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　高病原性鳥インフルエンザ（HPAI）は、2004 年に
国内で 79 年ぶりに H5N1 亜型のウイルスによる発生
が認められて以降、断続的に発生し、近年はその規模
が増大し、また複数の亜型による発生が起こっている。
2020 年シーズンは 11 月に H5N8 亜型による HPAI が
香川県で発生以降、同じ型の HPAI により発生が 18
県 52 事例、殺処分された鶏の総数は 987 万羽となっ
た。2021 年シーズンは 2 道県、25 事例確認されてお
り（うち３例はエミューでの発生）、約 189 万羽が殺
処分された。2021 年シーズンは H5N8 亜型だけでな
く、H5N1 亜型も分離されている。2022 年シーズンは
10 月 28 日の岡山県の採卵鶏農場で発生以降、26 道県
84 事例（岡山、北海道、香川、茨城、和歌山、兵庫、
鹿児島、新潟、青森、宮城、千葉、福島、鳥取、愛知、
佐賀、山形、広島、沖縄、埼玉、福岡、宮崎、長崎、
群馬、大分、滋賀、岩手）が発生し、殺処分羽数は約 1,771
万羽（2023 年 5 月 6 日時点）に上り、発生事例ならび
に殺処分羽数とも 2020 年を超える過去最大の発生と
なっている。鶏農場での HPAI の亜型は多くは H5N1
亜型であるが、H5N2 亜型の発生（60 例目大分）も確
認されている。動物衛生研究部門（以下「動衛研」と
いう。）は確定診断、病原性解析、疫学解析などを通
じて防疫に貢献するとともに、現地へ職員を派遣し疫
学調査の支援を行っている。得られた成果については
適宜プレスリリースなどを通して情報提供・注意喚起
に努めている。

　一方、かつて大きな社会的混乱をもたらした H1N1
亜型パンデミックインフルエンザウイルスは豚に由来
するとされており、豚インフルエンザは公衆衛生上も
重要な課題であることからその制御に向けた研究も実
施している。
　本特集では現在動衛研で実施している動物インフル
エンザの研究課題から、2022 シーズンの H5 亜型鳥イ
ンフルエンザの特徴、国内における豚インフルエンザ
の疫学的な現状、遺伝子組換え技術を応用した新たな
ベクターワクチンの開発状況、についてそれぞれ担当
者が執筆した。本特集が動物インフルエンザについて
の理解を深め、またその対策を考える参考になれば幸
いである。

特　集　動物インフルエンザ
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2022 年シーズンの H5 亜型高病原性鳥インフルエン
ザ（HPAI）の家きんでの発生は、過去最速の 10 月 28
日から 4 月 7 日まで、過去最大の件数の 84 例が 26 道
県で確認され、約 1,771 万羽が殺処分の対象となった。
野鳥も家きんと同じく過去最速の 9 月 25 日には HPAI
ウイルス（HPAIV）が検出され、4 月 19 日までに 27
道県 242 例が報告された。

我々は、シーズン最初の検出例である 9 月 25 日
に神奈川県伊勢原市にて回収されたハヤブサ由来の
H5N1 亜型 HPAIV について遺伝子解析を実施した。
ハヤブサ検体から分離したウイルス（神奈川株）の全
ゲ ノ ム 解 析（PB2、PB1、PA、HA、NP、NA、MP
及び NS 遺伝子分節）を実施した。8 つの遺伝子分節
の組み合わせの違いによる遺伝子型を決める方法によ
ると、神奈川株の遺伝子型は、2021 年シーズンに日本
の家きん及び野鳥から検出された複数の遺伝子型のう
ちの１つである 20E 型であることが明らかになった。
一方、2021 年シーズンに東北及び北海道のハシブトガ
ラス等の野鳥や家きんから検出された 21E 型とは遺伝
的背景が異なっていた。ハヤブサのような猛きん類で
HPAIV が分離された要因として、感染動物の捕食に
よるウイルスの伝播と推測され、他にも感染した動物
の存在が示唆された。前シーズンと同じ遺伝子型の検
出は、日本での前シーズンのウイルス残存の可能性も
否定はできないが、渡り鳥などの感受性動物が夏季は
少なくなること、夏季に環境中でウイルスが活性を保
つことは難しいこと、9 月から渡り鳥の飛来が始まっ
ていることを考慮すると、ウイルスに感染した渡り鳥
等の捕食による可能性が考えられた。

家きんからは 2022 年 10 月 28 日から 2023 年 4 月
7 日 ま で、83 例 の H5N1 亜 型 及 び 1 例 の H5N2 亜
型 HPAI の発生が報告された。全例の分離ウイルス
の HA 遺伝子分節について系統樹解析を行った結果、
2021 年シーズン H5N1 亜型 HPAI の HA 遺伝子分節
で分類された 20E グループまたは 21E グループに近
縁なものが、それぞれ 17 例または 10 例検出された。
20E グループは前述した神奈川県のハヤブサからも
検出されていた。また、60 例目の H5N2 亜型 HPAIV
の HA は 21E グループに分類されたが、2022 年 10 月
28 日に北海道のハシブトガラスから検出された H5N2
亜型 HPAIV と全ての遺伝子分節が同一の起源であっ
たことから、両ウイルスは近縁であることが示され
た。その他 57 例は、「2021 年西シベリア及び中国分

離 HPAIV（21RC）」と近縁であり、21RC グループは
2022 年シーズンに国内で初めて検出された。各グルー
プのウイルスが最初に検出された時期は、20E 及び
21E は 10 月 28 日、21RC は 11 月 1 日であったことから、
3 つのグループのウイルスが、2022 年シーズン初期か
ら国内に侵入していたことが明らかになった。複数件
の発生が確認された一部の県では、複数のグループの
ウイルスが家きんでの発生に関与していることも明ら
かになった（図）。2022 年シーズンに一部の野鳥また
は環境検体から検出された H5 亜型 HPAIV の解析検
体によると、家きんと同じく20E、21E及び21RCグルー
プの H5 亜型 HPAIV が検出されていた。21E グルー
プは、2022 年シーズンに検出されているロシアの家き
ん由来及びカナダの野鳥由来ウイルス、21RC グルー
プは、同シーズンに検出されている韓国の野鳥由来ウ
イルスと近縁であることも示された。2021 年シーズン
及び 2022 年シーズンとも、前シーズンの発生の際に
検出された同じグループのウイルスが翌シーズンにも
検出されているが、前シーズンに見られたグループが
複数検出されたのは 2022 年シーズンが初めてであっ
た。これら 3 つのグループのウイルスは、渡り鳥の
飛来シーズンと同時期に検出し始めていることから、
2021 年シーズン終わりにそれぞれのグループのウイル
スが渡り鳥によってシベリアの繁殖地やユーラシア大
陸の中継地に運ばれ、野鳥の間で循環・維持された後、
再び渡り鳥の越冬のための飛来によって 2022 年シー
ズンに国内に侵入した可能性が考えられた。

動物インフルエンザ

2022 年シーズンの H5 亜型高病原性鳥インフルエンザ
 

人獣共通感染症研究領域新興ウイルスグループ グループ長　内
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図　家きん及び一部の野鳥から検出されたウイルスの
HA 遺伝子解析分類による道県別分布
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撃した場合、攻撃後も鶏は 100% 生存した（表）。攻撃
後の鶏からは、ウイルスの排泄が認められる個体もい
たが、排泄量は抑制されていた。また、抗原性の異な
るウイルス株に対しても一定の防御効果があることが
確認された。
　緊急ワクチンとしての利用ではないが、この改変
rAPMV-10/HA は、卵内投与でもワクチン効果があり、
18 日齢の発育鶏卵に接種し、孵化後 3 週齢時に HPAI
ウイルスで攻撃した場合、攻撃後も鶏は 100% 生存し
た（図）。

４．実用に向けての課題
　今回紹介したベクターワクチンは、鶏に対して省力
的に免疫を付与することが可能である。しかし、完全
な感染防御を付与するものではないため、HPAI ウイ
ルスに感染した鶏は無症状のまま一定量のウイルスを
排泄する可能性がある。そのため、実用化に向けては
HPAI ウイルスに感染したワクチン鶏からのウイルス
拡散リスクについて評価を積み重ねる必要がある。

 
 
参考文献
1.  Tsunekuni, R. et al. Vet Immunol Immunopathol, 

160(3-4):184-91. 2014
2. Tsunekuni, R. et al. Avian Dis, 61(3):296-306, 2017
3. Tsunekuni, R. et al. Vaccine, 38(4):822-829, 2020

