの発生情報をもとにリスクマップが作成

され、植食性のカモの個体数が重要なリスク要因となっていることが示唆された

（Moriguchi et al., 2014）。この研究結果により効果的な HPAI発生対策が提示され、

HPAIの発生リスクが高いと予測された場所でモニタリング及び防疫の強化を行うこ

とにより HPAIの清浄国である日本に海外からのウイルス侵入を早期発見し、HPAI

による養鶏場などにおける被害を未然に防ぐことが期待されている。近年、日本では政

府主導のもと、公共データのオープン化が進んでおり、無料で入手可能な地理情報は増

加していくことが予想される。このことから、これらのオープンデータを用いることで

より多くの環境要因を考慮した空間疫学研究の実施が可能となるだろう。 
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結論	
 

	
 以上の文献調査の結果、野生動物による病原体の伝播はヒト・野生動物・家畜のいず

れにも大きな健康被害を与えていた。その中でも家畜飼料や牧草に誘引され、畜産農家

や放牧地に出没する野生動物と接触する機会が多い家畜は、野生動物による病原体伝播

の影響を受けやすいと考えられる。これらの感染症の研究事例において、野生動物の生

態や生息地環境がリスク要因となっている場合が多くみられた。画一化された建造物の

中で暮らすヒトや家畜と比べて、野生動物は環境中の病原体に曝露されやすく、生息地

の環境要因がその有病率に与える影響は大きいだろう。そのため、環境リスク要因の推

定は感染リスクの高い場所の推定につながり、疾病制御対策を講じる上で重要な知見と

なることが期待されている。 

	
 そこで本研究では、畜産地帯である北海道十勝地域において外来種アライグマを対象

とし、その分布や環境嗜好性などの生態情報、及びアライグマにおける感染症の有病率

と生息地環境の関係を調査し、アライグマにおける病原体感染のリスク要因を推定する

ことを目的とする。本調査地域においてアライグマは侵入初期段階にあり、生息域が拡

大していることが予想されるため、今後アライグマの個体数増加に伴う家畜との接触頻

度増加により病原体伝播のリスクは増大することが考えられる。 

	
 本研究では、はじめに十勝地域におけるアライグマの生息実態の調査結果をもとにア

ライグマの利用環境を推測し、アライグマにより病原体が伝播されうる環境を検討する。

他地域では畜産農家がアライグマの採餌・休息・出産場と多目的に機能しており（Ikeda 

et al., 2004）、畜産業が盛んな本調査地域においてもアライグマが畜産農家を利用し、

畜産農家に生息する動物や家畜の感染症に影響を受けていることが予想されるからで

ある。次に、アライグマにおいて、家畜や畜産農家に生息する動物が感染源となってい

ることが見込まれる病原体の有病率を調査し、畜産環境をはじめとしたアライグマの生
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息地環境との関係から各病原体感染のリスク要因を推定する。さらに、家畜が感染源と

なりうる病原体感染のリスク要因を推定する際は、家畜における対象疾病の発生頻度も

環境要因として加え、アライグマ-家畜間の病原体伝播の可能性についても検討する。 
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第 2 章	
 :	
 北海道十勝地域における侵入初期段階の外来種アラ

イグマの定着及び個体群拡大の可能性の検討	
 

 

緒言	
 

	
 	
 外来生物は、侵入地において在来生物との競合や捕食による生物多様性の低下や農

作物や漁業資源の減少などの経済的損失を引き起こすことで、侵入地の生態系や産業に

深刻な影響を与える（Genovesi, 2000; Mack et al., 2000; Anderson et al. 2004）。これ

らの外来生物による影響を最小限に食い止めるには、外来生物の侵入プロセスである

「導入」・「定着」・「拡大」それぞれの段階に応じたそれぞれの適切な管理手段を講じる

必要がある（Genovesi and Shine, 2004; Jescheke and Strayer, 2005）。特に、外来生

物の分布域が限られる侵入プロセスの初期段階に移入個体の駆除を始めとする個体数

制御を開始することで根絶の可能性が高まり、効果的かつ効率的に外来生物を防除する

ことができる（IUCN, 2000; Mack et al., 2000; NISC, 2001）。ただし、侵入プロセス

の初期段階において、対象外来種は低密度状態にあるため、捕獲効率が低いことに加え

て、多くの場合、対象外来種が移入地に与える影響は小さいことから、対象外来種の対

策に割り当てられる予算・労働力は限られている。そのため、対象外来種の分布や環境

嗜好性を明らかにした上で限られた捕獲努力量を適切に分配し、効率的な駆除の実施が

求められる。 

	
 北海道東部の十勝地域（図 2-1）において外来種アライグマは、1998 年に実施され

た調査ではその生息が確認されておらず（環境省自然環境局生物多様性センター , 

2002）、2014年現在も大きな被害は報告されていないが、2006年に初めてアライグマ

個体が捕獲されたことから（鹿追町, 未発表）、アライグマの侵入プロセスの初期段階
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に相当すると予想される。日本ではアライグマによる希少在来生物の捕食（金田・加藤, 

2011; 堀ほか, 2013）や農畜産業被害、民家侵入（Ikeda et al., 2004; 北海道環境生活

部環境局生物多様性保全課, 2014; 農林水産省生産局農産部農業環境対策課鳥獣災害対

策室, 2015）が深刻な問題となっていることから、十勝地域においてもこのようなアラ

イグマによる影響が今後顕在化することが懸念される。しかし本地域ではアライグマを

対象とした体系的な調査がほとんど行われていないため、分布範囲や生息密度などの基

礎的な情報がなく、侵入プロセスの進行状況もわかっていない。いくつかの市町村でア

ライグマの有害駆除が実施されているものの、各市町村で得られたアライグマの情報は

散在した状態である。侵入の初期段階のうちに十勝地域におけるアライグマを適切に管

理できれば、その影響や被害を未然に防ぐことができるかもしれない。そのためには侵

入プロセスの段階を正確に把握し、定着や拡大を効果的・効率的に防ぐための管理手法

を確立する必要があると考えられる。 

	
 そこで本研究では、アライグマの侵入プロセスの初期段階にあると予想される十勝地

域においてアライグマの定着および個体群拡大の可能性を検討し、本地域における効果

的なアライグマの管理法を考察した。まず 2013、2014年現在のアライグマの相対密度

を 2市町村および著者が行った捕獲調査のデータから算出した上で、近年駆除・捕獲さ

れたアライグマ個体の繁殖状況から本地域におけるアライグマの定着の可能性を検討

した。次に本地域で初めてアライグマが捕獲された 2006 年から 2014 年現在までの各

市町村および著者が行った捕獲調査のデータを用いて、近年のアライグマの捕獲場所・

捕獲数の時空間パターンの変化を整理することで、個体群拡大の可能性を検討した。そ

して、アライグマの食性分析およびアライグマの生息地選択や栄養状態に影響を与える

環境要因を特定することで、近年のアライグマ個体群拡大を促している原因を探り、効

果的な管理方法を考察した。アライグマの個体群拡大を促している環境要因として、捕
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獲場所周辺における畜産農家・森林及び河川に注目した。畜産農家及び森林はアライグ

マの採餌・休息場所として、河川は採餌場・移動経路として重要な環境であることから

（Johnson, 1970; Zeveloff, 2002; Gehrt, 2003）、アライグマの生息地選択や栄養状態

に影響を与えていることが考えられる。3つの環境要因の中で畜産農家は、アライグマ

の採餌、出産、休息場所として機能し、アライグマの好適な環境となっていることが指

摘されているため（Nixon et al., 2001; Ikeda et al., 2004）、アライグマの個体群拡大

を促進していることが予想された。	
  

	
 十勝地域より西に位置する道央地域には 1980年代からアライグマが定着し現在も広

く分布している（Ikeda et al., 2004; 環境省自然環境局生物多様性センター, 2007）。道

央地域と十勝地域の間には山林が存在するが、この山間部におけるアライグマの生息状

況の調査は実施されておらず、アライグマが道央地域から移動し山間部を越えて十勝地

域の平野部に移入している可能性は否めない。そこで、十勝地域西部の山間部から平野

部を流れ、アライグマが度々捕獲されている渋山川沿いで自動撮影調査を行い、アライ

グマの撮影頻度に基づく相対密度を平野部と山間部で比較することで、山間部にアライ

グマのソース個体群が存在し平野部に移入している可能性を検証した。 
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材料と方法	
 

	
 

調査地域	
 

	
 北海道東部に位置する十勝地域（42～43°N，142 ～ 144°E）は（図 2-1）、亜寒帯に

属し、本調査地域中央部に位置する帯広市における 2005年から 2014年の 1月の平均

気温は－7.1°C、 7月の平均気温は 19.1°Cである（気象庁, 2015）。主に森林（約 60%）

と農耕地（約 20%）が占めている。森林を構成する樹種として自然林のカシワ（Quercus 

dentate）、ヤチダモ（Fraxinus mandshurica）、ハルニレ（Ulmusdavidiana var. 

japonica）及び人工林のカラマツ（Larix kaempferi）などが、農耕地で生育されてい

る農作物として小麦、馬鈴薯、ビート、トウモロコシなどが挙げられる。本地域は酪農

業が盛んであり、牛農家を主とした畜産農家が 2400軒あまり営農し、そのうち約 1600

軒が酪農家である（農林水産省統計情報部, 2008）。本調査地域では 1998年にアライグ

マの生息は確認されていなかったが（環境省自然環境局生物多様性センター, 2002）、

2006年に初めて野外で捕獲された（鹿追町, 未発表）。 

 

データ収集	
 

	
 2013 年から 2014 年に本調査地域西部に位置する新得町と芽室町が実施した有害駆

除および筆者が学術研究を目的として行った調査の記録から捕獲努力量（CPUE：捕獲

数×100 / ワナ設置日数）を 5km×5km メッシュを単位に算出し、相対密度の指標と

した（表 2-1）。ただし、同じ規格の箱ワナ（Havahart Model 1089 or 1092, Woodstream, 

Litiz, Pennsylvania, USA）が同じ地点に年間を通して 50日以上設置された調査記録

のみを利用した。一部の捕獲調査は 11月以降も実施されていたが、アライグマは寒冷

地において冬季の間、活動性を低下させ（池田ほか, 2001; Zeveloff, 2002）、捕獲効率
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の低下が予想されたため 4月から 10月までの捕獲調査の記録のみを参考とした。 

