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１．はじめに
豚熱は豚とイノシシに感染する豚熱ウイルスによる

感染症であり、強い伝播力と治療法がないことから、
家畜伝染病予防法の家畜伝染病（法定伝染病）に定め
られている。国内では１９７０年代まで広く流行していた
が、GPE- ワクチンの全国的な普及により感染は減少
し、１９９２年１２月を最後に野外での感染は確認されなく
なった。その後、清浄性確認検査とワクチン接種の中
止からなる清浄化対策が全国で実施され、２０１５年５月
には国際獣疫事務局（WOAH）から豚熱清浄国の認定
を受けた。しかしながら、２０１８年９月に岐阜県の豚農

場で２６年ぶりに新たな感染が確認され、野生イノシシ
（以下、「イノシシ」という。）にも感染が広がった。イ
ノシシ集団内での感染のコントロールは非常に困難で
あり、イノシシでの感染は拡大・継続している。豚熱
の再発以降、死亡又は捕獲されたイノシシを対象とし
た全国規模のサーベイランスが実施されている。本稿
では、現在行われているイノシシの豚熱サーベイラン
スの概要と、イノシシにおける豚熱の疫学解析事例を
紹介する。

２．イノシシにおける豚熱の感染状況
図１は２０２４年１０月下旬時点のイノシシでの豚熱の感

染状況を示しており、３８都府県で感染が確認されてい
る。２０１８年９月に岐阜県で感染イノシシが確認されて

図１　イノシシにおける豚熱の感染状況（２０２４年１０月下旬時点）
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以降、２０１９年９月までに隣接する愛知県、三重県、長
野県、富山県、石川県、福井県及び滋賀県に感染が広
がった。同じく２０１９年９月には約２００km離れた埼玉
県の豚農場で感染が確認され、その直後に農場周辺の
イノシシでも感染が確認された。この期間のデータを
用いた解析では、イノシシ集団内での感染拡大速度は
月当たり５～１０kmと推定されている 9)。埼玉県でイ
ノシシの豚熱の感染が確認されて以降、関東・甲信越
地方ではイノシシでの感染が広がり、２０２０年１１月まで
に千葉県を除く各都県で感染が確認されている。イノ
シシでの感染は関東地方から東北地方へと広がり、東
北地方では２０２０年８月に福島県で初めて感染が確認さ
れた。その後、２０２０年１２月から２０２２年８月にかけて、
山形県、宮城県、岩手県、秋田県で感染が確認された。
２０２４年８月には青森県でも感染が確認され、現時点で
の感染の最北端となっている。
一方、西日本では、２０１９年９月から２０２１年３月にか

けて近畿地方に感染が広がった。兵庫県では２０２１年３
月に東部でイノシシでの感染が初めて確認され、同年
７月には淡路島でも感染が確認された。この時期の感
染の西端は兵庫県だったが、２０２２年３月に約４００km
離れた山口県と広島県で感染が確認された。５月には
島根県でも感染が確認され、中国地方で感染が広がり
始めた。鳥取県では、２０２３年１月に東部の兵庫県との
県境で、２０２４年５月には西部の島根県との県境で感染
が確認された。岡山県では２０２４年２月に西部で感染が
確認されるとともに、東部の鳥取県との県境でも感染
が確認されている。四国地方では、２０２２年７月に徳島
県で感染イノシシが初めて確認された。その後、２０２２
年９月に高知県、２０２３年１月に香川県、２０２４年６月に
愛媛県で感染が確認されている。
九州地方ではイノシシで感染が見つかる前に豚農場

で豚熱の発生が確認された。これは佐賀県で確認され

た、豚農場での発生事例８８例目と８９例目であり、２０２３
年８月に発生したものである。イノシシでの感染事例
は、９カ月後の２０２４年５月に、前年豚熱が発生した豚
農場の周辺で確認された。九州地方でのイノシシの感
染は、現時点では当該地域に限局しているものの、毎
月数頭の感染イノシシが摘発されている。

３．イノシシにおける豚熱サーベイランスの概要
２０１８年９月にイノシシで豚熱の感染が確認されて以
降、死亡した個体や捕獲された個体の検体を用いたイ
ノシシの豚熱のサーベイランスが全国的に強化された。
このサーベイランスでは、各都府県で豚熱のPCR検査
とELISAを用いた抗体検査が実施されている。農林
水産省は都府県ごとに年間少なくとも２９９頭を目標に
イノシシの検査をすることを掲げており *、各都府県
でのイノシシの検査体制が整備されたことに伴い豚熱
の検査頭数は年々増加し、２０２３年度には約３万頭の検
査が実施された。
* １％のイノシシが豚熱に感染している場合に９５％の
確度で発見するために必要な頭数。