ベクターワクチンによる新たな鳥インフルエンザ制御
 

人獣共通感染症研究領域新興ウイルスグループ 主任研究員　常
TSUNEKUNI

國　良
Ryota

太

１．背景・目的
　高病原性鳥インフルエンザ（HPAI）の緊急ワクチ
ンを使用する状況では、防疫措置に多くの人員が必要
なため、より省力的に多頭羽に投与可能なワクチンが
求められる。国内では緊急ワクチンとして不活化ワク
チンが備蓄されているが、現行のワクチンは鶏に 1 羽
ずつ筋肉内に接種する必要があるため、短期間に多頭
羽に接種することが困難である。一方で、弱毒化させ
た生ワクチンは、飲水等の投与が可能であるが、ワク
チン自体が強毒化し、新たな HPAI が発生する危険性
がある。ベクターワクチンは、インフルエンザウイル
ス以外の病原性の無いウイルスに、HPAI ウイルスの
抗原を組み込むことが可能なため、強毒化の危険性が
無く、省力的な投与が可能な新しいワクチンとして期
待できる。そこで、ベクターワクチンの技術を使用し
て新たな HPAI ワクチンの開発を行った。

２．ベクターワクチンの作出
　省力的な投与が可能なウイルスベクターの候補と
して、インフルエンザウイルスと同様に呼吸器に感
染する鳥パラミクソウイルス（APMV）に注目した。
APMV はこれまで 20 種以上の血清型が報告されてお
り、血清型 1 にニューカッスル病（ND）ウイルスが
含まれる。国内の家きんには ND ワクチンが使用さ
れているため、ベクターワクチンを緊急ワクチンとし
て使用する場合には、ND ウイルスに対する免疫を回
避する必要がある。そこで、ND ウイルスに対する抗
体との交差性を調べ、交差性の低い APMV 血清型 10

（APMV-10）をベクターに選別した [1]。
　APMV-10 のリバースジェネティクス法を確立し、
抗原遺伝子として HPAI ウイルスの HA タンパク質

（H5）を発現する組換え APMV-10（rAPMV-10/HA）
を作製した [2]。さらに、ベクターに挿入する抗原遺伝
子を改変することにより、rAPMV-10/HA の抗原発現
量を増強し、ワクチン効果を向上させることに成功し
た [3]。

３．改変 rAPMV-10/HA ベクターワクチンの効果
　この改変 rAPMV-10/HA を 2 週齢の鶏に飲水投与
し、3 週間後に HPAI ウイルスで攻撃した。ワクチン
抗原と同じ抗原性または抗原性の近いウイルス株で攻

  

  図　ベクターワクチンの卵内投与によるワクチン効果

表　ベクターワクチンの飲水投与によるワクチン効果
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種間伝播した 1970 年以降、国内で固有の進化を遂げ
ていることがわかりました。このことは、この系統
の IAV-S が国内のブタの中で適合し、豚群で維持さ
れていることを示唆しています。1990 年代後期にヒト
からブタに異種間伝播したとされるヒト季節性インフ
ルエンザウイルス由来の H3N2 亜型 IAV-S は、サー
ベイランス期間中に日本で分離された全株が遺伝的に
近縁であったことから、1A.1 Classical swine 系統の
H1 遺伝子を持つ IAV-S と比べると規模は小さいもの
の、国内の豚群に定着していると考えられます。一方
で、ヒトで 2009 年に世界的に流行した新型インフル
エンザウイルスである A（H1N1）pdm09 ウイルス由
来の IAV-S は、一つのグループにまとまらず、散発的
に豚群に侵入していることがわかりました。この系統
の HA 遺伝子を持つ IAV-S の分離数は 1A.1 Classical 
swine 系統の H1 遺伝子と比較すると少ないものの、
広範囲に渡って検出されています。このことから、
現在では季節性インフルエンザウイルスとなった A

（H1N1）pdm09 ウイルスがヒトからブタへ頻繁に伝
播していることを示しています。しかし、ブタへの適
合が完全ではないために、発生が小規模かつ散発的で
あったと考えられます。
４．今後の展望
　本研究により、国内の広範囲でブタインフルエンザ
ウイルスが循環していることが分かりました。多型の
IAV-S に対応するためには、国内の IAV-S 流行状況を
リアルタイムで把握し、近年流行するウイルスに見合
う効果的なワクチン株を検討する必要があります。

HA クレード

● A(H1N1)pdm09 H1 

● 1A.1 Classical swine H1

● ヒト季節性H3

■陽性
■陰性
□検体入手できず
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図 HA 遺伝子により分類されたブタインフルエンザウイルス
の分布

動物インフルエンザ

国内におけるブタインフルエンザの現況
 

人獣共通感染症研究領域新興ウイルスグループ 研究員　峯
MINE

　淳
Junki

貴

１．ブタインフルエンザの概要
ブタインフルエンザはブタインフルエンザウイルス

（IAV-S）の感染により生じるブタの急性呼吸器感染症
で、発熱、せき、くしゃみ、食欲不振などヒトのイン
フルエンザに似た症状を示し、多くの場合一週間程度
で回復します。IAV-S は単独でも増体率の低下等によ
り経済的損失を招きますが、他の呼吸器感染症を引き
起こす病原体との重複感染により豚呼吸器複合病を引
き起こし、症状を重篤化させることがあります。また、
2009 年に出現したパンデミックウイルスのように、ブ
タに鳥由来とヒト由来のインフルエンザウイルスが感
染した際にその遺伝子が混合（遺伝子再集合）し、新
たな遺伝子組成を持ったウイルスが出現することがあ
ります。このように、IAV-S は養豚産業への経済被害
の原因となることに加え、新たなパンデミックウイル
スの出現に大きく関与します。しかし、IAV-S 単独で
の致命率の低さから、ブタインフルエンザは監視伝染
病に指定されていません。そのため、国内での報告は
少なく、日本で流行している IAV-S の特徴は明らかに
なっていませんでした。本研究では、2015 年以降動物
衛生研究部門新興ウイルスグループで行っているサー
ベイランス並びに病性鑑定で得た IAV-S について、系
統学的な解析を行った結果をご紹介します。
２．調査方法
　2015 年以降、サーベイランス並びに病性鑑定業務を
通して国内の 21 都道府県の養豚場のブタから鼻腔拭
い液を採取しました。リアルタイム PCR により陽性
と判定された検体については、MDCK 細胞並びに鶏
卵によるウイルス分離を試み、分離されたウイルスの
全遺伝子配列を解読し、系統解析を行いました。
３．結果と考察
　2015 年から 2023 年にかけて 1 道 14 県の養豚場から
13,677 検体の鼻腔拭い液を採取し、1 道 10 県で 911 株
の IAV-S を分離しました。サーベイランスを通じて
の IAV-S の分離率は 6.7 % であり、臨床症状を示すブ
タだけでなく、無症状のブタからも IAV-S が分離さ
れました。サーベイランス並びに病性鑑定で得られた
IAV-S について表面抗原である HA 遺伝子を解析した
ところ、大きく 3 つの系統（1A.1 Classical swine H1、
A（H1N1）pdm09 H1、ヒト季節性 H3）の HA を持
つ IAV-S に分類されました。1A .1 Classical swine 系
統の H1 遺伝子を有する IAV-S は、ヒトからブタに
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海外病グループは東京都小平市の小平海外病研究拠
点（以下、小平拠点）において、中課題「国際連携に
よる越境性家畜感染症のまん延防止」を遂行するため、
越境性感染症病原体の性状解析に基づく新規診断法や
防除技術の開発、海外悪性伝染病の診断業務等に取り
組んでいます。小平拠点の特殊実験棟（BSL3e）は家
畜伝染病予防法に掲げられる重点家畜感染症病原体で
ある牛疫ウイルス（PRV）、口蹄疫ウイルス（FMDV）、
アフリカ豚熱ウイルス（ASFV）の取り扱いが認めら
れている国内で唯一の施設です。現在、当グループに
は研究職員 8 名、契約研究員等 7 名が所属しています。
またこれらの職員に加えて、疾病対策部所属の検査技
術専門職員、管理本部所属の職員技術系支援チーム員
ならびに小平管理チーム員が駐在し、これらの職員の
サポートを受けてウイルス実験や動物感染試験等を
行っています。現在の主な研究対象は、2018 年以降国
内で発生の続く豚熱（CSF）やアジア周辺で流行の見
られる口蹄疫（FMD）、アフリカ豚熱（ASF）です。

2018 年に 26 年ぶりとなる CSF が国内で確認されて
以来、当グループでは感染試験による CSF ウイルス

（CSFV）野外分離株の病態解明、経口ワクチンの有
効性の検証や新規検査法の開発等に取り組んできまし
た。そして、現在野外で流行する病原性株は、感染豚
を単独で死に至らしめることは多くはありませんが、
長期間環境中にウイルスを排泄し得ること、移行抗体
のみによって、現在の流行株による感染を防御するこ
とは困難であることなどを明らかにするなど、得られ
た知見の公表に努めてきました。また、CSF の検査
について、全国の家畜保健衛生所等が実施する CSFV
検査用の陽性コントロールの改良・配布、CSFV と
ASFV を同時に検出可能なリアルタイム PCR 法、
CSFV の野外株とワクチン株の識別が可能なリアルタ
イム PCR を開発し、民間企業と連携しそれらの市販
化を達成しています。