	
 2013 年から 2014 年に十勝地域において筆者が学術研究目的で捕獲したアライグマ

個体および 2010 年から 2014 年に市町村が有害駆除等により捕獲・回収されたアライ

グマ個体を収集し、個体の体重と頭胴長を計測した。収集した個体うち、1歳以上のメ

ス個体から子宮、頭部を回収し、繁殖状況の推定、齢査定にそれぞれ使用した。アライ

グマのメスは誕生した年の翌春まで繁殖活動に参加しないため（Stuewer et al., 1943）、

1歳齢以上の個体の繁殖状態のみを調査した。子宮内の胎児および胎盤痕の数をもとに

妊娠率および産子数を推定した（Junge & Sanderson et al, 1982）。アライグマの産子

数は年齢によって変化するため（Fritzell et al., 1985; Clark et al., 1989; Asano et al., 

2003b）、頭骨が採集できた個体を頭骨縫合線の閉鎖状態から 1 才齢と 2 才齢以上に分

類し（Junge & Hoffmeister, 1980）、齢別の平均妊娠率および平均産子数を算出した。 

	
 また、アライグマ個体から胃内容物を回収し、それらを 1mmメッシュの篩で洗浄し

た後、各食物項目の出現頻度（= 出現頭数 / 総頭数）を算出し、食性を推定した。 

	
 十勝地域内19市町村のうちアライグマ回収記録が存在した11市町村の担当各課が保

有する 2006年以降のアライグマの捕獲記録及び交通事故等の個体回収記録の位置情報

を収集し、1km×1km メッシュ枠毎に捕獲数を算出した。それぞれのメッシュの捕獲

数を以下の 3 つの期間に区分してその空間パターンを時系列で追った；1) 2006-2009

年: 新得町、清水町が捕獲を開始, 2) 2010-2011年: 芽室町が帯広側沿いで捕獲を開始, 

3) 2012-2014年: 従来の捕獲場所から離れた地域に加えて、新得町・清水町と芽室町の

中間帯での捕獲が頻発。 

	
 2010年の 8月から 12月に十勝地域内 10市町村（上士幌町・士幌町・鹿追町・新得

町・清水町・芽室町・帯広市・幕別町・中札内村・更別町, 図 2-1）において北海道が

実施した「平成 22年度 緊急雇用創出推進事業実施要領に基づくアライグマ生息調査・
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捕獲技術普及事業」の足跡調査の結果を使用し、アライグマの生息地・非生息地の間で

景観構造の比較を行いアライグマの生息地選択に影響を与える環境要因を分析した。こ

の調査では、アライグマに特徴的なフィールドサインである足跡の探索が川沿いや橋の

下などの足跡が比較的残存しやすい場所で行われた。調査地点はアライグマの過去の目

撃・捕獲情報等に基づいて設定され、地点毎に計 8日行われた。ただし、本調査地域の

北部から中央部にかけて位置する上士幌町・士幌町・幕別町・更別町（図 2-1）おいて、

2010年までアライグマの捕獲は記録されていなかったため未分布域と見なし、本研究

の対象地域から除外した。 

 

データ解析	
 

	
 アライグマの足跡調査地点、及びアライグマの捕獲地点周辺の景観構造を以下の通り

定量化した。地理情報システムソフトを用いて調査地点もしくは捕獲地点を中心に円

（バッファ）を作成し、バッファに含まれる河川総延長(km)・森林面積率（バッファ

内森林面積/バッファ面積）・畜産農家密度(軒 /km2：バッファ内畜産農家軒数/バッファ

面積)を算出した。本研究ではバッファサイズを意図的に決めず、半径 200m〜1500m

まで 100m間隔でバッファを作成し、各バッファサイズで後述の統計学的解析に供した。

これらの要因については 2005 年農林業センサス（農林水産省統計情報部, 2008）, 自

然環境保全基礎調査植生調査の第 6・7回植生調査結果（環境省自然環境局生物多様性

センター）及び国土数値情報データベース（国土交通省, 2011）のデータをそれぞれ利

用した。ただし、帯広市農村地区の植生調査結果については平成 23年度帯広市生物多

様性保全事業成果の植生調査結果（帯広市市民環境部環境都市推進課）を重ね合わせデ

ータの更新を行った。以上の解析データを得るための空間解析には、ArcGIS 10.0、 

Spatial Analyst extension (ESRI Japan, Tokyo) 及び  Geospatial Modelling 
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Environment (Ver. 0.7.1.0, Beyer, 2014)を用いた。道央のアライグマの行動圏は

81-184haとラジオテレメトリーによって推定されており(Ikeda et al., 2004)、景観構

造を定量したバッファの最大サイズである半径 1500m 内の面積（225ha）と大きく変

わらない。 

	
 足跡の有無を目的変数に、各調査地点バッファ内の畜産農家密度・河川総延長・森林

面積を説明変数とした一般化線形混合モデルを用いた解析を行った。ただし、各調査地

点間の距離が 500m以下のバッファ同士は重複部分が大きいため，景観をひとつとみな

し同一の景観 IDをふり、景観 IDをランダム効果とした。 

	
 アライグマの栄養状態の指標として有効なBMI（body mass index: 体重 / 頭胴長2）

（Kato et al., 2012）を目的変数とし上記と同様の解析を行った。ただし、性別や季節

の違いにより行動・餌資源に変化が生じることで栄養状態も変化することが予想された

ため性別・季節を分けて解析を行った（Zeveloff, 2002）。季節は春夏（4〜8月）・秋（9

〜12月）に分けた。出産・泌乳の時期である春・夏はメスのエネルギー消費が激しい時

期で、景観構造の影響が栄養状態に反映されにくいと考えられたため、春夏のメスの解

析は行っていない。1〜3月の冬季間にアライグマは捕獲されなかった。バッファの重な

りが大きい捕獲地点間の距離900m以下の捕獲地点同士は一つの景観とみなして同一の

景観IDをふり、景観IDをランダム効果とした。 

	
 それぞれのモデリングにおいて、バッファサイズ毎に説明変数の全組み合わせからな

るモデル群に対して赤池情報量（AIC）を算出し、最も小さい AICをもつモデルを各

バッファサイズのベストモデルとして選択した。バッファサイズ間でベストモデルの

AICを比較し最も AICの小さいモデルを含んだバッファサイズを説明力の高い空間ス

ケールとした。なお、BMIを目的変数とした解析では、パラメータ数に対しサンプル

数が小さい場合の使用が推奨されている情報量規準のAICcを用いて同様にモデル選択
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を行った。以上の統計解析は R for Windows 2.15.3 （R Development Core Team, 2013）

を用いて行った。 

 

自動撮影調査	
 

	
 本調査地域西部を流れる渋山川において自動撮影カメラを使用しアライグマの撮影

頻度に基づく山間部・平野部の相対密度を比較した。渋山川の 4区域（山間部、林縁部、

平野部（山間部寄り・市街地寄り））において 1区域につき 3台のセンサーカメラ（SG370, 

Boly Media Communications, Santa Clara, California, USA）を 2014年 5月から 12

月の間、獣道に設置し（図 2-2）、1〜3 ヶ月に一度見回りを行いデータ回収、電池交換

を行った。区域間の相対密度をカメラ設置日数あたりのアライグマ撮影日数を基準に

Fisherの正確確率検定を行い Bonferroni 法により補正した有意水準で多重比較した。 
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結果	
 

	
 本調査地域におけるアライグマの相対密度を検討した結果、2013 年から 2014 年の

捕獲情報に基づく全体の平均 CPUEは 0.44、各メッシュの CPUEの範囲は 0.00から

2.69であった（図 2-3）。学術捕獲に基づく CPUE（0.84）は市町村の有害捕獲の CPUE

（0.31）と比較し有意に高かった。（カイ二乗検定, p=0.004）。  

	
 成獣メスの繁殖状態を調査したところ子宮が回収された 33 頭のうち 30 頭で胎児も

しくは胎盤痕が確認され、捕獲年のメス全体の妊娠率は 88.2%（30/34）であった。1

才齢と 2才以上の妊娠率はそれぞれ 90.0%（9/10）、93.8%（15/16）を大きく変わらな

かった。一腹産子数は 3〜6（図 2-4, 平均 4.47, SD=0.99）で、1才齢と 2才以上の産

子数はそれぞれ平均 3.86（SD=0.83）、4.93（SD=0.85）であった（図 2-4）。 

	
 アライグマの回収記録が存在した市町村への聞き取り調査を行い、計 169 件のアラ

イグマ個体の捕獲・回収情報を収集した。2006年以降十勝地域内でのアライグマ捕獲・

回収数は 2009 年に急激に増加したが、2010 年に 3 分の 1 に減少し、その後は徐々に

増加した（図 2-5）。 一部のアライグマはキツネ捕獲用ワナによって混獲されていた。  

	
 2006 年に十勝地域西部に位置する鹿追町において本調査地域内で初めてアライグマ

が捕獲されて後（図 2-6a）、2009 年に鹿追町に隣接する新得町及び清水町が有害駆除

を開始した。この年、急激に捕獲数が増加し（図 2-5）、その多くがこの 2 町の佐幌川

付近で捕獲された個体であった（図 2-6a）。2010年から 2011年に芽室町がアライグマ

の有害駆除を開始し、佐幌川から南に 20km以上離れた帯広川付近で捕獲が相次いだ。

加えて、佐幌川・帯広川いずれの河川からも 20km以上離れた場所にある上士幌町・大

樹町でも 1頭ずつ捕獲された（図 2-6b）。2012年から 2014年、佐幌川と帯広川の中間

帯を流れる渋山川沿いで捕獲が相次いだ（図 2-6c）。新得町、清水町では 2009年以降、

芽室町では 2010年以降、有害駆除により毎年アライグマが捕獲されていた。このよう
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に、捕獲場所の多くは十勝地域西部に集中したが、西部から距離の離れた十勝地域南部