　
１　２０２３年度のサーベイランスの概要
北海道を除く４６都府県で豚熱のPCR検査が実施さ

れていた。２０２３年度の県当たりの検査頭数の中央値は
４１０頭（最小値：５０頭，最大値：４，２７２頭）だった。PCR
陽性個体は３４都府県で確認され、PCR陽性頭数は
１，３００頭、PCR陽性割合は４．２％（１，３００/３１，０９８頭）だっ
た。PCR陽性が確認された県では、県当たりのPCR陽
性頭数の中央値は２６頭（最小値：１頭，最大値：２２４
頭）、県当たりのPCR陽性割合の中央値は４．９％（最小
値：０．２％，最大値：１７．７％）だった。
死亡個体・捕獲個体別では、死亡個体のPCR陽性

割合は３５．６％（２２１/６２１頭）、捕獲個体のPCR陽性割合

1 2023
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26 290 316 8.2%

980 22,597 23,577 4.2% 0.47

276 6,708 6,984 4.0%
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a) 



豚病会報　No.85　2025 3

は３．５％（１，０７９/３０，４７７頭）であり、死亡個体のPCR
陽性割合は有意に高かった（p＜０.００１）（表１）。性別
では、雄、雌ともに、PCR陽性割合は４．１％であり
（雄：６８７/１６，６３２頭、雌：５８７/１４，１５０頭）、性別による
PCR陽性割合に有意な差はなかった（p＝０．９６）（表１）。
成獣・幼獣別では、PCR陽性の割合は、成獣で４．２％
（９８０/２３，５７７頭）、幼獣で４．０％（２７６/６，９８４頭）であり、
成獣と幼獣でPCR陽性割合に有意な差はなかった（p
＝０．４７）（表１）。また、季節ごとのPCR陽性割合を比
較したところ、季節間で有意な差が認められ（p＜
０.００１）（表１）、春と冬のPCR陽性割合（春：７．７％，
冬：６．５％）は、夏（２．８％）と秋（２．９％）のPCR陽
性割合よりも有意に高かった（p＜０.００１）。

２　感染・免疫獲得状況の推移
PCR検査と ELISA検査を実施している都府県の

データを用いて、感受性個体（すなわち陰性個体）、感
染個体及び免疫個体の推移を分析した。PCR陰性か
つELISA陰性を感受性個体、PCR陽性（ELISA陰性
又は陽性）を感染個体、PCR陰性かつELISA陽性を
免疫個体として分類した。免疫個体には、感染により
免疫を獲得した個体とワクチンにより免疫を獲得した
個体の双方が含まれる。イノシシにおける豚熱のサー
ベイランスの県ごとの感染・免疫獲得状況の推移の解
析結果については、農林水産省の野生イノシシ豚熱対
策検討会の資料に掲載されている 7)。ここでは誌面の

都合上、検査頭数が多く、また、検査期間も長い岐阜
県の事例を紹介する。
図２は岐阜県における感受性個体、感染個体及び免
疫個体の推移を成獣（上図）と幼獣（下図）別に示し
ている。成獣では、２０１９年４月時点の感染個体の割合
は約８０％であったが、その後、感染は減少し、２０２０年
４月以降、感染頭数は１０頭以下、感染割合は１０％以下
となり、感染状況は低い水準を維持していた。２０２２年
１０月以降、感染頭数が増加し、２０２３年２～５月にかけ
て感染割合が約１０～２０％に上昇した。その後、感染は
やや減少したものの、同年１２月から感染が再び増加傾
向を示し、２０２３年１２月～２０２４年３月の感染割合は約１０
～２０％となった。免疫個体の割合は、２０１９年４月以降、
徐々に増加し、２０２０年３～７月にかけて６０～７０％に達
した。その後、免疫個体の割合は減少し、２０２１年６月
～２０２２年１０月は約２０～４０％で推移していた。２０２２年１０
月以降の感染頭数の増加に伴い、免疫個体の割合も増
加し、２０２４年６月時点で約６０％となっている。一方、
幼獣については、免疫個体の推移が成獣と異なる傾向
がある。幼獣では、毎年６～８月に免疫個体の割合の
一時的な増加が確認されている。これは、母イノシシ
からの移行抗体の影響によるものと考えられ、免疫個
体の割合が下がると感受性個体の割合が増加している。
免疫個体割合のピークは年々減少していたが、２０２４年
のピークは約６０％まで増加している。感染個体につい
ては、２０２０年６月～２０２２年１０月の間は感染個体は５頭