現時点で ASF の国内での発生はありませんが、近
隣諸国まで流行が拡大し、発生が続いています。近
年、水際検疫で摘発された違法持ち込みの豚肉製品か
ら ASFV の遺伝子が検出されるケースが相次ぎ、当グ
ループではそれらの収去品からの ASFV の分離にも成

功しています。また、従来 ASFV 野外株の分離や増殖
には世界的に豚由来のマクロファージ初代細胞が用い
られてきましたが、農研機構で作出された豚腎マクロ
ファージ株化細胞（IPKM 細胞）が ASFV の増殖に有
効であることを見出し、ASFV の取扱いの飛躍的な効
率化に成功しました。現在この株化細胞は ASF のワ
クチン開発に活用されています。

FMD は 92 年ぶりの国内発生となった 2000 年およ
びそれに次ぐ 2010 年の発生以後は国内での発生は見
られていませんが、アジアの近隣国では流行が続いて
います。当グループでは海外で流行する FMDV の分
離株を導入し、それらを解析することで遺伝子や抗原
性の変化を監視し続けるとともに、既存の診断法の検
証や改良、緊急時用の国内備蓄ワクチンの有効性評価
等を実施しています。また、口蹄疫ワクチンを補完す
るため、即効性があり、血清型に依存することなく感
染を防御できる抗ウイルス剤の開発や伝染力の強い口
蹄疫の早期の防疫に資する、臨床現場で利用できる迅
速な一次検査法の実用化に取り組んでいます。さらに
は、CSF や ASF でも課題とされる野生イノシシにお
ける FMDV の感染動態も明らかにしています。

さらに当グループでは海外機関との連携にも積極的
に取り組んでおり、ASF に関してはベトナムとの、ま
た FMD に関してはタイやモンゴルとの共同研究等を
通じて、知見や人材の交流を行っています。

近年、様々な越境性家畜感染症が世界中で猛威を振
るい、これまで以上に越境性疾病の研究に対するニー
ズが高まっています。先に述べた病原体を用いる研究
業務はすべて小平拠点の特殊実験棟内で実施されてい
るわけですが、社会的要請のさらなる高まりを踏まえ
て、老朽化やキャパシティー不足等の課題に柔軟に対
処しつつ、今後も小平拠点職員が一丸となって課題の
遂行と成果の還元に努めていきたいと考えています。 

　研究グループ紹介研究グループ紹介

越境性家畜感染症研究領域海外病グループの紹介
 

越境性家畜感染症研究領域海外病グループ グループ長補佐　森
MORIOKA

岡　一
Kazuki

樹
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　研究者の素顔研究者の素顔

　平成元年に農水省家畜衛生試験場に配属となり、以
来、豚と牛のマイコプラズマ肺炎と大腸菌症を主軸
研究にしてきました。とりわけ大腸菌症では（旧名
称）腸管接着微絨毛消滅性大腸菌（AEEC）の腸管粘
膜上皮への接着に関する研究に惹かれました。O157
を代表とする腸管出血性大腸菌（EHEC）株の多くは
AEEC の接着機能を有しています。AEEC は EHEC
のように志賀毒素を産生せず、粘膜上皮に接着機能の
み有するわけですが、この機能に関与するのが「イン
チミン」という菌体外膜蛋白です。インチミンのサブ
タイプはここ 20 年で数多く発見され、現在までに数
十種類知られています。私が 1999 年に在外研究先の
フィンランドで見つけたのは 6 番目のものでした。マ
イナータイプも多くありますが、動物種や地理的条件
でメジャータイプにも偏りがあります。インチミンに
よる細胞接着の特徴は、一般的な大腸菌が大腸（結腸）
や盲腸に宿主特異性の高い通常線毛で定着するのに対
し、温血動物なら宿主バリアなく小腸（回腸）にも接
着できることです。また、サブタイプ間の病原性の差
異や交差免疫はほとんどありません。AEEC に罹患す
ると腸管からの水分吸収が阻害され水様下痢をおこし
ます。
　私は学生時代から海外放浪、JICA や JIRCAS のプ
ロジェクト等で開発途上国に幾度となく渡航していま
した。初めて行く地域では必ずといってよいほど着地
１週間程で水様下痢に悩まされました。発熱も腹痛も
無かったので、原因は暑さと異文化ストレスくらいに
しか思っていませんでした。ただ、日に数回、突然も
よおしがきて、大量の淡黄色半透明の水様下痢が１週
間くらい続くのです。宿に居るならよいのですが、仕
事中だとがまんも必死です。談笑もくしゃみもできま
せん。お尻の摩擦係数が下がったらもう終わりですか
ら。まさにこれが AEEC による旅行者下痢で、自分
に免疫の無いサブタイプにやられたのです。接着され
た上皮が生え替わり、粘膜免疫が出来上がるまでの１
週間は我慢です。この下痢の洗礼を受けることでこの
地域に何年かの免罪符がもらえます。公衆衛生に気を
配るにしても短期間ならともかく、月単位の赴任では
洗礼は避けられません。故に私は現地に着いたら健康
なうちに現地人と同じ衛生観念で行動するようにして
います。AEEC による下痢の危険度は低いですが水分
や栄養の補給は大切です。水分は吸収され難いとはい

え、経口補液は絶えず行う必要があります。私はスイ
カをよく食べました。下痢が続くと脱力し、食欲が減
退します。そんな時はブドウが良いです。西アジア地
域では瓜（哈密瓜）と干しぶどうをよく食べました。
　水様下痢で注意を要するのは毒素原性大腸菌

（ETEC）によるものです。この下痢の主体はミネラル
を多く含む水分で体液が粘膜上皮細胞を経て腸管腔内
に放出されたものです。内循環水分と無機塩類を喪失
するため、状況により点滴が必要になります。下痢便
の様態は AEEC のそれとよく似ていますが、腹痛や
発熱を伴うので簡単に区別つきます。東南アジアでは
メジャーな旅行者下痢原因のひとつです。
　JIRCAS のカントー大学プロジェクトでベトナム駐
在中、動衛研の仲間が休暇を利用して陣中見舞いに来
てくれたのですが、道中運悪く一人が ETEC に罹患し
てしまいました。病状が回復しないので公立の大きな
病院で診断してもらい、その場で飲み薬、補液パック
と針付カテーテルを手渡され、上階に行けと指示を受
けました。指示された場所は屋根こそあれ、吹きさら
しの外廊下で、ゴザを敷いた木製簡易ベッドが 10 台
くらい並んでいるだけでした。まさに映画に出てくる
野戦病院です。ベッドの片隅には先端に釘を打ち付け
た角材が固定されており、そこに補液パックを引っか
ける様になっていました。看護婦さんが来て、使用す
るベッドを指示してきたので補液セットを渡そうとす
ると、「そんなのあなたがやるのよ」って言われ、困
惑していると、しょうがねーな、という感じでササッ
と処置してくれました。多めにチップ渡そうとしたら、
目もくれずに去って行きました。苦難の歴史を歩んで
きたベトナムの底知れぬ逞しさを垣間見ました。
　良くも悪
しくも様々
な経験が未
知の路選択
にどう生か
さ れ る の
か、よいカ
ンは様々な
努力の証な
のだと思い
ます。

