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はじめに
２０１８年９月９日にわが国では２６年ぶりに豚コレラ

（CSF）の発生が確認された 2)。２０１９年７月１５日現在で、
３１事例６５農場３と畜場で発生が確認され、殺処分頭数
は１２２，０９０頭に及んでいる。また、岐阜県で７１７頭、愛
知県で３６頭、三重県で４頭、福井県で５頭、長野県で
４頭の野生イノシシにおいてCSFウイルス（CSFV）が
検出されている。さらに、野生イノシシにおけるCSF
流行抑制を目的に、野生イノシシに対する経口ワクチ
ンの投与が、２０１９年３月２４日から愛知県および岐阜県
で開始された。本稿では、２０１８～２０１９年のわが国にお
けるCSF発生の原因ウイルスの性状を概説する。

原因ウイルスの血清学的および遺伝学的性状
２０１８年９月８日に１事例目の豚から採取した全血よ
りCPK細胞を用いてCSFVの分離を試みた。その結
果、材料接種７日目に、抗CSFVモノクローナル抗体
を用いた間接蛍光抗体法により細胞質内に特異蛍光が
確認され、全血材料からCSFVが分離された。分離さ
れたCSFVはJPN/１/２０１８株と命名され、CPK細胞で
さらに１代継代したウイルスを以降の性状解析に用い

た。
わが国で備蓄されているCSFワクチン（GPE －株）
を１～２カ月齢の豚４頭に接種し、１か月後血清を採
取した。それら４頭の血清および GPE －株と JPN/１
/２０１８株を用いて、OIEマニュアル 7)に従って、蛍光抗
体による中和試験を行った。その結果、GPE －株およ
びJPN/１/２０１８株に対する中和抗体価は、各々４５～１２８
倍および８～９０倍であった（表１）。すなわち、ワクチ
ン投与豚の血清は、ホモであるGPE －株に対して、ヘ
テロであるJPN/１/２０１８株より高い中和抗体価を示す
傾向にあったが、JPN/１/２０１８株に対する中和抗体は
検出されたため、備蓄ワクチンによる効果は期待出来
ることが示唆された。
Vilčekら 6)の方法に従って、JPN/１/２０１８株ゲノムの

５’untranslated region（UTR）領域を標的としたRT-
PCR法を行った。その結果、予想された約２８０bpの
PCR産物が得られた。得られたPCR産物の塩基配列
を、RT-PCR法と同様のプライマーを用いたダイレク
トシークエンス法により決定し、遺伝子データベース
から収集した６２株のCSFV株とともに最尤法により遺
伝子系統樹解析を行った（図１）。その結果、JPN/１
/２０１８株は、Genotype ２のうちのSubgenotype ２．１に
属することが確認された。また、JPN/１/２０１８株の全
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長ゲノムの塩基配列を次世代シークエンサーにより決
定し、遺伝子データベース上のCSFV株と比較した結
果、JPN/１/２０１８株はSubgenotype ２．１dに属すること
が確認された 3)。Subgenotype ２．１dに属するCSFVは
近年中国で発生が確認されている 2)。一方で、Sub-
genotype ２．１dに属するCSFV株によるCSFの発生は
わが国においてこれまで確認されていない。このこと
から、今回のわが国におけるCSFVの発生が、中国や
その近隣諸国からのCSFV株の侵入に起因することが
示唆された。

原因ウイルスの病原性状
JPN/１/２０１８株の病原性状を解析するため、豚に対す
る感染試験を実施した 1)。具体的には、１０6.5 TCID50の
JPN/１/２０１８株を２か月齢の豚２頭に経口接種（群１）
または筋肉内接種（群２）した。ウイルス接種翌日に
同月齢の豚２頭を各々のウイルス接種豚と同居させた。
また、JPN/１/２０１８株の病原性状の比較対照として、
１０6.5 TCID50の強毒株ALD株を２か月齢の豚２頭に筋
肉内接種し、その翌日に同月齢の豚２頭を同居させた
（群３）。
群３のウイルス接種豚２頭においては、下痢、起立

困難、食欲廃絶および遊泳運動がウイルス接種５日後
に確認された。これらの豚は人道的エンドポイントに
達したと判断し、同日安楽殺した。群３の同居豚も、
ウイルス接種豚２頭と同様の症状を示したが、試験最
終日の同居１２日後まで生残した。一方、群１および２
の豚は、紫斑や結膜炎を示したが、全頭が試験期間中
生残した。また、群１のウイルス接種豚においては、
食欲低下や活力低下も確認された。
群３のウイルス接種豚においては、ウイルス接種１

～２日後から４０℃以上の発熱および白血球数の減少が
確認された（図２）。群３の同居豚においても、同居６
～８日後から発熱および白血球数の減少が確認された。
一方、群１および２のウイルス接種豚は、ウイルス接
種４～７および８～１２日後から発熱が確認されたが、
白血球数の減少は、発熱が確認される以前のウイルス
接種２～３日後から確認された。群１および２の同居
豚各１頭は、同居８および１２日後から発熱を示した。
また、同居豚全頭が、同居１４日後までに白血球数の減
少を示した。しかし、群１および２の同居豚各１頭は、
試験期間中、４０℃以上の発熱を示さなかった。
各豚の血清、ヘパリンで凝固防止した血液（全血）、