の大樹町、北部の上士幌町、東部の浦幌町でも捕獲が記録されていた（図 2-6d）。 

	
 アライグマ 20頭の胃内容物を分析した結果、様々な動物質・植物質が検出され、人

為的な資源と思われるものも多数含まれていた(表 2-2)。11頭からトウモロコシが検出

され、そのうち 3頭から濃厚飼料が検出された。またこれら 11頭のうち 5頭は、作付

けされたトウモロコシがまだ結実していない春に捕獲された個体であったことから、こ

の 5頭から検出されたトウモロコシは家畜飼料だと考えられた。トウモロコシが検出さ

れた個体は春（3 月〜5 月）・夏（6 月〜8 月）に捕獲された個体が多くを占めた（10

頭  / 15 頭）。検出された動物質は外来甲殻類のウチダザリガニ（Pacifastacus 

leniusculus trowbridgii）および、在来両生類のエゾアカガエル（Rana pirica）であっ

た。1頭からアライグマの爪および指骨が検出された。 

	
 2010年に 6町村（新得町・清水町・鹿追町・芽室町・中札内村・帯広市）の 126地

点で実施された調査において 20地点でアライグマの足跡が発見された。各バッファサ

イズの足跡の有無を目的変数とした一般化線型モデル（景観 ID 数＝100）のうち各空

間スケールでのベストモデルの AIC を比較したところ、半径 900m バッファのベスト

モデルの AICが最小であった（図 2-7）。半径 900mバッファのモデル群の上位 5つの

モデルうち、4つのモデルが畜産農家密度を説明変数として含み、その回帰係数の絶対

値は標準誤差の 2倍以上であった。このことから、周辺 900mに畜産農家が多い場所で

アライグマの足跡が発見されやすいことが示された（表 2-3, 図 2-8）。 

	
 アライグマの BMIを目的変数とした一般化線形混合モデルの解析の結果、春・夏に

捕獲されたオス（n=33, 景観 ID 数=17）で 200m、秋に捕獲されたオス（n=19, 景観

ID数=15）で 400m、秋に捕獲されたメス（n=16, 景観 ID数=12）で 800mのバッフ

ァサイズの景観構造がそれぞれもっとも説明力の高いスケールとして選択された（図
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2-9）。春・夏に捕獲されたオスの BMIを説明する半径 200mバッファのモデル群の上

位 5つのモデルのうち 4つが畜産農家密度を説明変数として含み、その回帰係数の絶対

値は標準誤差の 2倍以上であったことから、周辺 200mに畜産農家の多い場所ではオス

のアライグマの BMIが高いことが示された（表 2-4, 図 2-10）。秋に捕獲されたオスの

BMI を説明する半径 400m モデルを構成する説明変数の回帰係数の絶対値はいずれも

標準誤差の 2 倍以下で説明力の高い変数は検出されなかった（表 2-4）。秋に捕獲され

たメスの BMIを説明する半径 800mバッファのモデル群のうち上位 4つのモデルが森

林面積率を説明変数として含み、その回帰係数の絶対値は標準誤差の 2倍以上であった

ため、周辺 800mに森林が多く分布する場所ではメスのアライグマの BMIが高いこと

が示された（表 2-4, 図 2-10）。 

	
 センサーカメラ調査を行った渋山川の市街地寄りの平野部、山間部寄りの平野部、林

縁部、山間部で 412日～600日の撮影期間のうち計 17日間、アライグマ個体が撮影さ

れた（表 2-5）。アライグマの撮影頻度は区域間で有意に異なり（p=0.0058）、市街地寄

りの平野部では山間部と比較して頻繁に（p =0.0086, Bonferroni補正後）アライグマ

が撮影された（図 2-11）。 
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考察	
 

	
 北海道十勝地域においてアライグマの侵入プロセスを検討したところ、その定着が確

認され、また今後個体群が拡大していく可能性が高いことがわかった。そして、2013、

2014年現在における十勝地域全体のアライグマの平均 CPUE（0.44）は、道央地域で

2009年から 2011年に実施された箱わなによる捕獲調査の CPUE（3.63; 北海道, 未公

開）と比較すると低いことから、十勝地域に生息するアライグマは道央地域と比較し低

密度下にあることが推測された。アライグマ個体群は低密度下にある場合、アリー効果

が発現し、繁殖相手を見つけることが困難であるために個体群動態の遅滞相にあること

が示唆されている（浅田, 2013）。十勝地域のアライグマ個体群が遅滞相にあるのかは

不明であるが、今後も本地域においてアライグマの駆除捕獲を継続することにより個体

群の成長速度の早い増加相への移行を抑制することが望ましい。 

	
 繁殖状態の調査により、経産個体が確認されたため、本調査地域においてアライグマ

が定着に成功していることが判明した。2010 年に捕獲された個体に妊娠の痕跡が認め

られたことから 2010年時点で既に定着していたと思われる。加えて、2才以上のメス

の妊娠率（93.3%, 図 2-4）が他地域と比較し大きく変わらなかったのに対して（道央

地域：96%, 鎌倉：78.1%, Iowa：91%, Illinois：93.4%, Missouri：84.2%）、1才齢の

個体の妊娠率は 90%（図 2-4）と他地域よりも比較的高い値を示したことから（道央, 

66%; 鎌倉, 64.9%; Iowa, 59%; Illinois, 66%; Missouri, 49%）、十勝地域のメスは 1才

齢で性成熟に達する割合が高く、1才齢のメスの多くが繁殖活動に参加、妊娠していた

と考えられる。産子数も 2才以上の個体では 4.93（図 2-4）と他地域（道央：3.9, 鎌倉：

4.0, 北米：2.0 – 4.8 (1才齢・2才以上合算値)）と比較し高い値であった（Fritzell et al., 

1985; Clark et al., 1989; Ritke, 1990; Asano et al., 2003b; Kato et al., 2009）。このよ

うに本地域のアライグマは他地域と比較し良好な繁殖状態にあり、今後さらに個体数を
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増加させていくことが懸念された。 

	
 各市町村における聞き取り調査の結果、十勝地域におけるアライグマの捕獲・回収場

所の空間配置の経時的に拡大していたため、本調査地域ではアライグマの分布が拡大し

ていることが推察された。本調査地域においてアライグマの捕獲が集中している西部か

ら 20km以上離れた、北部の上士幌町や南部の大樹町、東部の浦幌町でも少数ながら捕

獲・回収されていたことから（図 2-6d）、本調査地域内に広くアライグマが分布してい

る可能性がある。ただし、若齢のオスのアライグマは北米において 200km以上を移動

した個体が観察されているように（Lynch, 1967）、分散の際に長距離を移動すること

が知られている。上士幌町・浦幌町で捕獲された個体はオスであったため、これらのア

ライグマが分散の際に単独で長距離を移動した個体で、これらの町でアライグマがまだ

定着していない可能性も否めず、今後も調査を継続し定着の有無について判断する必要

がある。このように、本調査地域内でアライグマが分布範囲を拡大させていることが推

測されたが、本調査は捕獲・回収データに基づいているため、各市町村の捕獲努力量に

依存する。新得町・清水町がアライグマの有害駆除捕獲を開始した 2009年に急激に捕

獲・回収数が上昇したことからも、捕獲努力量の時空間的変化が捕獲・回収数に影響し

ていることが明らかで、分布の評価が地域内で均等に行われていないと考えられる。こ

のように、捕獲・回収場所の変遷をアライグマの分布の変遷と同義に捉えることはでき

ないものの、このデータには本地域内の多くの市町村に広く設置されているキツネ捕獲

用のワナによって捕獲された個体の情報も含まれている。本調査地域東部ではキツネ捕

獲用のワナにさえアライグマが捕獲されておらず、東部におけるアライグマの密度は多

くの個体が捕獲されている本地域西部と比較し低いことが見込まれる。また、2010 年

以降アライグマの有害駆除を実施している芽室町の渋山川周辺では 2012年に初めてア

ライグマが捕獲され、それ以降も毎年捕獲が続いているため（図 2-6c）、この周辺には
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近年、アライグマの移入・定着が起こったと思われる。 

	
 本調査地域における足跡及び栄養状態の調査から畜産農家密度の高い環境がアライ

グマの個体群の拡大を促進していることが示唆された。足跡調査で発見されたアライグ

マの足跡は、畜産農家が多く分布する環境で発見されやすかったことが示されたことか

ら、アライグマがこのような環境を好んで分布していたと考えられる（表 2-3, 図 2-8）。

そのため、アライグマは畜産農家密度の高い場所を選択していることが推測された。加

えて、春・夏に捕獲されたオスの栄養状態は畜産農家が多く分布する環境で向上する傾

向にあった（表 2-4, 図 2-10）。多種の哺乳類が人工飼料の摂食によって体重を増加さ

せるため（Boutin, 1990）、十勝地域のアライグマも畜産農家において、家畜飼料を摂

食し高栄養状態になった可能性が考えられる。胃内容物を分析したアライグマ 20頭の

うち約 4 割にあたる 7 頭が家畜飼料と思われるトウモロコシを摂食し（表 2-2）、春・

夏のトウモロコシ摂食率は約 7割（10頭/15頭）に上った。原産地の北米においてトウ

モロコシがアライグマの嗜好性が高い春の重要な餌資源であるため（Giles, 1940; 

Mech et al., 1968; Zeveloff, 2002; MacGowan et al., 2006）、本調査地域ではトウモロ

コシを多く含む家畜飼料を供給する畜産農家は餌資源に乏しい春の重要な採餌場とな

っていると思われる。クマやシカをはじめとした哺乳類の栄養状態は繁殖成績に影響す

ることから（Verme, 1969; Elowe et al., 1989; Hilderbrand et al., 2000; Evsikov et al., 

2008）、本地域のアライグマは畜産農家で家畜飼料を摂食したことによりで高栄養な状

態を維持していたことが良好な繁殖状態の一因になっていると考えられる。 

	
 一方、秋に捕獲されたメスでは森林が多く分布する環境で栄養状態が向上する傾向が

見られた（表 2-4, 図 2-10）。秋はアライグマにとって高栄養価な果実や堅果類が多く

実る時期である（Lotze and Anderson, 1979; Zeveloff, 2002）。秋に捕獲された 2個体

で果実の摂食が確認されたことからも（表 2-2）、果実や堅果類が実る森林に生息して
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いた個体がこれらの餌資源を摂食することにより高栄養な状態にあったと推測される。

春・夏は自然環境下においてこれらの栄養価の高い餌資源に乏しいため、季節を問わず

豊富に存在する家畜飼料がアライグマの栄養状態を維持させる重要な餌資源になって

いたと思われる。特に、春はアライグマが最も餓死しやすい時期であるため（Mech et 

al., 1968）、この時期に栄養価の高い家畜飼料が豊富に存在する畜産農家を利用するこ

とにより、アライグマの生存率は大きく上昇している可能性がある。 

	
 秋に捕獲されたオスでは栄養状態に影響を与える要因を推定することはできなかっ

た（表 2-5）。若齢のオスは秋に分散する際、長距離を移動するため（Zeveoff, 2002; Gehrt, 

2003）、このような個体の栄養状態は広範な領域の環境に影響されることが予想される。

そのため、解析に使用した個体には分散中の個体が含まれていた場合、捕獲場所周囲の

環境が分散中の個体の栄養状態に与える影響は小さいと考えられた。 

	
 本研究によって、十勝地域においてアライグマは定着に成功し、個体群を拡大させて

いる可能性が高いが、場所によって侵入プロセスの段階は異なっていることが推察され

た。アライグマの分布は地域西部に偏っている傾向が見られ、今後は東部へ分布が拡大

していくことが懸念されるため、西部では個体数制御を、東部では西部からの移入個体

のモニタリングを強化することにより、さらなる分布拡大の防止につながることが望ま

れる。自動撮影調査の結果から、市街地よりの平野部におけるアライグマの相対密度は

山間部と比較して高いことが示唆されたため（図 2-3）、十勝地域西部におけるアライ

グマのソース個体群は山間部には存在しないと推測された。この結果から十勝地域にお

けるアライグマの初期導入個体の由来について言及することはできないが、現段階にお

いて道央地域から山林を超えて十勝地域にアライグマは移入している可能性は低いと

考えられ、十勝地域内の定着個体群の管理を最優先に行うことが求められる。本調査地

域西部でアライグマの定着個体群の個体数制御を実施する際は、畜産農家密度の高い場
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所における捕獲圧をあげることにより、繁殖率の高い個体が除去されれば個体群の拡大