大腸菌と私
 

バイオセーフティ管理役　小
KOBAYASHI

林　秀
Hideki

樹

バンコク郊外にて
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(1)　口蹄疫の病性鑑定

検査件数 検査頭数
検査結果

疑わしい事例 陰性例数
令和４年１月１日～ 12 月 31 日 0 0 0 0

「口蹄疫に関する特定家畜伝染病防疫指針」（令和２年７月１日、一部変更：令和３年 10 月１日）

(2)　口蹄疫疑い事例の写真判定

検査件数 検査頭数
検査結果

陽性頭数 陰性頭数
令和４年１月１日～ 12 月 31 日 1 1 0 1

「口蹄疫に関する特定家畜伝染病防疫指針」（令和２年７月１日、一部変更：令和３年 10 月１日）

(3)　高病原性鳥インフルエンザの病性鑑定

検査件数 検査例数
検査結果（件数）

高病原性鳥 
インフルエンザ 陰性

令和４年１月１日～ 12 月 31 日 93（64） 1656（1326） 92（64） 1（0）
※ (　) は緊急病鑑対応数

「高病原性鳥インフルエンザ及び低病原性鳥インフルエンザに関する特定家畜伝染病防疫指針」 
（令和２年７月１日、一部変更：令和３年 10 月１日）

(4)　豚熱の病性鑑定

検査対象 検査件数 検査例数
検査結果（件数）

陽性件数 陰性件数

令和４年１月１日～ 12 月 31 日
豚 8（8） 319（319） 8（8） 0（0）

イノシシ 10（9） 46（44） 9（8） 1（1）
※ (　) は緊急病鑑対応数

「豚熱に関する特定家畜伝染病防疫指針」（令和２年７月１日、一部変更：令和４年 12 月 23 日）

(5)　アフリカ豚熱の病性鑑定

検査件数 検査頭数
検査結果

陽性頭数 陰性頭数
令和４年１月１日～ 12 月 31 日 0 0 0 0

「アフリカ豚熱に関する特定家畜伝染病防疫指針」（令和２年７月１日、一部変更：令和３年 10 月１日）

(6)　経口ワクチン散布地域における野生イノシシの豚熱サーベイランス

検査件数 検査頭数
検査結果

陽性頭数 陰性頭数
令和４年１月１日～ 12 月 31 日 11 24 23 1

豚熱経口ワクチンの野外散布実施に係る指針（平成 31 年３月６日、改訂：令和４年３月 31 日）

(7)　伝達性海綿状脳症（TSE）サーベイランス

検査件数 検査頭数
検査結果

陽性頭数 陰性頭数
令和４年１月１日～ 12 月 31 日 406 657 0 657

「伝達性海綿状脳症（ＴＳＥ）検査対応マニュアル」（令和４年４月１日最終改正）

(8)　野鳥における高病原性鳥インフルエンザに係るサーベイランス

検査対象 検査件数 検査例数
検査結果

陽性例数 陰性例数
令和４年１月１日～ 12 月 31 日 野鳥 26 99 25* 1

＊ : 高病原性鳥インフルエンザ (H5N1 亜型 )、低病原性鳥インフルエンザ（H5N3 亜型）、 
 鳥インフルエンザ (H2N3 亜型、H3N8 亜型、H6N1 亜型、H10N7 亜型、H11N9 亜型、H12N5 亜型 )

・「野鳥における高病原性鳥インフルエンザに係る対応技術マニュアル」 
　（環境省自然環境局、令和４年 10 月） 

・自治体による独自サーベイランス

　報告報告 令和４年 病性鑑定実施状況
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(9)　一般病性鑑定集計表
ア．つくば・研究拠点別病性鑑定実施状況        単位：例数（件数）

区分 つくば 小平海外病研究拠点 札幌研究拠点 鹿児島研究拠点 合計

牛 849 (58) 0 (0) 44 (4) 49 (6) 942 (68)

豚・ｲﾉｼｼ 412 (21) 0 (0) 0 (0) 4 (1) 416 (22)

馬 0 (0) 0 (0) 0 (0) 0 (0) 0 (0)

めん羊・山羊 29 (6) 0 (0) 0 (0) 17 (2) 46 (8)

鹿 0 (0) 0 (0) 0 (0) 0 (0) 0 (0)

家きん 111 (21) 0 (0) 0 (0) 8 (1) 119 (22)

その他 6 (2) 4 (2) 0 (0) 8 (1) 18 (5)

計 1,407 (108) 4 (2) 44 (4) 86 (11) 1,541 (125)

イ．過去 5 年間の一般病性鑑定の推移         単位：例数（件数）
区　　分 平成 30 年 令和元年 令和２年 令和３年 令和４年 対前年比（％）

牛 1,280 (127) 1,068 (104) 1,192 (102) 833 (82) 942 (68) 113 (83)

豚・イノシシ 1,111 (65) 687 (56) 1,567 (66) 938 (35) 416 (22) 44 (63)

馬 7 (2) 20 (1) 51 (1) 12 (2) 0 (0) － －

めん羊・山羊 166 (18) 92 (7) 52 (6) 31 (9) 46 (8) 148 (89)

鹿 0 (0) 0 (0) 0 (0) 39 (2) 0 (0) － －

家きん 107 (13) 94 (11) 45 (12) 104 (12) 119 (22) 114 (183)

その他 70 (9) 100 (16) 60 (16) 45 (10) 18 (5) 40 (50)

計 2,741 (201) 2,061 (195) 2,967 (203) 2,002 (152) 1,541 (125) 77 (82)
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単位：例数

対象疾病等 目的・検査方法等 結　　　　果 本所 小平 札幌 鹿児島 合計

牛
牛

牛伝染性リンパ腫 フローサイトメトリー PBMCを除く全ての検体において B細胞特異抗
原である CD79α及び IgMを発現している細胞
が多数を占めることが確認された。

12 12 

牛伝染性リンパ腫 インバース PCR、シークエンス 血液を含む全ての検体で 2～ 3Kbp 付近に共通
のバンドが認められ、同一の感染細胞クローン
が各組織に存在する事が示唆された。シークエ
ンスにより 4検体全て同一の配列であった。

10 10 

BVDV感染症 遺伝子検査、抗体検査、抗原検出免疫染色 抗体検査の結果、過去に BVDV1の流行があっ
た可能性が示唆された。毛根の免疫染色におい
て、PI牛の毛根で BVDV抗原が検出された。

31 31 

牛ヘルペスウイルス感染症 中和試験、静置培養 354検体中、BHV1のみ抗体陽性は 220検体、
BHV4のみ抗体陽性は 6検体、両方抗体陽性は
8検体、いずれも抗体陰性は 120検体であった。

354 354 

牛ヘルペスウイルス感染症 PCR、シークエンス 遺伝子解析を行ったウイルス分離株 7検体は、
経鼻生ワクチン株（RLB106株）ではないと考
えられた。

13 13 

牛 RSウイルス感染症 牛 RSウイルスの遺伝子解析 今回得られた塩基配列と既報の国内検出株の塩
基配列を用いて系統樹解析を実施した結果、当
該株は全て遺伝子型 Xに分類されることが明ら
かとなった。

34 34 

牛アデノウイルス感染症 シークエンス、分子系統樹解析 罹患牛の各組織から得られた PCR産物は全て
同一の塩基配列（601塩基）であり、BLASTN
解析で牛アデノウイルス 5型に近縁であった。

12 12 

牛アデノウイルス感染症 ウイルス分離、PCR 分離、PCR共に陰性。 3 3 
牛ロタウイルス感染症 RT-PCR法、シークエンス 用いた 4検体全てから VP7及び VP8遺伝子増

幅産物の存在を確認した。
4 4 

牛コロナウイルス感染症 RT-PCR、MEGAXによる分子系統樹解析 いずれの分離株も 3型に分類された。 4 4 
ブルータング シークエンス、分子系統樹解析 BTVゲノム分節 3の配列（326塩基対）を決定し、

牛血球由来の No.14以外は全て同一の配列であ
り、かつ 2020年栃木、2021年群馬のウイルス
と同一となった。

13 13 

チュウザンウイルス感染症 R-PCR、ダイレクトシークエンス、分子
系統解析

チュウザンウイルス国内分離株とは、94.6～
97.7％の類似性を示し、2012～ 17年に中国本
土で分離もしくは検出された株と 98.7～ 99.2%
の高い類似性が認められた。

4 4 

アルボウイルス感染症 ウイルス分離、RT-PCR、分子系統樹解析 ウイルス分離では Guangxi orbivirus（GXOV）1
株のみが分離され、EHDV及び BTVは分離され
なかった。 
分子系統樹解析では 13検体中 10検体で BTV-
21特異的遺伝子が検出された。

13 13 

牛乳頭炎ウイルス PCR、ウイルス分離 本検査材料から BHV-2遺伝子は検出されず、感
染性のウイルスも検出されなかった。

3 3 

パピローマウイルス感染症 PCR、ダイレクトシークエンス、BLAST
検索

本ウイルスの遺伝子型は 1型であることが確定
した。

2 2 

パピローマウイルス感染症 病理組織学的検査、免疫組織化学的検査 本症例の腫瘤は牛パピローマウイルスによるウ
イルス性乳頭腫であると考えられる。

1 1 

アストロウイルス感染症 RT-PCR RT-PCR法でアストロウイルスの 6カ所の領域
はいずれも増幅されなかった。非化膿性脳炎を
診断された本症例牛には、神経指向性アストロ
ウイルスが関与していないと考えられる。

1 1 

サルモネラ症 PFGE、SNP遺伝子型別 PFGEでは XbaI消化後の PFGE像は全て同一
であったが、SNP遺伝子型別では全て型別不能
となった。

12 12 

サルモネラ症 PFGE、SNP遺伝子型別 16菌株から 7本以上のバンドの相違を認め 2種
類の PFGE像が得られた。また SNP遺伝子型
別の結果では、岩手 ST１～ 5は SNP1型、岩
手 ST6～ 16は SNP8型に型別された。

16 16 

サルモネラ症 スライド凝集反応、試験管凝集反応 2株とも O抗原 28、H抗原 1相 z10、2相が 
e,n,x、血清型が Umbiloとなった。

2 2 

サルモネラ症 PFGE、SNP遺伝子型別 供試した Salmonella Typhimurium（ST）24株
は 4つのクラスター（PFGE I型～ IV型）に区
分された。Salmonella Choleraesuis（SC）にお
いて 4種類の PFGE像が得られ、バンドの相違
は 3本以内であった。

