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■研究の概要 

千葉大学真菌医学研究センターの柴田紗帆特任助教、高橋弘喜准教授らの研究チームは、日本国内でこれま

で未報告だった真菌種 Aspergillus latus（アスペルギルス・レイタス、以下 A. latus）が、実際には過去 10

年間にわたりヒトのアスペルギルス症の原因菌として存在していた可能性を明らかにしました。この成果は、

アスペルギルス症の診断精度向上と新たな治療戦略の開発に寄与することが期待されます。 

 本研究成果は 2025 年 6 月 10 日付で国際学術誌 Medical Mycology に掲載されました。 

 

■研究の背景 

 真菌（カビ）による感染症は、2022 年に世界保健機関（WHO）からそ

の脅威について警鐘が鳴らされています。中でも、アスペルギルス症は免

疫不全患者などに発症する深在性真菌症であり、難治性疾患である肺アス

ペルギルス症は世界中で年間 300 万人罹患しているとも言われています。

その原因菌として A. fumigatus や A. nidulans などが広く知られていま

す。しかし、外見上類似しているために見過ごされやすい「隠蔽種（cryptic 

species）」注 1)の存在は、診断・治療に影響を及ぼす可能性があります。治

療効果を上げるため、正確な種同定が求められています。 

A. latus は、2 種の異なる種や系統の交配により生じた「異質倍数体」  
注 2)であり、それぞれの親種由来のゲノムを保持している点が特徴です。こ

うしたゲノム構造により、高い遺伝的多様性を有しており、近縁種と比較

して病原性が高く、多剤耐性注 3)の傾向を示すことが報告されてきました

（図１）。真菌（カビ）はヒトと遺伝的に近縁であることから、使用可能な

抗真菌薬はポリエン系，フロロピリミジン系，アゾール系ならびにキャンデ

ィン系の 4 系統に限られており、多剤耐性化は治療を困難とする重要なリ

スク要因と考えられています。さらに、異質倍数体の雑種であることから、

形態学的な特徴や従来の分子マーカーでは識別が困難で、他種と誤同定さ

れやすいという課題もあります。その上で A. latus は日本国内での臨床報

告がなく、その存在や臨床的意義は不明とされていました。 

 

■研究の成果 

 A. latus は先行研究により A. spinulosporus と未知の種による雑種であ

ると推定されていました。そこで、研究チームは千葉大学真菌医学研究セン

ターに保存されていた、2012 年から 2023 年にかけて日本国内で肺アスペ

ルギルス症患者より分離された A. spinulosporus の 23 株について、再解

析を実施しました。その結果、7 株（30%）が A. latus であったことが判

明しました（図 2）。 

同定には、従来の形態学的観察に加え、カルモジュリン（CaM）遺伝子注

4)に基づく分子系統解析注 5)および全ゲノム解析を組み合わせることで、よ

り高精度な分類を実現しました。この過程において、これまで未知の種との

交雑によって生じたと考えられていた A. latus が、実際には既知の 2 種 A. 

spinulosporus（図２上水色部分）と A. sublatus（図２上オレンジ部分）

の交配により成立した雑種であることが、世界で初めて明らかとなりまし

た。 
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図１：A. latus の特徴 

国内アスペルギルス症の原因菌種に新知見 

～病原菌の祖先についても解明～ 

配信先：文部科学記者会、科学記者会、千葉県政記者クラブ、PR TIMES 

図２：分子系統解析と形態観察の結果 
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さらに、国内由来の A. latus 株を用いた抗真菌薬感受性試験の結果、アムホテリシン B（ポリエン系）、フ

ルシトシン（フロロピリミジン系）およびカスポファンギン（キャンディン系）に対しては感受性が低い一方、

副作用が少なく、剤形の選択肢の多いアゾール系薬剤には比較的高い感受性を示す傾向が確認されました。 

 

■今後の展望 

 本研究により、 A. latus が日本国内にも分布し、アスペルギルス症の原因菌となりうることが初めて明ら

かになりました。今後は、分子系統解析やゲノム解析を取り入れた診断体制の構築により、真菌感染症に対す

る診断精度の向上と、患者ごとに最適な抗真菌薬の選択が可能になると期待されます。 

さらに、本研究によって A. latus の祖先種が既知の 2 種であることが明らかとなったことで、これまで困

難とされていた本雑種の進化的起源の解明が現実的となりました。今回の発見により、多剤耐性化の分子的機

構や病原性の獲得過程といった、臨床上で重要な性質の理解が大きく進展することが期待されます。 

 

■用語解説 

注 1) Cryptic species（隠蔽種）：形態的に極めて類似しているが、遺伝的には異なる別種の微生物。 

注２）異質倍数体:異なる祖先の交配により生じ、両祖先に由来するすべての染色体セットを引き継ぎ、染

色体数が倍化した生物。 

注 3) 多剤耐性：本来であれば効果を持つはずの複数の薬に対して、感受性が低下し効かなくなる状態のこ

と。 

注 4) CaM 遺伝子：カルモジュリン遺伝子。分子系統解析でアスペルギルス属の真菌の種同定に有用とさ

れる遺伝子領域。 

注 5) 分子系統解析：生物の DNA の配列（遺伝子の並び）を比較することで、生物が進化してきた系統を

理解するための解析手法。 
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