が抑制されるかもしれない。加えて、アライグマが定着していないと予想される東部で

は畜産農家密度が高い場所においてモニタリングを重点的に行うことで移入個体を効

率的に発見できると考えられる。 

	
 本研究ではアライグマが移入地の産業や生態系に与える影響を検討しなかったが、半

数以上の個体が家畜飼料などの人為的な資源を摂食していたことから（表 2-2）、今後

アライグマがさらに個体群を拡大させた場合、家畜飼料や農作物の盗食や畜産農家侵入

に伴う病原体伝播などアライグマによる負の影響が顕在化することが懸念された。加え

て、エゾアカガエルなどの在来生物の捕食も確認されたことから（表 2-2）、在来の生

態系に影響を与えている可能性がある。特に、エゾアカガエルの捕食が確認された春は

エゾアカガエルの産卵期にあたり、産卵場所に集積した個体がアライグマにとって捕食

しやすい対象となっていることが推測される。アライグマによるエゾアカガエルの捕食

圧が増大した場合、繁殖個体を減少させることによりエゾアカガエル個体群に大きな影

響を与えることが考えられ、アライグマの生息状況とエゾアカガエルの個体群動態の関

係性を調査しアライグマによる影響を明らかにすることが望まれる。 

	
 根絶作戦成功例の多くが定着個体群の封じ込めを行うことのできる段階、つまり分布

域が一部に限定される侵入の初期段階や島嶼部の個体群を対象に実施されている

（McEnnulty, 2001; Simberloff, 2003; Beric and MacIsaac, 2015）。ただし、対象外来

種の分布が限定されている段階にあったとしても、対象外来種の個体群動態に応じた作

戦を実行しなければ作戦の成功は難しい。1960 年代からイギリス東部で実施されたヌ

ートリアの捕獲作戦では当初、個体群動態の分析が行われなかったことに加え、生息調

査も不十分であったために作戦は失敗に終わったが、その後綿密な生息状況の調査と個

体群統計情報に基づいた適正な捕獲圧のもとヌートリア根絶成功に至った（Baker, 
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2006）。この作戦のように、対象外来種の個体群変動に合わせて適正な捕獲圧を設定す

ることにより戦略的な捕獲作戦を実施することが可能となる。本研究では、前述のヌー

トリアの根絶作戦で重要となった適正な捕獲圧については議論できなかったものの、対

象外来種の定着状況などの基礎的な個体群統計情報に加え、個体群拡大を促進する要因

を推定することにより、効率的な駆除方法の提案を行った。本研究地域のように対象外

来種による被害が顕在化しておらず、十分な捕獲圧をかけることは難しい場所において、

本研究で検討した管理方法は限られた捕獲努力のもと、効率的に個体数を抑制できる有

用な手法といえるだろう。 
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 図 2-1. 北海道内における十勝地域の位置（上図：黒塗部） 

	
 	
 	
 及び十勝地域内市町村（下図）. 
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図 2-2. 渋山川における自動撮影カメラの設置場所. 

a: 十勝地域広域地図. 四角内で自動撮影調査を実施した. 

b: ‘a’の四角部の拡大地図. 点線円内の河川沿いに自動撮影カメラを 3台ずつ
設置した. 
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図 2-3. 2013から 2014年の十勝地域におけるアライグマの CPUE (ワナ捕獲

効率)に基づく相対密度. 
実線で囲ったメッシュ内では市町村の有害駆除捕獲のみが、破線（	
 	
 ） 
で囲ったメッシュ内では学術捕獲のみが、破線（	
 	
 ）で囲ったメッシュ内 

では市町村の有害駆除・学術捕獲の双方が実施された. 
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図 2-4. 2010から 2014年の十勝地域におけるアライグマ 1才齢以上の 

メスの齢別子宮内胎児・胎盤痕数の分布. 
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図 2-5. 2006から 2014年の十勝地域内におけるアライグマの 

捕獲・回収数の年変動. 
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図 2-6. 十勝地域における各期間内のアライグマ捕獲・回収場所および数. 

  a: 2006〜2009年 b: 2010〜2011年 c: 2012〜2014年 d: 2006〜2014年 
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図 2-6. （続き） 
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図 2-6. （続き） 
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図 2-6. （続き） 
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図 2-7.フィールドサイン調査地点を中心としたバッファ内景観構造による足
跡の有無を説明するモデルのバッファサイズの変化に伴う AICの推移. 
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図 2-8.十勝地域で実施されたフィールドサイン調査における畜舎密度とアラ
イグマの足跡の有無の関係の実測値（◯）およびベストモデルから算出された
予測値（実線; 表 2-3）. 予測値を算出する際、ベストモデルに含まれる河川
総延長は平均値を用いた. 
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図 2-9. 性別・捕獲季節別のアライグマの栄養状態を説明するベストモデル
の AICcのバッファサイズに伴う推移. 

a: オス（春・夏：3〜8月）b: オス（秋：9〜11月）c: メス（秋：9〜12
月） 
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図 2-10.十勝地域で春・夏に捕獲されたアライグマオス（a）および秋に捕獲
されたアライグマメス（b）の body mass index（BMI: 体重/体長 2）と生息

地景観要素との関係の実測値（◯）およびベストモデルから算出された予測値
（実線; 表 2-4）. 予測値を算出する際、ベストモデルに含まれるその他の景
観要素は平均値を用いた. 
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図 2-11. 2014年に渋山川沿いで行った自動撮影調査におけるアライグマ撮影頻度
の区域間比較. 
カメラの設置区域は図 2 においてカメラの設置場所を示す. それぞれの区域にお

いてカメラが正常に作動した総日数をカメラ日数とした. ただし、カメラの故障も
しくは設置位置のずれが生じた日は除外した. 
* p<0.01（Bonferroni補正後） 
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���� ��� � ���� ������� ��� ����

2013 4/1 - 10/31 213 8

2014 4/7 - 10/31 207 8

2013 5/1 - 10/31 126 - 183 9

2014 4/18 - 10/31 144 -196 7

2013 7/6 - 10/31 51 - 82 20

2014 4/26 - 9/29 51 - 78 18
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表 2-1. CPUE（捕獲努力量：捕獲数 / ワナ設置日数）算出に
用いた十勝地域におけるアライグマの捕獲情報. 
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表 2-2.  十勝地域のアライグマの胃内容物における各食物項目の出現頻度. 

����� ���Z2[

��)

UQWYST 55 9934

��-� 7 5934

�� 6 5434

CJ���)= 5; ;934


�) 434


�+ 5 934

1+ 7 5934

� + 6 5434

!�+ 6 5434

0+ 5 934

�( : 7934

��> 8 6434

CJ�? 7 5934

a �M'K�&"JOXPRVJ,.HBF�*	H�NML��
b ��GAI@ED/K%�
c ���K$#
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表 2-3. 赤池統計情報量（AIC）の最も低い上位 5つのアライグマの足跡の有

無を説明するモデルと Nullモデルを構成する説明変数の係数（SE）. 
 

AIC �AICa wib �	
����
������

����

��
��
����

1 113.37 � 0.334 -3.6850
(0.9765)

1.3299
(0.5948)

− 0.3234
(0.2074)

2 113.88 0.51 0.259 -2.3915
(0.4402)

1.3781
(0.5787)

− −

3 115.25 1.88 0.13 -3.8347
(1.0713)

1.3459
(0.5940)

0.6168
(1.7983)

 0.3100
(0.2106)

4 115.49 2.13 0.115 -2.7619
(0.7556)

1.4176
(0.5785)

1.0901
(1.7508)

−

5 116.33 2.97 0.076 -3.0776
(0.9055)

− − 0.3600
(0.2058)

Null 117.54 4.18 0.041
-1.668

(0.2438) − − −
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 ベストモデルとの AICcの差. 
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 Akaike weights 
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&� %��'
#"$���!����

AIC �AICca wib ��

���
������

	����

����
&��'

1 179.3 � 0.679
18.764
&2.203'

3.636
&1.428'

-5.618
&3.344'

-4.896
&4.506'

2 182.3 3.02 0.150 17.229
(10.162)

3.541
(1.430)

-6.276
(3.300)

−

3 183.3 4.01 0.091 17.752
(2.193)

3.341
(1.466)

− -6.268
(4.588)

4 184.7 5.4 0.046 20.910
(8.917)

− -4.664
(3.842)

-4.132
(5.177)

5 187.2 7.95 0.013 15.565
(1.534)

3.168
(1.494)

− −

Null 191.5 12.19 0.002
17.95
(1.115) − − −

&� %�'
#"$���!����

AICc �AICca wib �	
����
������

���


�����
&��'

1 120.9 � 0.418
13.152
(8.240)

1.264
(6.575)

18.74
(16.330)

1.819
(7.929)

2 122.1 1.21 0.228 13.533
(7.673)

− 18.22
(15.439)

2.171
(7.358)

3 122.5 1.60 0.188 14.382
(6.096)

1.605
(15.490)

19.05
(15.49)

−

4 124.3 3.33 0.079 15.193
(5.099)

− 18.52
(14.764)

−

5 125.3 4.35 0.047 18.58
(6.787)

0.319
(6.562)

− 2.869
(7.925)

Null 129.8 8.86 0.005
21.036
(2.096) − − −

'% &�(
#"$���!����

AICc �AICca wib �	
����
������

���


�����
'��(

1 100.4 � 0.404
8.217
(4.486)

3.972
(6.256)

32.482
（12.968） �

2 101.6 1.26 0.215 2.267
(7.7628)

0.918
(7.072)

36.056
(13.567)

1.844
(1.959)

3 101.9 1.53 0.188 8.930
(4.249) �

35.731
(11.659)