30 30 

サルモネラ症 PFGE 供試菌 5株から 3種類の PFGE像が得られ、3
株は同一の PFGE像を示した。

5 5 

サルモネラ症 スライド凝集反応、試験管凝集反応、
MLST

1株は血清型 Cubana、1株は型別不能であった。 2 2 
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サルモネラ症 シークエンス解析、試験管凝集反応 被験菌 Salmonella Typhimurium（5株）と LT2
株の fljA、hinの塩基配列はそれぞれ一致した。
依頼 No.1、2と LT2株の fljBは一塩基異なるが、
アミノ酸が変化しないサイレント変異であった。

5 5 

サルモネラ症 スライド凝集反応、試験管凝集反応 O抗原 3,10、血清型 Londonであった。 3 3 
大腸菌症 O-genotyping PCR 

制限酵素 XbaI消化後の PFGE
牛 1由来株では由来臓器ごとに異なる Og及び
PFGE型が検出されたことから、複数種類の大
腸菌が全身に分布していたことが明らかとなっ
た。牛 2の腎臓及び臍帯由来株は、牛１由来株
と同一株であった。

18 18 

大腸菌症 凝集反応 O15が 8株、O11、O2株がそれぞれ 2株、
O51、O76、O174がそれぞれ1株、OSB18が2株、
2株は型別不能であった。

19 19 

大腸菌症 PFGE 6種類の異なる PFGEパターンが検出され、う
ち 3株は同一の PFGEパターンを示し、同一由
来株であることが示唆された。

8 8 

大腸菌症 凝集反応 O15、O54、O88、O111、O147がそれぞれ 1株、
O181が 3株、2株は型別不能であった。

10 10 

Proteus mirabilis感染症 免疫組織化学検査 本症例の腎病変には P. milabilisの関与が示唆さ
れる。

1 1 

Pasteurella multocida感染症 PFGE 病性鑑定株 5株は、農場ごとに異なるバンドパ
ターンを示したことから、遺伝的に異なる菌株
が流行している様子が明らかになった。

5 5 

Mannheimia haemolytica感染
症

免疫組織化学的検査 肺炎の主要な原因は M. haemolytica -1感染であ
ると考えられる。

2 2 

Mannheimia haemolytica感染
症

PFGE 病性鑑定株 17株は全て同一のバンドパターン
を示したことから、同一由来株が牛舎内に浸潤
していたと考えられる。

17 17 

Mannheimia haemolytica感染症 PFGE 鑑定材料株 8株は同一由来である可能性が高い。 8 8 
Mannheimia haemolytica感染
症 
Pasteurella multocida感染症

16S rRNA遺伝子解析、PFGE Mannheimia属菌被検菌株 27株全てを M. 
pernigraと同定した。Pasteurella属菌被検菌株
51株は 7つのグループに分かれた。

78 78 

Histophilus somni感染症 免疫組織化学的検査 脳では病変に一致して、H. somni抗原が多数認
められた。

3 3 

Histophilus somni感染症 免疫組織化学的検査 1頭は抗原陽性反応は確認されなかったが、1頭
の症例の腹膜炎は H. somniによると考えられる。

2 2 

Trueperella pyogenes感染症 16S rRNA遺伝子解析 全菌種の基準株の 16S rRNA配列と比較した結
果、Trueperella pyogenesと 100％一致し、他
の菌種で配列が 98．65％以上一致する菌種は認
められなかった。

1 1 

胸膜肺炎 免疫組織化学的検査 本症例は境界明瞭な壊死巣と燕麦様細胞の浸潤
を伴う壊死性線維素性の胸膜肺炎であり、病変
の形成には、H. somni及び M. bovisの関与が疑
われる。

4 4 

Moraxella感染症 16S rRNA遺伝子解析 5株は M. bovoculi、4株は M. bovis、2株は
Acinetobacter indicusと同定した。

11 11 

リステリア症 免疫組織化学的検査 病変の分布、所見及び免疫組織化学的検査結果
から本症例の脳病変に L. monocytogenesの関
与が示唆される。

1 1 

Streptococcus parasuis感染症 
Streptococcus ruminantium感
染症

PCR、凝集反応試験 
莢膜型別 PCR

S. parasuisは検出されなかった。 
S. ruminantiumは７つの莢膜合成関連遺伝子領
域が同定され、Ⅰ A-D、Ⅱ A、Ⅲ型と型別した。

13 13 

Streptococcus ruminantium感
染症

PCR ７つの莢膜合成関連遺伝子領域が同定され、Ⅰ
A-D、Ⅱ A、Ⅱ B及びⅢ型と型別した。

5 5 

心筋炎 病理組織学的検査、免疫組織化学的検査 本症例は Streptococcus Group Cに属する細菌
による菌血症になっていたと考えられる。

4 4 

クロストリジウム感染症 PCR、シークエンス 提供 PCR産物の由来となった株は、テトラサ
イクリン耐性遺伝子 tetBを所持していた。

1 1 

クロストリジウム感染症 6つの毒素遺伝子領域を対象とした PCR 既報の C. perfringensの毒素型判定法では、ど
れにも当てはまらず、判定不能であった。

1 1 

ヨーネ病 ELISA 3頭とも基準とする ConA刺激により検出される
IFN-γ量と比べ低い数値を示し陰性と判定した。

3 3 

ヨーネ病 MATR-VNTR法 病性鑑定株 38株中 35株が MAP-2型に型別さ
れ、同遺伝子型の菌株が県内に広く浸潤してい
る状況が明らかとなった。

38 38 

牛結核感染症 牛結核本検査（IFN-γアッセイ） 2頭とも陰性と判定された。No.2は、検体中
IFN-γ濃度が高く、強反応により判定不能とな
ったため、血漿を 1:2及び 1:4に希釈した結果、
陰性と判定された。

2 2 

牛結核感染症 牛結核本検査（IFN-γアッセイ） No.1は再検査の結果陽性、No.2及びNo.3は陰性。 5 5 
牛結核感染症 牛結核本検査（IFN-γアッセイ） 陰性と判定された。 5 5 
牛結核感染症 牛結核本検査（IFN-γアッセイ） 陽性と判定された。 5 5 
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牛結核感染症 牛結核本検査（IFN-γアッセイ）） 2頭とも陰性と判定された。 10 10 
牛結核感染症 牛結核本検査（IFN-γアッセイ） 陰性と判定された。 5 5 
Bibersteinia trehalosi感染症 免疫組織化学的検査 B. trehalosi，F. necrophorumを含む複数の菌の

関与による肺炎と考えられた。
1 1 

Pichia cecembensis感染症 PCR、ITS領域の塩基配列解析 BLASTによる相同性検索の結果、 
Pichia cecembensis (CBS10445, KY104517.1)
及び P. kudriavzevii (CBS5147, KY104577.1)の
基準株と、それぞれ 100及び 99.8％の類似度で
あった。

1 1 

ノルカデア感染症 PCR、シークエンス 本検査株は Norcardia cyriacigeorgicaと同定し
た。

1 1 

マイコプラズマ感染症 シークエンス、BLAST解析 3株ともに rrs及び rrlの塩基配列はMycoplasma 
arginini sir. NCTC10129の rrs及び rrlと高い類
似性（99％）を示した。

3 3 

真菌症 PCR、ダイレクトシークエンス Yamadazyma mexicanaと判断することが妥当
である。

1 1 

真菌性肺炎 培養性状、分子生物学的解析 既知の真菌株の塩基配列と 97％以上の類似性
を示す際に同一真菌種であると判断することか
ら、これらの株は L. ramosaと判断することが
妥当である。

4 4 

トキソプラズマ症 免疫組織化学的検査 肺では多数の原虫シスト及びタキゾイトが観察
され、それらは抗 T.gongii家兎血清と特異的に
反応した。

1 1 

疾病名未確定（子牛死亡症例）原子吸光法 死亡子牛の肝臓中鉄濃度は 16 µg/g、銅濃度は
75 µg/g、亜鉛濃度は 87 µg/gであり、腎臓中鉄
濃度は 13 µg/g、銅濃度は 3 µg/g、亜鉛濃度は
23 µg/gを認めた。2週齢黒毛子牛の報告は少な
く、成牛と比較し、肝臓中での鉄濃度は低め、銅、
亜鉛濃度はやや高めとなった。

18 18 

疾病名未確定（子牛死亡症例）原子吸光法 測定した 5頭中 3頭はやや高値の銅濃度を血清
中に認めた。また供与している配合飼料中の銅
濃度も適正要求量よりもやや高値を示した。

6 6 

チアミン欠乏症 プレカラム HPLC法 全血チアミン濃度は全頭正常範囲内であった。 16 16 
鉛及び亜鉛中毒 原子吸光法 死亡した当該牛の亜鉛と鉛濃度は、概ね正常範