唾液、鼻汁および糞便の臨床材料からのウイルス遺伝

子の検出状況を表２に示した。群３のウイルス接種豚
においては、ウイルス接種１～２日後から臨床材料中
にウイルス遺伝子が検出され始めたのに対し、群１お
よび２のウイルス接種豚においては、ウイルス接種３
日後から検出され始めた。一方、群１～３のウイルス
接種豚の分泌・排泄物（唾液、鼻汁および糞便）から
ウイルス遺伝子が検出された４～７、４～８および５
日後から、各群の同居豚の血液材料（血清および全血）
からウイルス遺伝子が検出された。すなわち、ウイル
ス接種豚から同居豚への水平伝播は、JPN/１/２０１８株
およびALD株ともに、容易に起こることが示唆された。
一方、今回感染試験に使用した豚全頭の扁桃におい
て、蛍光抗体法において陰窩上皮細胞の細胞質に特異
蛍光が確認された。また、ELISA抗体は、群１のウイ
ルス接種豚１頭、群２のウイルス接種豚２頭および同
居豚１頭において、試験最終日に確認された。一方、
群３の豚においては、試験期間中、ELISA抗体は確認
されなかった。
解剖所見として、群３の豚４頭中３頭において、脳
の充血、髄膜の充血および白色混濁もしくは髄膜血管
の拡張が確認された（表３）。また、群１および２の豚
８頭中１頭において、脳髄膜の血管拡張が確認された。
一方、群３の豚全頭において、扁桃の多巣壊死と小膿
瘍形成が確認されたが、群１および２の豚においては
確認されなかった。腎臓の点状出血は、群３の豚４頭
中３頭で確認されたが、群１および２の豚では８頭中
１頭で確認されたのみであった。脾臓、リンパ節、小
腸と大腸および皮膚病変については、群間で顕著な差
は確認されなかった。脾臓辺縁の多巣梗塞およびリン
パ節の赤色化が、群１および２の豚８頭中４頭および
群３の豚４頭中３頭で確認された。結腸のボタン状潰
瘍が、群１～３の豚各１頭で確認された。

おわりに
本稿における解析成績から、現在国内で備蓄されて
いるCSFワクチンのJPN/１/２０１８株に対する効果は期
待出来ると考えられた。また、JPN/１/２０１８株のゲノ
ム解析の成績から、JPN/１/２０１８株が近隣のアジア諸
国からわが国に持ち込まれた可能性が示唆された。一
方、JPN/１/２０１８株の病原性状の解析から、JPN/１
/２０１８株がALD株に比べて、軽度な症状のみを示す一
方で、発熱等の症状を示す前から排泄・分泌物中にウ
イルスを排泄していること、ウイルス接種豚から同居
豚へのウイルスの水平伝播に関しては、両株に大きな
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差がないことが確認された。感染試験の成績から、特
徴ある臨床症状の発見が困難であり、養豚現場での日
常的な観察をより一層徹底する必要性が示唆された。
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1 

1 -/-/-/-/-a) -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/+/-/-/- +/+/-/-/- +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ NTb) +/+/+/+/+ NT

2 -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/+/-/-/- +/+/+/+/- +/+/+/+/- +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ NT +/+/+/+/+ NT

3 NT -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/+/-/-/- -/-/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ NT +/+/+/+/+ NT

4 NT -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/-/+/-/- -/-/+/-/- -/-/+/-/- -/-/+/+/- -/-/+/+/- -/+/+/+/+ NT +/+/+/+/- NT

2 

5 -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/-/-/-/- +/+/+/-/- +/+/+/+/- +/+/+/+/- +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ NT NT +/+/+/+/+

6 -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/-/-/-/- +/+/-/-/- +/+/+/-/- +/+/+/+/- +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ NT NT +/+/+/+/+

7 NT -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/-/+/+/- -/-/+/+/- -/-/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ NT NT +/+/+/+/+

8 NT -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/-/-/-/- +/+/+/-/- +/+/+/-/- +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ NT NT +/+/+/+/+

3 

9 -/-/-/-/- -/-/-/-/- +/+/+-/-/- +/+/+/+/- +/+/+/+/- +/+/+/+/+ NT NT NT NT NT NT NT NT NT NT

10 -/-/-/-/- -/+/-/-/- +/+/+/+/- +/+/+/+/- +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ NT NT NT NT NT NT NT NT NT NT

11 NT -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/-/+/-/- -/-/-/-/- +/+/-/-/- +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ NT NT

12 NT -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/-/-/-/- -/-/-/-/- +/+/-/-/- +/+/-/-/- +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ +/+/+/+/+ NT NT

a) 
 

b)  
1)  

3  

  
 

      

1 

1 +a) - - + + + + - 
2 - - + + + - + - 
3 - - - + + - + - 
4 - - - - - - + + 

2 

5 - - - - - - + - 
6 - - - - - + + - 
7 - - - - - - - - 
8 - - - + + - + - 

3 

9 - + + + + - - + 
10 + + + + + - + + 
11 + + + - + - + - 
12 + + - + - + + - 

a) + -  
1)  
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