�

4 102 1.66 0.176 2.020
(7.237) �

36.875
(11.548)

1.961
(1.674)

5 108.2 7.86 0.008 16.524
(3.614)

8.987
(7.091)

� �

Null 111.8 11.46 0.001
20.180
(1.920) − − −

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
a
 ベストモデルとの AICの差 

b
 Akaike weights 

 

 

表 2-4. 性別・捕獲季節別の赤池統計情報量(AICc)の最も低い上位 5つのアライグマ

の栄養状態を説明するモデルと Nullモデルを構成する説明変数の係数（SE）. 
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表 2-5. 2014年に渋山川沿いで行った自動撮影調査結果  
カメラが正常に作動した総日数をカメラ日数とした. ただし、カメラの故障

もしくは設置位置のずれが生じた日は除外した. 
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�������

7/15 - 12/2 10 456
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�������
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3 章：アライグマの感染症に関連する環境リスク要因	
 	
 

	
 	
 	
 〜家畜の下痢原性病原体感染を考慮して〜	
 

 

緒言	
 

	
 サルモネラはウシにおいて家畜伝染病予防法の届出伝染病に指定されているサルモ

ネラ症を引き起こす細菌である。サルモネラ症は下痢を主徴とし、重症の場合は死に至

ることもるため、畜産業に与える経済的打撃は大きい（内田, 2009）。サルモネラはウ

シやブタなどの家畜に加え、多種の野生動物にも感染し、家畜におけるサルモネラ症の

中には野生動物によるサルモネラの伝播が原因なっていることが指摘されている事例

もある。アメリカではウシ農家において給餌場に侵入したホシムクドリ（Sturnus 

vulgaris）の数がウシ及び給餌場からのサルモネラの検出率と正の相関を持っており、

ホシムクドリが家畜におけるサルモネラ症の汚染源となっている可能性が示唆された

（Carlson et al., 2011）。北海道でもウシから分離されたサルモネラの遺伝子型が、2005

〜2006年及び 2008〜2009年に北海道内で起きたスズメの大量死に関与していたとさ

れるサルモネラと一致した（Une et al., 2008; 伊藤ほか, 2010; Fukui et al., 2014）。こ

の大量死したスズメから分離されたサルモネラのファージ型はそれまで日本で分離例

のない型であったことから（Une et al., 2008）、スズメがウシにサルモネラを伝播させ

た可能性が指摘されている（伊藤ほか, 2010; Fukui et al., 2014）。畜産地帯である北海

道十勝地域（図 2-1）でも、アライグマからウシ由来株と遺伝的に近縁なサルモネラが

分離された（藤井ほか., 2012; 藤井ほか, 投稿中）。２章での調査結果から、本調査地域

のアライグマは畜産農家を利用していることが判明しており、アライグマがウシと直接

的・間接的に接触することによりウシへサルモネラを伝播させている可能性がある。十
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勝地域では 2009から 2014年の間に牛サルモネラ症の発生が 8戸のウシ農家で確認さ

れており（北海道農政部生産振興局畜産振興課）、アライグマがこれらのサルモネラ症

に罹患したウシとの接触により感染した可能性も考えられるが、藤井ほか（2012;	
 投稿

中）の研究のみでは判断することはできない。 

	
 一方、ロタウイルスは子牛に重篤な下痢を引き起こす病原体で子牛の下痢症の 30〜

50%に関与しているとされている（Dhama et al., 2009; 恒光, 2009）。子牛の下痢症は

致死率（0〜50%）が高く(Mebus et al., 1971)、ロタウイルスが畜産業に与える経済的

損失は大きい（稲葉, 1978）。ロタウイルスは抗原性の違いにより A〜G群に大別され、

その中でも宿主域の広い A群ロタウイルスが多くのウシのロタウイルス病の原因とな

っている（Dhama et al., 2009）。A群ロタウイルスは家畜のみならずアライグマを含

め様々な野生動物からもウイルスが分離されている（Hamir et al., 1990; Imada et al., 

1996; Coria-Galindo et al., 2009; Abe et al., 2010; Okadera et al., 2013; Ghosh et al., 

2014）。日本では野生のイノシシからブタ由来の A群ロタウイルスと遺伝的に近縁なウ

イルスが分離され、野生動物-家畜間でロタウイルスの伝播が起こったことが示唆され

た（Okadera et al., 2013）。ウシロタウイルス、ウマロタウイルスなど動物種毎に適応

した A群ロタウイルスが存在するが、時に種間伝播を起こすため（内田, 2006; Dhama 

et al., 2009）、野生動物による A群ロタウイルスの伝播は家畜における下痢の発生を引

き起こすことが考えられる。家畜において下痢症の多くは確定診断には至らないものの、

十勝地域において 2009から 2013年に少なくとも 10戸のウシ農家でロタウイルス症の

発生が確認されている（北海道十勝家畜保健衛生所, 未発表）。畜産農家を利用してい

るアライグマがウシへウイルスを伝播させることによりこれらのロタウイルス症の発

生に関与していることが考えられるが、本地域のアライグマにおける A群ロタウイル

スの感染状況は調査されておらず、実態の解明が望まれる。 
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 2章で既に述べたように、十勝地域のアライグマは分布を拡大させていることが推測

されているため、これに伴ってアライグマによる畜産農家への侵入が増加し、家畜との

直接的・間接的接触による病原体伝播の頻度も増加することが危惧される。しかし、こ

れまでの本調査地域におけるがアライグマ-家畜間の病原体伝播に関する研究事例は、

藤井ほか（2012, 投稿中）によるアライグマに感染していたサルモネラの遺伝的背景の

解明のみである。アライグマ-家畜間における病原体伝播を証明するにはアライグマ-家

畜間の接触歴と両者の病原体の感染状況の時間変化を追跡し、家畜における対象とする

病原体の感染とアライグマにおける感染が時空間的に一致しているのかを確認するこ

とが必要となる。	
 

	
 本研究の目的はアライグマの生息地におけるウシでの下痢発生数、畜産農家、河川、

及び森林といった環境要因が、アライグマにおけるサルモネラ及び A群ロタウイルス

の有病率とどのような関連を持つのかを推定することである。サルモネラや A群ロタ

ウイルスはアライグマ個体群内で維持されている可能性が考えられたため、アライグマ

個体間の接触頻度に影響すると思われる移動経路である河川、餌場や休息場所となる畜

産農家及び森林（Zeveloff, 2002; Ikeda et al., 2004）を環境要因として考慮した。尚、

A群ロタウイルスについては遺伝子検出も試み、遺伝的背景からも A群ロタウイルス

の由来を推察した。 
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材料と方法	
 

調査地域	
 

	
 第 2章で既に述べた「調査地域」と同じ北海道東部に位置する十勝地域（図 2-1）を

調査地域とした。 

	
 

供試検体	
 

	
 2010年から 2014年に北海道十勝地域において有害駆除や学術捕獲等により捕獲・

回収されたアライグマ 155頭から血清 107検体及び直腸スワブ 147検体を採取し、血

清は-20℃下で、直腸スワブはウイルス輸送培地 (組成：ダルベッコ変法イーグル培地 

(日水製薬株式会社, 東京), ペニシリン G (最終濃度 1000 U/mL), ストレプトマイシン 

(1 mg/mL), ゲンタマイシン (100μg/mL), アムホテリシンB (10 μg/mL))に溶解させ

-80℃下で検査に使用するまで保管した。これらに加え、サルモネラの検出については

藤井ほか（2012, 投稿中）において検査された本章の供試個体を含む 2009〜2013年に

十勝地域で捕獲・回収されたアライグマ（n=117）の検出結果を利用した。 

 

A 群ロタウイルス検査	
 

	
 抗体検出	
 

	
 血清 107検体を用いて国立予防衛生研究所学友会（1973）の方法に従い補体結合

（complement-fixation, CF）試験により A群ロタウイルス抗体を検出した。要約する

と、4倍希釈した被検血清を 56℃で 30分加温して非働化、８倍から階段希釈し、ロタ

ウイルス抗原（デンカ生研, 東京）およびモルモット補体と 96ウェル U底プレート上

で混和した後 4℃で一晩反応させた。この混和液に 0.85%感作羊赤血球を加えて混和し

37℃で 1時間加温、プレートを遠心し溶血度の判定を行った。8倍以上の抗体価を示し
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た検体を陽性と判定した。 

 

	
 遺伝子検出	
 

	
 直腸スワブ 147検体から ISOGEN-LS（ニッポンジーン, 東京）を用いて RNAを抽

出し、Fukudaら（2013）が実施した温度条件のもと、OneStep RT-PCR kit (QIAGEN, 

Valencia, CA, USA) を用いて RT-PCRにより A群ロタウイルスの VP7遺伝子の検出

を試みた。ただし、アニーリング時間は Fukudaら（2013）よりも 1分延長し 2分と

した。プライマーは Gouveaらの（1990）End9（配列）及び Beg9（配列）を用いた。 

	
  

個体要因	
 

	
 	
 アライグマの年齢、性別及び捕獲された季節を個体要因とした。年齢は体重及び歯

の萌出具合から幼獣（1歳未満）・成獣（1歳以上）に分類し（Asano et al., 2003a; Grau 

et al., 1970）、性別は生殖器から判別した。季節は 4〜5月（春）、6〜8月（夏）、9〜

11月（秋）の 3つに分類した。 

 

環境要因  

	
 畜産農家密度、河川、森林、ウシにおける下痢の発生状況を環境要因とした。河川、

森林は既報で野生動物の感染症と生息地環境との関連を推定する際に利用されていた

河川総延長（Murrieta-Galindo et al., 2004）及び森林面積率（Samson et al., 2012）

を、ウシにおける下痢の発生状況は場所によって症例データの回収率に差があったため、

ウシ 100頭あたりの下痢症例件数を使用した。検体の捕獲地点周辺の生息地環境を以

下の通り定量化した。地理情報システムソフトを用いて捕獲地点を中心にバッファを作

成し、バッファ内の畜産農家密度、森林面積率、河川総延長及び、ウシ 100頭あたり
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の下痢症例数を計算し、後述の統計学的解析に供した。バッファ内の疾病情報を入手で