囲内にあった。当該牛の死亡原因は亜鉛中毒あ
るいは鉛中毒とは考えにくく、他の原因につい
ても検討が必要である。

12 12 

銅中毒 原子吸光法 死亡した当該牛の臓器中銅濃度は肝臓で 369 
µg/g、腎臓で 32 µg/gと高値を示した。臨床症
状（全身の黄疸）等を合わせると、当該牛の死
亡原因は銅中毒であると考えられる。

2 2 

マイコトキシンの検出 液体クロマトグラフ -タンデム質量分析法 2検体の乾燥粉末中かび毒（NIV、DON、T2、
ZEA、FMB1、FMB2、FMB3）濃度は、いずれ
も定量下限値未満であった。

2 2 

牛一般病性鑑定小計　件数 58 4 6 68 

例数 849 44 49 942 

豚・イノシシ
豚熱 　豚

豚熱 (緊急病性鑑定 ) シークエンス 豚熱と判定した。 293 293 
豚熱 (緊急病性鑑定 ) RT-PCR、シークエンス 豚熱と判定した。 26 26 
　 　 豚熱小計 319 319 

豚熱 　イノシシ
豚熱 (緊急病性鑑定 ) シークエンス 豚熱と判定した。 11 11 
豚熱 (緊急病性鑑定 ) RT-PCR、シークエンス 豚熱と判定した。 23 23 
豚熱 (緊急病性鑑定 ) RT-PCR、シークエンス 陰性と判定した。 10 10 
豚熱 シークエンス 豚熱と判定した。 2 2 
　 　 イノシシ豚熱小計 46 46 

豚熱経口ワクチンサーベイランス　イノシシ
豚熱 シークエンス 豚熱と判定した。 72 72 
　 　 サーベイランス小計 72 　 72 
　 　 豚熱小計 72 365 437 

一般病性鑑定 　豚
豚繁殖・呼吸障害症候群 RT-PCR、シークエンス RT-PCRより全 5検体で PCR産物が得られ

た。各検体間の PCR産物の塩基配列は 99.8～
100％の類似性であった。

5 5 

豚繁殖・呼吸障害症候群 RT-PCR、シークエンス PCR産物の塩基配列が最も高い類似性を示し
た塩基配列は、2008年に米国において検出さ
れ た LS384 株 (GenBank accession number: 
KU503394)であり、それぞれ 95.8～ 96.1％の
類似性であった。

110 110 

単位：例数
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豚繁殖・呼吸障害症候群 PRRSウイルスのシークエンス解析 各検体間の PCR 産物の塩基配列は 97.8～
100％の類似性であった。系統樹解析により、
22-P280-1～ 6の塩基配列はクラスター IIIに分
類された。

6 6 

豚繁殖・呼吸障害症候群 PRRSウイルスの遺伝子解析 各検体間の PCR 産物の塩基配列は 81.2～
99.8％の類似性であった。

20 20 

豚繁殖・呼吸障害症候群 
豚サーコウイルス感染症

RT-PCR、シークエンス RT-PCR及び PCRにより全 16検体で PCR産
物が得られた。各検体間の PCR産物の塩基配
列は 84.2～ 100％の類似性であった。

23 23 

豚繁殖・呼吸障害症候群 
豚サーコウイルス感染症

RT-PCR、シークエンス 平成 29年度に D農場にて検出されたウイルス
遺伝子と高い類似性を示したことから疫学的に
何らかの関係があると推察された。

26 26 

豚繁殖・呼吸障害症候群 
豚サーコウイルス感染症

RT-PCR、シークエンス PRRSVの遺伝子解析では、RT-PCRより全 23
検体中 19検体で PCR産物が得られた。各検体
間の PCR産物の塩基配列は 83.0～ 100％の類
似性であった。 
PCVの遺伝子解析では、11検体中 10検体から
PCR産物が得られ、PCV2ｄ -2及び PCV3-a1
に属する野外株であると推察された。

34 34 

非定型豚ペスチウイルス感染
症

RT-PCR、シークエンス APPVの NS3を標的にした RT-PCRにより 124 
bp, 117 bpの PCR産物に最も高い類似性を示し
たのは Annaka/2020 であり、また同ウイルスの
NS5Bを標的にした RT-PCRの 578 bpの PCR
産物では APPV/Fukushima/25-2-3serumであっ
た。さらに分子系統樹解析により Genotype 3
に属することを認めた。

63 63 

サルモネラ症 PFGE ４：i：-（非定型 ST）からは 2種類の PFGE像
が得られ、両者間に 2本のバンドの相違が認め
られた。SCの PFGE像は全て一致した。

9 9 

サルモネラ症 PFGE、MLST 被験菌計 12株から 6種類の PFGE像が得られ、
5株での一致と 3株での一致も認めた。MLST
により ST145と型別された。

12 12 

サルモネラ症 PFGE、MLST 被験菌計 21株から 4種類の PFGE像が得られ、
それぞれ PFGE I～ IV型とした。MLSTの結果、
全ての被験菌は ST68に型別された。

21 21 

サルモネラ症 スライド凝集反応、MLST、PFGE、薬剤
感受性試験

抗原構造及び MLSTの結果から、被験菌は全て
SCと判断した。PFGE Ia型は被験菌の中で最も
多く、複数の農場から分離されているため、本県
における主要な PFGE型であると考えられる。

16 16 

サルモネラ症 スライド凝集反応、試験管凝集反応、
MLST、生化学性状試験、薬剤感受性試験

今 回 依 頼 株 の 23 株 中 19 株 が 血 清 型
Choleraesuis（O7:c:1,5）、3株は o7:c:-、1株は
非サルモネラであった。22株中 5株が ST66、
17株が ST68と判定され、2薬剤以上に耐性を
示し、最大 9薬剤に耐性を示す株が存在した。

23 23 

Escherichia fergusonii感染症 凝集反応 4株とも O群血清型 172であった。 4 4 
Escherichia fergusonii感染症 薬剤感受性試験 多剤耐性が認められた（アンピシリン、ゲンタマ

イシン、テトラサイクリン、クロラムフェニコール、
スルファメトキサゾール /トリメトピロム )。

1 1 

Manheimia verigena感染症 16S rRNA遺伝子解析 鑑定材料菌株 4株の 16S rRNA遺伝子領域の塩
基配列（1462 bp）は同一であった。全菌種の
基準株の配列と照合した結果、最も類似性が高
かったのはMannheimia varigena 177株であり、
一致率は 98.7％（1443 bp/1462 bp）であった。
その他の菌種との一致率はいずれも 98.5％未満
であった。以上の結果から、本病性鑑定株 4株
を M. varigenaと判定した。

4 4 

Glaesserella（Haemophilus）
parasuis 感染症

寒天ゲル内沈降反応による血清型別 寒天ゲル内沈降反応による血清型別において、4
型および 13型がそれぞれ 5株、5型および 15
型がそれぞれ 2株であった。残り 6株は型別不
能であった。

20 20 

Lactobacillus equicursoris感染
症

16S rRNA遺伝子のシークエンス解析 心臓由来株、肺由来株、胎盤由来株の 16S rRNA
遺伝子解析により、Lactobacillus equicursoris感
染症が関与する異常産が疑われた。

3 3 

アクチノバシラス感染症 16S rRNA遺伝子のシークエンス解析、
PTX毒素遺伝子の PCR、ITS及び 23S 
rRNA遺伝子のシークエンス解析

先の 3種の検査結果及び県の生化学的性状検
査及び分離宿主が豚である事から、2株を A. 
equuli subsp. equuliと同定した。

2 2 

ストレプトコッカス感染症 PCR、シークエンス No.401は Streptococcus suisと同定し、 No.402
～ 404の 3株は同一の基準以上の一致率を示す
菌種がなく、Streptococcus属菌とした。

4 4 

Streptococcus suis感染症 共凝集反応試験、血清型別 PCR 4株とも 1型及び 2型の両方の型の抗血清に凝
集が認められた。 
本検査株は全て血清型 1/2型と型別された。

4 4 

単位：例数



13

NIAHニュース　2023.9.29　No.75

対象疾病等 目的・検査方法等 結　　　　果 本所 小平 札幌 鹿児島 合計

一般病性鑑定 　豚・イノシシ
サルモネラ症 PFGE、MLST 菌株 No.2 を除く 6株は同一の PFGE像であり、

その No.2では 1本のバンドに相違を認めた。
MLSTでは 7株全て ST66であった。

7 7 

豚・イノシシ一般病性鑑定小計　件数 21 1 22 

例数 413 4 417 

めん羊・山羊
めん羊
ブルータング RT-PCR、シークエンス、分子系統樹解析 今回検出されたウイルスは 2012年に中国、

2020年に栃木で検出されたブルータングウイル
スと近縁であった。

6 6 

ブルータング シークエンス、分子系統樹解析 BTVゲノム分節３の配列（326 bp）を決定
し、全て同一の配列であり、かつ 2020年栃木、
2021年群馬のウイルスと同一となった。