図２　岐阜県におけるイノシシの感染状況の推移（上図：成獣、下図：幼獣）
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以下、感染割合は概ね５％以下で推移していたが、そ
の後、感染がやや増加し、２０２３年２～５月と２０２４年１
～４月は、感染割合が約１０～３０％となっている。

４．イノシシにおける豚熱の疫学解析事例
１　経口ワクチンに関する疫学解析事例
イノシシでの豚熱の感染拡大を防ぐため、２０１９年３

月から経口ワクチンの散布が開始された。２０２４年８月
時点で、これまでに豚やイノシシで豚熱陽性が確認さ
れている県（沖縄県を除く）及びその隣接県等３９都府
県で経口ワクチンの散布が行われている。２０２３年度に
は約３１万個の経口ワクチンが散布された。経口ワクチ
ンの散布は、各都府県が散布の枠組みとなる協議会を
設立し、県、市町村、猟友会、畜産関係団体等と協力
しながらワクチン散布の計画・実施を行っている。こ
こでは、イノシシの豚熱サーベイランスデータと経口
ワクチン散布データを用いた疫学解析事例について２
つ紹介する。
１つ目は、経口ワクチンの散布地点からの距離と免

疫獲得イノシシの密度の関係を分析したものである 1)。
この研究では、ワクチン散布地点から近いほど、免疫
個体が増えるのかについて空間統計解析手法を用いて
解析した。使用したデータは、岐阜県の２０２１年度のワ
クチン散布データと、２０２０年１１月～２０２２年５月のイノ
シシのサーベイランスデータである。この時期、岐阜
県では感染個体の割合が５％を下回っており、イノシ
シでの感染は限定的で、免疫個体はワクチン散布によ
る影響と考えられた。ワクチン散布は、前期（２０２１年
５～６月）と後期（２０２１年９月～２０２２年１月）に行わ
れており、各期間で２，０００ ヵ所以上でワクチンが散布

された。解析の結果、前期、後期ともに、ワクチン散
布地点から５００m以上離れると、免疫獲得個体の密度が
０．４５～０．３５倍に低下することが明らかとなった（表２）。
このことは、ワクチン散布地点から５００m以内は、免
疫個体が増えやすいことを示している。
２つ目は、感染症数理モデルの手法を用いて、経口
ワクチンの散布効果を推定したものである 2,3)。２０１８年
９月から２０１９年１１月までに岐阜県内で捕獲されたイノ
シシの検査データとワクチン散布データを用いて、感
染個体の割合と免疫個体の割合の推移をモデル化した。
このモデルを用いて、２０１９年３月から２０１９年８月まで
に４回にわたって実施されたイノシシへの経口ワクチ
ンの効果を推定した。その結果、４回のワクチン散布
によって免疫を獲得したイノシシは、初回のワクチン
散布時に生息していたと考えられる個体数の１２．１％
（９５％信頼区間：７．８-１６．５％）であったと推定された。

２　豚熱ウイルスのフルゲノム情報を用いた疫学解析
事例
豚熱が発生した農場と感染イノシシから得られた検
体の一部については、PCR検査やELISA検査のほか
に、豚熱ウイルスのフルゲノム情報を取得し、解析に
用いている。フルゲノム情報を用いることで、侵入時
期の推定や地域間の伝播を推定することが可能となる。
ここでは豚熱ウイルスのフルゲノム情報を用いた疫学
解析事例を２つ紹介する。
１つ目は、豚熱ウイルスのフルゲノム情報を用いた
豚熱ウイルスの国内侵入時期の推定である 8)。２０２０年
２月までに国内で確認された全ての発生農場と、豚熱
の感染が確認されたイノシシ９３頭に由来するウイルス

2
1)

95% p-value

-0.77(0.22)