きた検体数が 50件を越えた半径 1200mをバッファサイズとして設定し、この中に含

まれる環境要因を定量した。下痢症例以外の環境要因の定量化には第 2章の「データ解

析」で使用したものと同じデータを使用した。ウシの下痢症例数はアライグマの捕獲地

点から 1200m以内にあるウシ農家 40軒における 2009〜2014年の十勝農業共済組合

（十勝 NOSAI）の診療履歴を使用した。ウシを 20頭以上飼育している農家をウシ農

家と定義した。肉牛農家の多くは十勝 NOSAIの往診を受けておらず、調査対象とした

40軒のウシ農家のうち肉牛を 20頭以上飼育していた農家は 1軒のみであった。ウシの

下痢症の多くは確定診断に結びつかないことから、確定診断された各症状に加え、ロタ

ウイルス症とサルモネラ症の共通症状である「感染性腸炎」の症例数を年毎、バッファ

毎に算出した。ただし、ロタウイルス症では 1〜2週齢の新生児期に発生が集中するこ

とから（恒光	
 2013）、診療時の当該家畜の月齢が 0ヶ月以下の個体の症例のみを対象

とした。これらの症例数と 2014年一時点におけるウシ飼養頭数を基にバッファ毎のウ

シ一頭あたりの下痢症例件数を算出した。以上の解析データを得るための空間解析には、

ArcGIS 10.0、 Spatial Analyst extension (ESRI Japan, Tokyo) 及び Geospatial 

Modelling Environment (Ver. 0.7.1.0) （Beyer, 2014）を用いた。 

	
  

統計手法  

	
 まず、検査結果から算出したアライグマにおける A群ロタウイルス抗体陽性率及び

サルモネラ保菌率と 3つの個体要因（性別・年齢・季節）が関連しているのかを Fisher

の正確確率検定により検討した。次に、A群ロタウイルス抗体もしくはサルモネラ菌体

の有無を目的変数に、バッファ内の畜産農家密度、河川総延長及び森林面積率を説明変

数とした一般化線形混合ロジスティックモデルによりとアライグマにおける A群ロタ
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ウイルス抗体保有もしくはサルモネラ菌体保有の関連の単回帰分析を行った。ただし、

バッファの中心点の地点間距離が 700m以下のバッファ同士は重なりが大きいため同

様の環境であるとみなし、これらのバッファに含まれる環境要因はそれぞれのバッファ

において定量化した値の平均値を用いた。これらバッファには同じ地点 IDをふり、こ

の地点 IDをランダム効果とした（サルモネラ：地点 ID数=25 検体数=80；A群ロタ

ウイルス：地点 ID数=39 検体数=106）。この単回帰モデル及び前述の Fisherの正確

確率検定によって抗体陽性率もしくは保菌率と有意に関連していた要因及びウシ 100

頭あたりの下痢症例数を後述の重回帰モデルの説明変数とした。この重回帰分析を行う

際、説明変数とした河川総延長及びウシ 100頭あたりの下痢症例数の分布には偏りが

生じたため、平方根変換を行い補正したデータを使用した。それぞれのバッファにおけ

るこれらの説明変数の全組み合わせからなるモデルの AICを計算し、最も AICの小さ

かったモデルをベストモデル、つまり A群ロタウイルス抗体陽性率及びサルモネラ保

菌率について最も説明力の高いモデルとした（Burnham and Anderson, 2002）。ただ

し、ウシ農家が存在しなかった、もしくは症例データを入手することのできたウシ農家

がなかったバッファは解析から除外した（サルモネラ：地点 ID数=15 検体数=51；A

群ロタウイルス：地点 ID数=18 検体数=63）。統計解析には R for Windows 2.15.3（R 

Development Core Team）を使用した。 
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結果	
 

	
 サルモネラ検出を行ったすべての検体、および、サルモネラが検出された 2市町村の

保菌率は、それぞれ、10.3%（表 3-1, 12/117）と 15.0%（表 3-1, 12/80）であった。個

体要因とサルモネラ菌体保有の間に有意な関係はみられなかったが（表 3-1, p>0.1）、

サルモネラ菌体検出の結果には市町村レベルの偏りが生じたため、菌体が検出された 2

市町村のデータのみをサルモネラの解析に使用した（表 3-1）。単回帰分析の結果、サ

ルモネラ菌体保有と河川総延長に関連があった（表 3-2, オッズ比=2.46, 95%信頼区間

=1.08-5.6, p=0.033）。症例データを加味した一般化線形混合ロジスティックモデルでは、

ウシ 100頭あたりの下痢症例数及び河川総延長を説明変数とし、重回帰分析を行った。

サルモネラ菌体保有を説明するベストモデルにはウシ 100頭あたりの下痢症例数及び

河川総延長が説明変数として含まれ、いずれの要因もサルモネラ菌体保有と関連してい

た（表 3-3, p<0.05）。ただし、ピアソンの積率相関検定の結果、ウシ 100頭あたりの下

痢症例数及び河川総延長の間に有意な負の相関が見られた（p=0.006, r=-0.38）。各説明

変数の独立性が低かったため、各変数の単回帰分析を行った結果、下痢症例数がサルモ

ネラ菌体保有と関連していた（表 3-4, オッズ比=7.54, 95%信頼区間=1.37-41.48, 

p=0.020）。河川総延長とサルモネラ菌体保有も弱いながら関連していた（表 3-6, オッ

ズ比=2.40×102, 95%信頼区間=0.64-8.92×104, p=0.069） 

	
 一方、A群ロタウイルスの抗体陽性率は 15.1%（16/106, 表 3-5）であった。血清 1

検体は非働化後も補体活性が認められたため、A群ロタウイルス抗体の有無を判定でき

ず統計解析からは除外した。個体要因、3つの環境要因およびウシにおける下痢症例数

と A群ロタウイルス抗体の間に有意な関係はみられなかった（表 3-5, p>0.1, 表 3-6）。

また、A群ロタウイルスの遺伝子も検出されなかった。 
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考察	
 

	
 サルモネラ保有を説明するベストモデルにおいて、説明変数として選択されたウシ

100頭あたりの下痢症例数とサルモネラ菌体保有の間には関連性が確認され（表 3-4）、

ウシにおいて下痢発生頻度が高い環境に生息するアライグマのサルモネラ菌体保有率

が高いことが示唆された。加えて、河川総延長とサルモネラ菌体保有の間にも弱いなが

ら関連性が確認され、河川が多く分布する環境に生息するアライグマのサルモネラ菌体

保有率が高いことも示された（表 3-4）、 

	
 本調査地域のアライグマは多くが畜産農家を利用していることに加え、既報において

アライグマから分離されたサルモネラにウシ由来株と遺伝的に近縁な株が含まれたこ

と（藤井ほか, 2012; 藤井, 投稿中）を考慮すると、アライグマは畜産農家を利用し、サ

ルモネラに感染したウシもしくはサルモネラに汚染された環境と直接的・間接的に接触

することで感染したことが推測される。また、農村部において河川水からのサルモネラ

の検出率は家畜が放牧されず堆肥も貯蔵される冬期間に低かったことから、河川水のサ

ルモネラ汚染が農業排水の影響を受けていたことが示唆されている（Thomas et al., 

2013）。本調査地域ではウシの下痢発生頻度に加え河川総延長もアライグマにおける

サルモネラの有病率と弱く関連していた要因であったため、本地域においても家畜が排

泄したサルモネラに河川が汚染され、その汚染水がアライグマの感染源となっていた可

能性が考えられる。 

	
 北米において高率にサルモネラを保菌しているアライグマは（7.4%〜33.1%, Morse 

et al., 1983; Compton et al., 2008; Very et al., 2015）、野外におけるサルモネラのキャ

リアーとなっていることが指摘されており（Morse et al., 1983; Compton et al., 2008; 

Very et al., 2015）、本調査地域においてもサルモネラがアライグマ群内で維持されてい

たことが考えられる。アライグマは水辺の環境を好み、河川沿いを移動経路として利用
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するが（Zevelof, 2002; Garcia et al., 2012）、本研究の捕獲調査においても河川に設置

した同じ罠に複数のアライグマが捕獲され、複数のアライグマが同じ河川環境を共有し

ていたことが判明している。加えて、水辺付近はアライグマが豊富に生息する環境であ

ることが指摘されていることから（Hoffmann et al., 1977; Zeveloff, 2002）、河川環境

ではアライグマが高密度に生息し、アライグマ間の直接的・間接的接触の頻度が比較的

高かったことでアライグマ間のサルモネラ伝播の頻度も増加したことが推測される。ま

た、サルモネラは哺乳類に限らず爬虫類や両生類など、様々な動物種に感染し（Kruse 

et al., 2004; Hoelzer et al., 2011）、河川環境に生息する他のサルモネラ感染動物と接触

もしくは捕食するなどして感染したことが考えられる。アライグマから分離されたサル

モネラには爬虫類や両生類から分離されている亜種 diarizonaeが含まれていたが

（Gorski et al., 2013; 藤井, 投稿中）、第 2章で行なったアライグマの胃内容分析にお

いてカエルが確認されており、アライグマがサルモネラに感染していたカエルを捕食し

感染した可能性が推察される。ただし、本研究地域においてカエルがサルモネラに感染

しているのかは不明であり、カエルが感染源であったのかを検討するためにはカエルの

サルモネラ感染状況を調査することが求められる。 

	
 アライグマにおける A群ロタウイルス抗体の検出に関する報告は過去になく、本研

究により初めて野生下のアライグマにおいて A群ロタウイルス感染が確認された（表

4-5）。しかし、A群ロタウイルス遺伝子は検出されず、ウイルスの遺伝的由来について

言及することはできなかった。また、アライグマにおける A群ロタウイルス抗体保有

と関連する生息地の環境要因を見つけることができず、アライグマにおける A群ロタ

ウイルス感染のリスク要因を推定することはできなかった。本調査地域において、他種

の野生動物の A群ロタウイルスの感染状況は調査されていないものの、A群ロタウイ

ルスは宿主域の広い病原体で、多種の野生動物からウイルスが分離されており（Hamir 
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et al., 1990; Imada et al., 1996; Coria-Galindo et al., 2009; Abe et al., 2010; Okadera 

et al., 2013; Ghosh et al., 2014）、A群ロタウイルスの有病率の高い他の動物種が存在

し、アライグマの感染源となっていた可能性も考えられる。 

本研究では、北海道十勝地域においてアライグマのサルモネラ菌体保有がアライグマ

の生息地環境におけるウシ 100頭あたりの下痢症例数もしくは河川総延長に伴い上昇

した。よって、ウシにおける下痢の発生頻度が高い、または河川の多く分布する場所は

アライグマにとってサルモネラに感染するリスクの高い環境であるとともに、アライグ

マによりサルモネラが伝播される危険性の高い環境であることが推測される。サルモネ

ラは家畜に重大な健康被害を引き起こすとともにヒトにも病原性を示すため（Hoelzer 

et al.,2011）、この結果は家畜だけではなくヒトへの感染リスクの高い環境を推定する

際にも役立つだろう。また、アライグマは森林、民家や農耕地など幅広い環境を利用す

ることから（Zeveloff, 2002; Gerht, 2003）、アライグマが病原体を家畜から種々の野生

動物に伝播する危険性も考えられ、生態系を保全するためにもアライグマによる病原体

伝播を防止することの重要性が高い。ただし、今回使用した家畜の症例データは症状に

起因した病原体を特定したものではないため、サルモネラや A群ロタウイルスに起因

しない症例も多く含まれていることが予想され、微生物学的検査に基いて家畜における

有病率を明らかにする必要がある。さらに、時間レベルでアライグマと家畜の病原体感

染の関連を検討することによりアライグマが家畜の病原体伝播にどのように関与して

いるのかを詳細に評価することができるだろう。 
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第 4 章：アライグマの感染症に関連する環境リスク要因	
 

