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Fine-scale population structure of Japanese Helicobacter pylori provides new anthropological and 

epidemiological insights                                    

(日本のヘリコバクター・ピロリの詳細な集団構造が新たな人類学的及び疫学的知見をもたらす)    

 

要     旨 

(緒言)ヘリコバクター・ピロリ(ピロリ菌)は胃がんの原因菌であるとともに、ヒトと共に進化してきたこ

とから人類移動の足跡を辿るマーカーとしても使用されている。近年のヒトゲノム研究では、縄文人と

弥生人との混血に加え、古墳時代以降にも東アジアから日本への人類移動があったことが示唆されてい

る(三重構造モデル)。さらに、日本国内では東北地方の胃がん罹患率が高いが、この地域のピロリ菌特

性は明らかになっていない。本研究は、大規模な日本国内のピロリ菌ゲノムデータを用いて詳細な集団

構造解析を行うことにより、三重構造モデルの検証及び胃がん高リスク地域のピロリ菌の特徴を調べる

ことを目的とした。                                      

(研究対象及び方法)本研究では、日本国内 9 地域(北海道、青森、福井、京都、山口、大分、鹿児島、沖

縄本島及び宮古島)から分離された438株を含む合計 752株の全世界データセットを用いた。このうち、

本研究では、新たに 137 株について、全ゲノムシーケンスを行った。その後、fineSTRUCTURE 解析

による集団構造解析及び ChromoPainter を用いた祖先解析を行った。さらに、高リスク地域のピロリ

菌集団の遺伝的特性を明らかにするため、fixation index 解析(Fst 解析)を行い、分化指数の高い一塩基 
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多型(SNPs)を検出した。                                    

(結果及び考察)fineSTRUCTURE 解析の結果、青森県に分布する株は、その他の本土株とは遺伝的に異

なる集団であることが明らかになり、hspEAsia-sg8 (Northeast Hondo)と命名した。祖先解析では、

hspEAsia-sg8 は独自の祖先成分を持つのに対し、その他の本土地域に分布する hspEAsia-sg7 (Hondo)

は中国及び韓国由来の祖先成分が多く含まれていた。これらの結果は、東北地方は独自の祖先成分が多

く、本州西部には東アジア成分が多く認められたヒトゲノム研究の結果と一致しており、三重構造モデ

ルを支持するものであると考えられた。また、ピロリ菌ゲノムはゲノムサイズが小さく、本土内の集団

を区別できることから、法科学分野での生物地理学的祖先推定へ応用できる可能性も示唆された。Fst

解析の結果、hspEAsia-sg8 には ccsBA (hp0378)、dsbC/ccmG (hp0377)及び hemH (hp0376)に比較的

高い分化指数を示す SNPs が認められ、特に hp0378 と hp0377 には多くの非同義置換が認められた。

これらの遺伝子はシトクロム c 成熟やジスルフィド結合形成に関与しており、細菌の生存、増殖及び病

原性に潜在的に関与している可能性が示唆された。                        

(結語)本研究では、東北地方に新たな hspEAsia のサブグループを発見し、hspEAsia-sg8 と命名した。

本研究の結果は、人類学的及び疫学的に有益な知見をもたらすものであった。            

 