 500 m Reference

> 500 m -0.80 (0.18) 0.45 (0.32, 0.64) <0.001

 1,200 m Reference

> 1,200 m -0.27 (0.16) 0.76 (0.56, 1.05) 0.047

-1.18(0.25)

 500 m Reference

> 500 m,  860 m -0.52 (0.20) 0.59 (0.40, 0.89) 0.005

> 860 m -1.05 (0.21) 0.35 (0.23, 0.53) <0.001

 1,200 m Reference

> 1,200 m 0.19 (0.19) 1.21 (0.97, 1.08) 0.827
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遺伝子を解析し、ゲノム全長配列を決定した。ウイル
スの遺伝子変異の速度を考慮した解析手法を用いてウ
イルスの分岐時期を調べることで、ウイルスが国内に
侵入した時期を推定した。その結果、国内へのウイル
スの侵入は、初発農場での発生が摘発された２０１８年９
月９日の１４６日前（９５％信用区間：８５日-２１６日）に起
こったと推定された。また、関東地方への侵入は、地
域で最初の農場が摘発される９３日前（９５％信用区間：
７８日-１３５日）、沖縄県への侵入は同じく３４日前（９５％信
用区間：８日-６８日）であったと推定された。
２つ目は、共通の一塩基変異（shared Single Nucleo-

tide Variation, shared SNV）に着目した解析方法であ
る 10,11)。豚熱の流行中、豚熱ウイルスの遺伝子は常に
変異している。あるウイルス株の子孫株は、祖先株と
同じ変異を持ち、その中の特定の子孫株で新たに起
こった変異は、さらに次の世代に引き継がれる。この
ため、共通の一塩基変異を抽出することでウイルス株
をグループ分けし、地理情報と合わせることで近縁な
ウイルス株の地理的関係を調べることができる。解析
手法の詳細は引用文献１１に記載されている。また、こ
れまでの解析結果は農林水産省の疫学調査検討会の資
料としても公表されている。図３は、淡路島と山口県
へのイノシシの感染拡大を解析したものである 4)。淡
路島で確認されたイノシシ由来のウイルスと山口県で

確認されたイノシシ由来のウイルスは、いずれも紀伊
半島のイノシシ由来のウイルスと同じグループであっ
た。特に、山口県のイノシシ由来株は三重県東部のイ
ノシシ由来株と最も近縁であり、４００km以上の長距離
伝播が起ったことが示された。山口県と三重県の間に
位置する広島県と岡山県では感染イノシシは確認され
ていなかったことから、人為的な要因で山口県へウイ
ルスが伝播した可能性が高いと考えられた。図４は、
佐賀県の豚農場発生由来株（８８例目と８９例目）の解析
結果を示している 5)。佐賀県の発生農場由来株は、三
重県東部から山口県に感染拡大した後、佐賀県に侵入
したものと考えられた。なお、佐賀県の発生農場周辺
で確認されたイノシシ由来のウイルス株については、
遺伝子解析の結果、８９例目農場の由来株の下流に位置
しており、８９例目の発生農場に由来するウイルスに起
因する可能性が高いと考えられている 6)。

５．おわりに
野生動物集団における感染症のコントロールは難し
く、特にイノシシの生息密度が高い日本では、イノシ
シでの豚熱の感染の制御は極めて困難である。捕獲や
経口ワクチン散布といった対策が行われているものの、
今後もイノシシでの感染が継続する可能性は高い。イ
ノシシでの感染が確認されている地域では、豚農場に

　　　　　 　図３　豚熱ウイルスのフルゲノム情報を用いた解析結果（淡路島・山口県への感染拡大）
　　　　 　　出典：農林水産省第１７回拡大豚熱疫学調査チーム検討会資料（引用文献４）
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おける適切なワクチン接種の実施と徹底した衛生管理
対策が求められる。また、感染イノシシが確認されて
いない地域でも、人為的な要因等でウイルスが運ばれ
る可能性があるため注意が必要である。農林水産省及
び各都府県の協力のもと、イノシシの豚熱サーベイラ
ンスや経口ワクチン散布に関するデータを収集・管理
する体制が整備されたこともあり、これらのデータを
感染状況や免疫獲得状況の解析や疫学解析に活用でき
るようになった。イノシシでの感染状況は地域によっ
て異なり、時間の経過とともに推移するので、今後も
地域における感染状況を把握するためにはイノシシの
サーベイランスを実施し、その結果を還元していくこ
とが重要である。
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