	
 	
 〜アライグマの有病率を病原体の環境汚染指標として〜	
 

 

緒言	
 

	
 ネコ科動物を終宿主とする原虫の Toxoplasma gondiiは、ヒトやアライグマなどの

様々な哺乳類や鳥類を中間宿主とする（Dubey, 2009）。T. gondiiのオーシストは終宿

主の糞便中に排泄され、宿主動物は環境中で成熟し感染性を獲得したオーシスト（感染

性オーシスト）や、感染性シストを含む加熱不十分な肉を経口摂取することにより感染

する（Dubey, 2009）。ヒトに感染した場合、多くは無症候性に経過するが、 妊婦に感

染した場合は流産を、エイズなどの免疫不全状態のヒトでは脳炎などの重篤な症状を引

き起こす（Dubey, 2009）。 

	
 フランスの農村部にある農場や民家などの建造物周辺ではネコ（Felis silvestris 

catus）の密度が高いことに加えて、オーシストを多く排泄する幼ネコが生息するため、

オーシストの汚染レベルが相対的に高いことが指摘されている（Gotteland et al., 

2014）。また、農場の分布・密度は野生動物における T. gondii感染と関連する環境要

因であり、フランスではイノシシ（Sus scrofa）の抗体陽性率は生息地の農場密度と正

の相関を持ち（Richomme et al., 2010）、アメリカでは養豚場の近隣部で捕獲された野

生鳥類及び哺乳類の T. gondiiの抗体陽性率はその周辺域で捕獲されたものより高い値

を示した（Lehmann et al., 2003）。いずれの事例においても、野生動物における T. 

gondiiの抗体保有の有無が生息地環境の感染性オーシストの汚染レベルを反映してい

ることが示唆された（Lehmann et al., 2003; Richomme et al., 2010）。一方、河川周辺

や森林など、人による定期的な管理がなされずネコの糞便が除去されない自然環境も、
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感染性オーシストの汚染レベルに影響を与える要因として考えられる。しかし、日本の

農村部において環境中の感染性オーシストの汚染レベルや野生動物における T. gondii

の有病率に畜産農家の存在や自然環境が与える影響について十分に調査はなされてお

らず、環境要因との関連は不明である。 

T. gondiiの中間宿主の一種であるアライグマは、雑食性で河川周辺、農耕地や森林

など様々な環境を利用（Zeveloff, 2002）、多種の病原体に感染するため（Beltrán-Beck 

et al., 2012）、その特徴に基づきアライグマの有病率が環境中の T. gondii汚染レベル

を表すよい指標であると考えられている（Dubey, 2009）。日本において、アライグマ

は全国的に分布している外来種で、農作物の盗食による経済被害や在来生物の捕食など

が問題視されている（Ikeda et al., 2004）。そのため特定外来生物による生態系等に係

る被害の防止に関する法律に基づき積極的に駆除されており、研究材料を収集すること

が比較的容易な種である。近年、日本において、アライグマの駆除個体を用いて人獣共

通感染症を引き起こす病原体の感染状況調査が盛んに行われているが（Ohno et al., 

2009; Sashika et al., 2009; Lee et al., 2011; Yamaguchi et al., 2014）、海外における

研究事例（Jones et al., 2003; Ostfeld et al., 2005; Samson et al., 2012）のような、生

息地環境要因を考慮した野生動物の感染症に関する研究報告は極めて少なく、感染症調

査の結果を病原体暴露に関わる環境要因の推定など感染症のリスク要因の解明には十

分に生かせていない。T. gondii についても、日本のアライグマにおける抗体保有状況

については 2例の報告があるが（的場ほか, 2002; Sato et al., 2011）、いずれにおいて

も生息地の環境要因との関連性は明らかにされてない。 

アライグマの原産国の北米では、アライグマ回虫症や狂犬病のように、ヒトへのリス

クが高い感染症においては、アライグマにおける感染と生息地環境の関連が既に検討さ

れている（Jones et al., 2003; Samson et al., 2012）。しかしながら、T. gondiiの抗体
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陽性率に関しては多数の報告はあるものの（Hill et al., 1998; Hancock et al., 2005; 

Hwang et al., 2007; Dubey, 2009）、生息地の環境要因との関連性を調べた研究は、

Mitchellらの行ったアライグマの捕獲地（自然公園・農村部）による抗体陽性率の比較

のみである（Mitchell et al., 1999）。ただし、この研究では個体毎の生息地環境を十分

に考慮しておらず、生息地環境の T. gondii汚染に影響している要因を推し測るには不

十分である。  

本研究の目的はアライグマの生息地における畜産農家の密度やアライグマの移動経

路や餌場となり（Zeveloff, 2002）、本調査地域における捕獲調査によりネコの生息も確

認されている河川及び森林といった環境要因とアライグマの T. gondii抗体陽性率の関

連を推定することである。このことは、ヒトの T. gondii感染へのリスクの高い場所を

推定するための有益な情報となり、公衆衛生上、ヒトの T. gondii感染リスクを低下さ

せることにつながると期待される。 
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材料と方法	
 

調査地域	
 

	
 第 2章に特徴を記述した北海道東部に位置する十勝地域（図 2-1）を調査地域とした。 

 

供試検体	
 

	
 2010年〜2014年に北海道十勝地域の 49地点において学術研究目的で捕獲され炭酸

ガスにより殺処分、もしくは各市町村の防除計画に基づき殺処分された 107頭のアラ

イグマから採取した血清を材料とした。捕獲地のうち 26地点は川沿い、4地点は畜産

農家であった。血清材料は検査実施まで-20℃下で保存した。 

 

抗体調査	
 

	
 TOXOCHECK-MT ‘Eiken’ kit (栄研化学, Tokyo, Japan)を用いてラテックス凝集試

験により T. gondii 抗体を検出した。具体的には、96ウェルプレート上でラテックス

凝集緩衝液によって希釈した被験血清を T. gondii抗原を塗布したラテックスビーズと

混和し、室温で一晩静置した。血清は 16倍から二倍階段希釈し、64倍以上の抗体価を

示した検体を陽性とした。  

 

個体要因	
 

	
 第 3章の「個体要因」と同様にアライグマの年齢、性別及び捕獲された季節を個体

要因とした。 

環境要因	
 

	
 畜産農家密度、河川、森林を環境要因とし、河川、森林は第 3章と同様に河川総延長

及び森林面積率を環境要因とした。第 2章の「データ解析」で記述した方法と同様に検
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体の捕獲地点から半径 100mから 1000m範囲内の各環境要因の定量化を行った。 

 

統計手法	
 

	
 まず、検査結果をもとに抗体陽性率を算出し、個体要因との関連を Fisherの正確検

定により評価した。抗体陽性率と有意な関連が見られた要因はロジスティック回帰混合

モデルの説明変数として加えた。アライグマの T. gondii抗体陽性率に関連する要因の

検討には、T. gondii抗体の有無を目的変数に、環境及び個体要因を説明変数としたロ

ジスティック回帰混合モデルを構築した。中心点の地点間距離が 700m以下のバッファ

同士は重なりが大きいため同様の環境であるとみなし、これらのバッファに含まれる環

境要因はそれぞれのバッファにおいて定量化した値の平均値を用いた。また、これらの

バッファに同値の地点 ID（ID数=40）を付し、これをランダム効果とした。それぞれ

のバッファにおける説明変数の全組み合わせからなるモデルの AIC を計算し、第 2章

の「データ解析」と同様に、各バッファの AICの最も小さかったベストモデルの AIC

を比較し、最も AICの小さかったモデルを全体のベストモデル、つまり T. gondii抗体

陽性率について最も説明力の高いモデルとした（Burnham and Anderson, 2002）。統

計解析には R for Windows 2.15.3（R Development Core Team, 2013）を使用した。 
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結果	
 

	
 T. gondiiの抗体陽性率は 9.4% (10/107)であり、夏に捕獲された個体の抗体陽性率は

春及び秋に捕獲された個体と比較し有意に低かった（p=0.041, 表 4-1）。そこで、季節

を春・秋及び夏の 2つに区分し、ロジスティック回帰混合モデルの説明変数として加え

た。各バッファのベストモデルの AICを比較したところ、半径 100m〜1000mのうち

半径 400mバッファで AICは最小値を示し、最も説明力の高いスケールであった。表

3-2は 400mバッファにおけるベストモデルを構成する環境要因のパラメータを示す。

ベストモデルには畜産農家密度、河川総延長及び季節が説明変数として選択された。ピ

アソンの積率相関検定の結果、選択された要因の間に有意な相関は見られなかった。こ

れらの 3つの要因の中で抗体陽性率と関連があったのは河川総延長のみで（表 4-2,オッ

ズ比=14.67, 95%信頼区間=2.64-81.58, p=0.002）、周囲に河川が多く分布する環境に生

息するアライグマの T. gondii抗体陽性率が高くなることが示唆された。また、抗体陽

性率と畜産農家密度との間には弱いながらも負の関連が確認された（（表 4-2,オッズ比

=0.05, 95%信頼区間=0.00-1.58, p=0.089）。 
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考察	
 