11 11 

山羊
ヨーネ病 SNS解析、培養検査 IS1311遺伝子の 223番目の塩基の SNP解析を

行った結果、C及び Tの多型であることが確認
された。液体培地においても接種後 5週目に蛍
光が検出された。

1 1 

ヨーネ病 遺伝子検査、培養検査 ヨーネ菌を検出・定量するリアルタイム PCR 
を実施した結果、腎臓は陽性、腸管回盲部は陰
性であった。腎臓由来の DNAについては、さ
らに IS1311遺伝子の SNP解析を行ったが、判
定不能となり、菌分離もされなかった。培養検
査においてもヨーネ菌は分離されず、型別不能
であった。

2 2 

ヨーネ病 遺伝子検査、培養検査 腸管乳剤から抽出された DNAを用いて、 IS1311
遺伝子の 223番目の塩基の SNP解析を行った結
果、C及び Tの多型であることが確認された。

1 1 

チアミン欠乏症 プレカラム HPLC法 No.9244 の全血チアミン濃度は 12.7 ng/mlを示
し、血清チアミン濃度はチアミン投与前後にお
いても検出限界以下を認めた。

13 13 

チアミン欠乏症 プレカラム HPLC法 全血チアミン濃度は 27.7 ng/mlであり、チアミ
ン欠乏症ではないと判断された。

1 1 

めん羊・山羊
ヨーネ病 遺伝子検査、培養検査 検体 No. 4, 5, 6, 7, 8, 10, 11の 7検体は、ウシ

型と考えられた。検体 No. 1, 2, 3, 9の 4検体は
菌分離されず型別不能であった。

11 11 

めん羊・山羊一般病性鑑定小計　件数 6 2 8 

例数 29 17 46 

家きん
鳥インフルエンザ
鳥インフルエンザ (緊急病性
鑑定 )

HA、NA亜型の同定、 
HAタンパク質開裂部位の推定アミノ酸配
列の決定

H5N1亜型高病原性鳥インフルエンザと判定し
た。

1,274 1,274 

鳥インフルエンザ (緊急病性
鑑定 )

HA遺伝子及び M遺伝子の検出、 
HA、NA亜型の同定、HAタンパク質開裂
部位の推定アミノ酸配列の決定

H5N1亜型高病原性鳥インフルエンザと判定し
た。

26 26 

鳥インフルエンザ (緊急病性
鑑定 )

HA、NA亜型の同定、HAタンパク質開裂
部位の推定アミノ酸配列の決定、 
静脈内接種試験

H5N1亜型高病原性鳥インフルエンザと判定し
た。

26 26 

鳥インフルエンザ HA、NA亜型の同定、 
HAタンパク質開裂部位の推定アミノ酸配
列の決定（次世代シーケンサー）

H5N1亜型高病原性鳥インフルエンザと判定し
た。

329 329 

鳥インフルエンザ HA、NA亜型の同定、 
HAタンパク質開裂部位の推定アミノ酸配
列の決定（次世代シーケンサー）

陰性と判定した。 1 1 

鳥インフルエンザ小計 1,656 1,656 

一般病性鑑定
鶏伝染性気管支炎 シークエンス、分子系統樹解析 全ての検体から増幅産物を得られ、各株間の類

似性は 99.8％以上一致した。分子系統樹解析
では JP-1に分類される S95ワクチンに近く、
2015年茨城県分離株と最も近縁であった。

6 6 

鶏伝染性気管支炎 シークエンス、分子系統樹解析 各検体間のスパイク 1遺伝子で 99.2％以上、ス
パイク 2で 99.7％以上一致し、スパイク 1遺伝
子では JP-1型、スパイク 2遺伝子では VⅠ型に
分類される S95 ワクチン株に最も近縁であった。

13 13 

単位：例数
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鶏伝染性気管支炎 RT-PCR、シークエンス、分子系統樹解析 農場 A及び Bに由来する 9検体は、スパイク 1
及びスパイク 2遺伝子いずれにおいても相互に
99％以上の塩基配列類似性を示したことから、
同一あるいは極めて近縁のものと推察される。

9 9 

鶏伝染性気管支炎 RT-PCR、シークエンス、分子系統樹解析 4検体から得られたウイルス遺伝子は、スパイ
ク 1及びスパイク 2遺伝子いずれにおいても
99.8％以上の塩基配列類似性を示したことから、
同一あるいは極めて近縁のものと推察される。

4 4 

鶏伝染性気管支炎 免疫組織化学的検査 免疫組織学的検査により肺や気管で ILTウイル
ス抗原が検出されたことから、本検体の呼吸器
病変において同ウイルスが関与した可能性が示
唆された。

2 2 

鶏伝染性気管支炎 RT-PCR、ダイレクトシークエンス、分子
系統樹解析

被検体から分離されたウイルスは JP-Ⅰに分類さ
れ、同一あるいは極めて近縁のものと推察される。

5 5 

鶏伝染性気管支炎 RT-PCR、ダイレクトシークエンス 発育鶏卵から回収された全ての尿腔液から RT-
PCRの増副産物が得られたが、IBV-S1プライ
マー内で６塩基が異なっており、増幅効率が低
下していたと推測された。

6 6 

鶏伝染性気管支炎 RT-PCR、ダイレクトシークエンス、分子
系統樹解析

被検体から分離されたウイルスは 2株が Mass、
2株が 4/91、4株が JP-Ⅰ、1株が JP-Ⅱ遺伝
子型に分類され、それぞれの遺伝子型に分類さ
れたウイルス同士は同一あるいは極めて近縁の
ものと推察された。

11 11 

鶏アデノウイルス感染症 ウイルス分離、系統樹解析 CK細胞を用いたウイルス分離では、1代目から
明瞭な細胞変性効果が観察された。PCRでは 4
検体ともに明瞭な増幅産物が得られ、PCR産物
の塩基配列の類似性は 100％一致し、既報の株
と比較したところ、遺伝子型Fowl adenovirus D、
血清型 FAdV-2の標準株である AR48株に近縁
であった。

4 4 

鶏アデノウイルス感染症 免疫組織化学的解析 免疫組織学的検査により鶏アデノウイルス感染は
否定され、本例は鶏封入体肝炎（鶏アデノウイル
ス感染症）に罹患していないことが示唆された。

2 2 

鶏アデノウイルス感染症 RT-PCR、ダイレクトシークエンス、分子
系統樹解析

遺伝子型 Fowl adenovirus D、血清型 FAdV-2の
標準株である SR48株に近縁であった。

4 4 

鶏アデノウイルス感染症 PCR、シークエンス、分子系統樹解析 遺伝子型 Fowl adenovirus D、血清型 FAdV-2の
標準株である SR48株に近縁であり、かつ徳島
県で分離の封入体肝炎ウイルス分離株と最も近
縁であった。

2 2 

伝染性ファブリキウス囊病
（IBD）

免疫組織化学的検査 検査した 3羽全ての鶏から IBDウイルス抗原が
検出された。

6 6 

伝染性ファブリキウス囊病
（IBD）

ウイルス分離、PCR、ダイレクトシーク
エンス

検体 No.1～ 4は、相互に 99.7～ 100％の遺伝
子相同性を示したことから、同一あるいは極め
て近縁のものと推察される。また、分子系統樹
解析の結果から、分離株は TY2株と極めて近縁
であった。

4 4 

鶏貧血ウイルス（CAV）病 病理組織学的検査、免疫組織化学的検査 免疫組織学的検査により 2羽の骨髄で CAV抗
原が検出したことから、検体における骨髄低形
成に CAVが関与した可能性が示唆されたが、3
羽からは CAV抗原は検出されなかった。

5 5 

Riemerella anatipestifer感染症 16s rRNA遺伝子のシークエンス解析 被検菌株 5株を R.  anatipestiferと同定した。 5 5 
パスツレラ感染症 ハウスキーピング遺伝子のシークエンス 被検 3株のアレル番号は同じであり、ST273と

判断した。
3 3 

パスツレラ感染症 PFGE 病性鑑定株７株は同一の PFGEバンドパターン
を示したことから、遺伝的に極めて近縁な株で
あり、同一由来の菌株が農場内で伝播した可能
性が高い。

7 7 

パスツレラ感染症 PFGE 病性鑑定株 4株は同一の PFGEバンドパターン
を示したことから、遺伝的に極めて近縁な株で
あり、同一由来の菌株が農場内で伝播した可能
性が高い。

4 4 

パスツレラ感染症 16S rRNA遺伝子の塩基配列解析 最も類似性が高かったのは Pasteurella 
multocidaであり、一致率は 99.86%
（1462bp/1464bp）であった。

8 8 

Enterococcus属菌感染症 PCR, PFGE 全株で Enterococcus 属菌と E. cecorum 検出
PCRで陽性を示し、それ以外の PCRは全て陰
性だった。