	
 本研究における十勝地域のアライグマにおける抗体陽性率（9.4%）は、2000〜2009

年に日本の他の地域で実施された調査結果と比較し大きく変わらなかった(北海道中央

部：13.5–15.0%（n=248, 的場ほか, 2002）; 和歌山: 3.9%（n=152, Sato et al., 2011）, 

北海道中央部: 7.9%（n=492, Sato et al., 2011）, 関東: 16.5%（n=285, Sato et al., 

2011））。このことから、T. gondii は国内に広く分布していることが示唆された。ただ

し、今回の検体数は先行研究に比べに少なく、地域間の比較には検体数を増やし改めて

検討する必要がある。 

	
 また、北米と抗体陽性率を比較すると、十勝地域のアライグマの T. gondii抗体陽性

率は低かった (15–92%, Hancock et al., 2005; 27.5%, Hwang et al., 2007)。日本には

一部の島嶼部を除き野生下にノネコ以外のネコ科動物が生息していないことや

（Ohdachi, 2009）、抗体検出の方法が北米で実施された方法と異なったことが原因と

して考えられる。また、北米の多くの調査で利用されている顕微鏡下凝集試験のブタ血

清を材料とした時の敏感度（82.9%）は本研究で実施したラテックス凝集試験（45.9%）

と比較し高い（Dubey et al., 1995）。そのため、検出方法の感度の差が日米のアライグ

マにおける抗体陽性率との差に影響していることも考えられる。 

	
 河川総延長、畜産農家密度及び季節を含むモデルがベストモデルとして選択され、河

川総延長のみで抗体陽性率との関連性が示された。本調査において河川沿いの数地点で

ネコとアライグマが同じ罠により捕獲されており、少なくとも一部の河川で終宿主であ

るネコとアライグマが同じ河川環境を共有していることが分かっている(山口, 未発表)。

このような生息地の共有により、アライグマがネコの排泄したオーシストに暴露された

もしくはオーシストに暴露された小動物の感染性シストを摂取したことが予想され、河

川が多く分布する環境はアライグマがオーシストやシストに暴露されやすい環境であ
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ることが考えられる。また、調査地域の河川では人による清掃活動がほとんど行われて

いないため、環境抵抗性の強い T. gondiiオーシストが除去されることなく残存してい

る可能性があり、感染性オーシストに暴露されやすい環境であったことが推測される。 

	
 一方、アライグマの T. gondii抗体陽性率を説明するベストモデルにおいて、畜産農

家密度が高い場所に生息する個体で抗体陽性率が低く、十勝地域では畜産農家密度がア

ライグマにおける T.gondiiの有病率に負の影響を与えていることが示唆され、フラン

スのイノシシにおける調査結果とは異なるものであった（Richomme et al., 2010）。こ

の結果から、畜産農家密度の高い場所ではネコの糞便によるオーシストの環境汚染レベ

ル及びアライグマの捕食対象となる小動物における感染性シストの保有率は低く、本調

査地域の畜産農家周辺に生息ネコの密度もしくはネコにおける T.gondiiの有病率が周

辺環境と比較し低いことが考えられる。しかし、本調査地域ではネコによる T.gondii

の環境汚染の実態は不明であるため、ネコの生態やT.gondiiの感染状況の調査を行い、

畜産農家近隣部における T.gondiiの環境汚染状況を明らかにすることが求められる。 

	
 夏に捕獲されたアライグマは春・秋に捕獲された個体と比較し抗体陽性率が有意に低

い値であった。アライグマの食性や行動は季節によって変化するため（Zeveloff, 2002; 

Prange et al., 2004）、この変化がアライグマの有病率に影響したことが考えられる。

春、アライグマの食餌は動物質に偏る傾向があり（Zeveloff, 2002）、感染性シストを有

したネズミなどの小動物の摂食が増加したことで、T. gondiiへの暴露機会も増加した

と考えられた。また、アメリカのイリノイ州において農村部のアライグマの行動圏が秋

に拡大するため（Prange et al., 2004）、アライグマが様々な環境を利用したことで曝

露リスクの高い環境の利用頻度も増加したことが考えられる。このような曝露頻度の変

化により、秋にも感染する個体が夏と比較して高くなったと推察された。しかし、十勝

地域においてアライグマの食性や行動圏サイズの調査は行われていないため、この仮説
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を検証するためにはこれらの調査を実施する必要がある。 

	
 本研究は、T. gondiiの抗体陽性率と関連する環境リスク要因の特定を目的とし、北

海道十勝地域においてアライグマの T. gondii抗体陽性率は生息地の河川総延長に伴い

上昇することを明らかにした。この結果により河川の多く分布する場所はアライグマに

とって T. gondiiへの感染リスクが高いことが示唆され、このような環境ではアライグ

マへの感染源となる環境中の感染性オーシストの汚染レベルが高く、ヒトの T. gondii

感染リスクも高いことが考えられる。ただし、調査地域における環境中の T. gondiiの

実際の汚染度は不明であり、検体数も先行研究と比較して少ない。今後は、環境中の

T. gondiiの実際の汚染度との比較を行っていくことによって、アライグマと T. gondii

の関係をさらに評価していくことが必要と思われる。 
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表4-2. 2010から2014年に北海道十勝地域で捕獲されたアライグマに
おける Toxoplasma gondii抗体保有の有無を説明するベストモデルを

構成する要因のオッズ比とその 95%信頼区間. 

表 4-1. 2010から 2014年に北海道十勝地域で捕獲されたアライグマの 

性別・年齢・季節による Toxoplasma gondii抗体陽性率. 
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第 5 章：要約	
 

	
 

	
 本研究では分布が拡大途中にあることが予想される北海道十勝地域のアライグマ

（Procyon lotor）を対象種とし、本種の分布や環境選好性などの生息実態を明らかに

した上で家畜やヒトで問題となる感染症のリスク要因の推定を行った。特に、生息地環

境との関連に注目し、本種生息地の河川、畜産農家、森林、及び家畜における疾病の発

生状況を環境要因として本種の調査対象疾病の有病率との関連を検討した。 

	
 第 1章では、野生動物による病原体の伝播が引き起こす影響、国内において生息域が

拡大している野生動物種、そして、環境リスク要因の推定に有効である疫学研究手法に

ついて文献調査を行った。その結果、野生動物は病原体を伝播することによりヒト・野

生動物・家畜のいずれにも大きな健康被害を与えていた。その中でも家畜飼料や牧草に

誘引され、畜産農家や放牧地に出没する野生動物と接触する機会が多い家畜は、野生動

物による病原体伝播の影響を受けやすいことが示された。日本では、外来種であるアラ

イグマが畜産環境を利用する野生動物の一種であることに加え、近年分布を拡大させて

いるため、本種と家畜の接触に伴う病原体伝播リスクが上昇する可能性が懸念される。

画一化された建造物の中で暮らすヒトや家畜と比べて、野生動物は環境中の病原体に曝

露されやすい。そのため、野生動物が関与する感染症の疫学研究において、野生動物の

生態や生息地環境が感染症発生に関連するリスク要因となっている事例が多く見られ

た。特に、環境リスク要因は、感染リスクの高い場所を特定し、疾病制御対策を講じる

ための有益な知見であった。 

	
 第 2章では、十勝地域において侵入初期段階にあることが予想されるアライグマの生

態に関する記述データを整理することにより、定着及び個体群の拡大の可能性を検討し、

個体群の拡大を促進していると思われる要因を分析した。その結果、メス個体の 88%
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（30頭/34頭）に妊娠の痕跡が認められたため、本調査地域にアライグマが定着してい

ることが確認された。また、アライグマの捕獲場所は経時的に拡がっていたことから、

アライグマの分布が拡大傾向にあることが示唆された。そして、統計解析により畜産農

家密度の高い場所でアライグマの生息が確認されやすく、春にオスの栄養状態が高い傾

向が示された。加えて、約半数（11頭/20頭）のアライグマが家畜飼料と思われるトウ

モロコシを摂食していたことから、畜産農家がアライグマの個体群拡大を促進する要因

となっている可能性が考えられた。これらの結果から、本調査地域においてアライグマ

は侵入プロセスの段階は場所によって異なり、拡大段階に移行している場所も見られた。

今後、本調査地域においてアライグマが農畜産業や在来生物に与えうる影響を抑制する

ために、各所の侵入プロセスに応じた柔軟な対策を講じ、拡大段階にある場所では畜産

農家密度の高い場所を中心に駆除努力を高めることにより効率的に個体数抑制を行う

ことが期待される。 

	
 第 3 章ではアライグマの A 群ロタウイルスの抗体陽性率及びサルモネラの保菌率に

関連する環境要因を牛における当該症例の発生数も考慮に入れて検討した。いずれの病

原体も牛及びアライグマの双方に感染し、下痢を引き起こす。アライグマは畜産環境を

利用することにより、これらの病原体を家畜に伝播させる可能性がある。補体結合試験

により、15.1%（16/106）のアライグマにおける A群ロタウイルス抗体が検出されたが、

抗体保有の有無と生息地の環境要因との関連は認められなかった。一方、10.3%（12/117）

のアライグマからサルモネラが分離され、統計解析によりサルモネラ保有と牛における

下痢の症例数との間に正の関連が認められた（OR=7.54,  95% CI=1.37-41.48）。この

結果から牛とアライグマのどちらが感染源であったのかを言及することはできないが、

本調査地域ではアライグマの多くが畜産農家を利用していたことから、アライグマが牛

と直接的もしくは飼料などを介し間接的に接触したことにより、両者の間でサルモネラ
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伝播が起こった可能性が考えられた。 

	
 第 4章では、本調査地域で駆除されたアライグマの Toxoplasma gondii（T. gondii）

抗体陽性率に関連する環境要因を推定した。T. gondiiの中間宿主であるアライグマは、

河川周辺や森林など様々な環境を利用するため、環境中における T. gondiiオーシスト

の汚染状態を表す良い指標であると考えられている。ラテックス凝集試験により、9.4%

（10/107）のアライグマから T. gondii抗体が検出され、統計解析により、T. gondii 抗

体保有と河川総延長との間に正の関連が認められた（OR=14.67, 95% CI=2.64-81.58）。

この理由として、河川環境は終宿主であるネコとアライグマの双方が利用している環境

であるとともに、人によって定期的にネコの糞が除去されることがなく、アライグマが

感染性オーシストに暴露されやすい場所であったことが推察された。T.gondiiはヒトに

高い病原性をもつため、この結果はヒトの T.gondii 感染リスクを検討する際の有益な

知見となると考えられる。 

	
 以上のように、アライグマの環境選好性及び、アライグマにおける家畜やヒトで問題

となるサルモネラ及び T.gondii の有病率に関連する環境要因から、それぞれの感染症

の環境リスク要因を推定することができた。本調査地域において、アライグマの分布は

拡大傾向にあることが示唆されたため、アライグマ−牛間の接触に伴う病原体伝播の影

響が増大することが考えられる。畜産農家密度の高い環境がアライグマの個体群拡大を

促進している可能性も示されたことから、このような環境における駆除などのアライグ

マの防除活動を重点的に行うことにより、アライグマの個体数増加を抑制し病原体伝播

を含めアライグマが本調査地域の産業や生態系にもたらす負の影響を低減させること

が期待される。 
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