8 8 

B細胞性リンパ腫 免疫組織化学的検査 脾臓の腫瘤を構成するリンパ球様の腫瘍細胞は
BAFF-R陽性、CD3陰性であった。

1 1 

家きん一般病性鑑定小計　件数 21 1 22 

例数 111   8 119 

単位：例数
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その他
カエル
真菌症 病理組織学的検査、免疫組織化学的検査 肺と肝臓の真菌は黒色分芽菌と考えられ、本真

菌が肺と肝臓の病変変性の原因と考えられた。
2 2 

ヌカカ
Balagoduウイルス感染症 RT-PCR、シークエンス、BLAST検索、

RACE法、相同性解析、分子系統樹解析
全ての送付ウイルスは Balagoduウイルスと同
定された。

8 8 

豚肉製品
ASF(アフリカ豚熱 ) PCR、シークエンス、ウイルス分離 PCRにて ASFV遺伝子が検出され、欧州や中

国で分離された ASFV、また過去に動検で摘
発された PCR陽性検体の ASFVの塩基配列と
100％一致した。ウイルス分離は陰性となった。

2 2 

ASF(アフリカ豚熱 ) PCR、シークエンス、ウイルス分離 PCRにて ASFV遺伝子が検出され、欧州や中
国で分離された ASFV、また過去に動検で摘
発された PCR陽性検体の ASFVの塩基配列と
100％一致した。ウイルス分離は陰性となった。

2 2 

飼料
ヨーネ病 液体培地、寒天培地による培養検査 ヨーネ菌は分離されず、ヨーネ菌特異遺伝子は

検出されなかった。
4 　 4 

その他一般病性鑑定小計　件数 2 2 1 5 

例数 6 4 　 8 18 

TSEサーベイランス
めん羊

TSE(伝達性海綿状脳症） ウエスタンブロット法（WB）、免疫組織
化学的検査（IHC）

陰性 212 212 

山羊
TSE(伝達性海綿状脳症） ウエスタンブロット法（WB）、免疫組織

化学的検査（IHC）
陰性 436 436 

鹿
CWD(慢性消耗病 ) ウエスタンブロット法（WB）、免疫組織

化学的検査（IHC）
陰性 9 　 9 

TSEサーベイランス小計 657 　 　 　 657 

鳥インフルエンザサーベイランス（環境省等）
野鳥

鳥インフルエンザ 発育鶏卵接種法によるウイルス分離、 
次世代シークエンスによる HA、NA亜型
の同定

H5N1亜型高病原性鳥インフルエンザと判定し
た。

8 8 

鳥インフルエンザ 発育鶏卵接種法によるウイルス分離、 
次世代シークエンスによる HA、NA亜型
の同定

H12N5亜型鳥インフルエンザと判定した。 1 1 

鳥インフルエンザ 発育鶏卵接種法によるウイルス分離、 
次世代シークエンスによる HA、NA亜型
の同定

H10N7亜型鳥インフルエンザと判定した。 2 2 

鳥インフルエンザ HA、NA亜型の同定、HAタンパク質開裂
部位の推定アミノ酸配列の決定

H5N1亜型高病原性鳥インフルエンザと判定し
た。

56 56 

鳥インフルエンザ HA、NA亜型の同定、HAタンパク質開裂
部位の推定アミノ酸配列の決定

判定不能。 2 2 

鳥インフルエンザ HA、NA亜型の同定、HAタンパク質開裂
部位の推定アミノ酸配列の決定

H5N1亜型高病原性鳥インフルエンザと判定し
た。また、1羽は陰性と判定した。

4 4 

鳥インフルエンザ HA、NA亜型の同定、 
HAタンパク質開裂部位の推定アミノ酸配
列の決定（次世代シーケンサー）

H2N3、H3N8亜型鳥インフルエンザと判定した。 4 4 

鳥インフルエンザ HA亜型・NA亜型の特定、 
病原性の確認（HA亜型が H5又は H7の
場合に限る）（次世代シーケンサー）

H5N3低病原性鳥インフルエンザ、 
H6N1亜型鳥インフルエンザと判定した。

2 2 

鳥インフルエンザ HA亜型・NA亜型の特定、 
病原性の確認（HA亜型が H5又は H7の
場合に限る）（次世代シーケンサー）

H6N1、H11N9亜型鳥インフルエンザと判定し
た。

4 4 

鳥インフルエンザ PCR産物の遺伝子配列の決定 H2亜型鳥インフルエンザと判定した。 16 16 
鳥フルサーベイランス小計 99 99 

　 総数（例数） 3,892 369 44 86 4,391 

単位：例数
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プレスリリース： 2022 年シーズン高病原性鳥インフ
ルエンザウイルスの遺伝的特徴 - 3 つの遺伝子グルー
プが早期から同時期・広範囲に国内侵入 -
　農研機構は、2022 年 10 月 28 日から 2023 年 1 月 17
日まで国内家きん飼養施設で発生した高病原性鳥イン
フルエンザ 60 例についてウイルスの遺伝子解析を行
いました。その結果、2022 年シーズンには、これまで
で最も早い時期から、赤血球凝集素遺伝子の特徴から
分類される 3 つのグループが同時期・広範囲に国内に
侵入したことを明らかにしました。そのうち 2 グルー
プは昨シーズンに国内で検出されたグループと近縁で
あり、新たに検出された 1 グループは 2021 年に西シ
ベリア及び中国中部で分離されたウイルスと近縁でし
た。2022 年シーズンは過去最多の発生になっているこ
とから、今後もウイルスの農場への侵入に警戒が必要
です。
https://www.naro.go.jp/publicity_report/press/
laboratory/niah/157024.html

プレスリリース：豚熱ウイルス野外株とワクチン株を
識別できる新たな遺伝子検査法の開発 - 野外株の拡が
りや散布ワクチンの有効性の正確な把握に貢献 -
　農研機構とタカラバイオ株式会社は共同で、豚熱ウ
イルス野外株とワクチン株とをリアルタイム PCR 法
で識別する手法を新たに開発しました。本法は、現在
豚熱の検査に利用されている「豚熱ウイルス・アフリ
カ豚熱ウイルス識別検査法」により「豚熱陽性」と判
定されたイノシシが野外株に感染したのか、経口ワク
チンを摂取したのかを短時間で識別できます。豚熱が
流行する我が国にあって、野外株の浸潤状況や散布ワ
クチンの摂取状況を把握する上で役立つものと期待さ
れます。
https://www.naro.go.jp/publicity_report/press/
laboratory/niah/157752.html

プレスリリース：血液中のウイルス遺伝子の検出に適
した核酸試料の簡易な前処理法の開発 - 多様な試料を
用いた迅速で効率的な遺伝子検査を可能に -
　農研機構とタカラバイオ株式会社は、リアルタイム
PCR 法でのウイルス遺伝子検出において、短時間の熱
処理および遠心操作のみで血液中のウイルスから核酸

を迅速に抽出するとともに、PCR 反応を阻害する成分
の影響を簡単に除去することができる、血液試料の簡
易な前処理法を新たに開発しました。本手法は、都道
府県の病性鑑定施設で利用されている「豚熱ウイルス・
アフリカ豚熱ウイルス識別検査法」や野生イノシシを
対象とした「豚熱ウイルス野外株・ワクチン株識別検
査法」に適用でき、血液や組織乳剤など多様な検体を
用いた豚熱・アフリカ豚熱の迅速な検出を可能にする
ことで、本病の早期摘発や緊急的な防疫措置の発動に
貢献することが期待されます。
https://www.naro.go.jp/publicity_report/press/
laboratory/niah/158895.html

長期講習生受け入れ
　2023 年 5 月 10 日から、家畜衛生講習会（病性鑑定
特殊講習会）が行われています（10 月 30 日まで）。つ
くば並びに札幌、小平海外病、鹿児島の各研究拠点で、
講習生 32 名がウイルス、細菌、病理、生化学の各分
野に分かれ、監視伝染病を含めた家畜疾病の診断技術
等の学理及び技術実習を目的とする講習を受けていま
す。

JICA 研修生受け入れ
　独立行政法人国際協力機構（JICA）の依頼により、
途上国における家畜疾病の診断にかかる基礎技術の向
上を目的とする「2023 家畜疾病診断基礎技術向上研修」
も行われています。研修生 5 名（ナミビア、パラグアイ、
フィリピン、ウズベキスタン、ザンビア）を 2023 年 6
月 27 日から 10 月 25 日まで受け入れています。
 
 
 
 
 
 

【編集後記】　2022 年シーズンに大発生となった高病原性鳥インフルエンザは、我が国では 4 月 7 日の発生を最
後に 5 月 13 日付けで清浄化復帰となりましたが、欧米諸国では 2021 年以降、夏も途切れることなく発生が継続し、
南米地域においてもまとまった発生が確認され、世界的なまん延状況となっています。私ども動衛研では、迅速
かつ正確な家畜疾病の診断を通して、行政・都道府県の皆様の防疫活動を支えていければと思います。
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