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はじめに
２０１３年１０月以降、我が国では７年ぶりに豚流行性下
痢（Porcine Epidemic Diarrhea: PED）が大流行した。
流行株の特徴を把握するためには、原因病原体である
PEDウイルス（PEDV）の抗原性や病原性に関与する
とされるスパイクタンパク質をコードする遺伝子（S
遺伝子）を中心に解析が行われる。当研究所では、２０１３
年以降全国の家畜保健衛生所から病性鑑定依頼を受け
た複数のPEDV株を用いて、S遺伝子について解析を
行い、２０１３年以降他国で発生した流行株と比較・解析
しながら、我が国における流行株の遺伝的特性を把握
することに努めた。本稿では、世界におけるPED発生
の歴史的背景を含めたPEDVの変遷について概説す
る。

１．国内外におけるPEDの発生状況概要
PEDは１９７１年 に 伝 染 性 胃 腸 炎（Transmissible 

gastroenteritis:TGE）に類似したCLV（Coronavirus-
like virus）を原因とする下痢症として英国で初めて発
見された 28)。１９７８年には、ベルギーにおいてPEDが
PEDV（その当時CV７７７株が分離された）に起因する
ことが明らかとなった 18)。その後（１９８０年代）、PEDは
ドイツ、フランス、ハンガリー、スペイン、スイスな
どの欧州各国で散発的に発生した 2,16,25)。また同じ頃、
PEDは欧州各国での発生にとどまらず、アジア各国で
も発生が認められるようになった。１９８４年に中国で
PEDVが検出されて以来、１９９０年から２０００年代にかけ
て日本、韓国、そしてタイでも相次いでPEDVが検出
された 10,19,20,23)。特に、我が国では１９８２年からPEDの
発生が認められていたが、１９９６年に９道県１０２戸の農
場におよぶ大規模な発生が認められ、約４万頭の子豚

が死亡する事態となった経緯がある 24)。また、中国で
は２０１０年１０月以降、チベットとハイナン州を除く２９州
で約１００万頭の子豚が死亡する国家規模での発生が報
告されている 3)。その後、中国では当時の大発生に
至った原因を探るために、PEDVのS遺伝子に対する
解析が実施され、結果的に当時のPEDV株は１９７０年代
に分離されたCV７７７株と遺伝的に明確に異なること
が明らかとなった。また、この原因ウイルスは子豚に
おける高い致死率（８０－１００％）を特徴とすることから、
高病原性（High Pathogenicity）株と称された 4,12,13)。そ
の後、この高病原性PEDV株は中国国内で、変異と感
染拡大を繰り返してきた。そして、２０１３年４月、米国
で初めてPEDVが検出され、わずか１年の間にウイル
ス感染はほぼ米国全土に伝播・拡大し、米国内の養豚
産業に深刻なダメージを与えた 9,21)。２０１３年以降、この
ような発生は、米国のみならず、カナダやメキシコ、
さらにはペルーやドミニカ共和国などの北中南米各国
にも拡大していった 17,26)。さらに、米国の大規模発生
から半年後には、韓国、台湾、そして我が国を含むア
ジア各国でもPEDが発生し、そして１年後にはドイ
ツ、ベルギー、フランスなどの欧州各国でもPEDの
再発が確認される大惨事となった 5,6,8,11)。

２．国内外PEDV株の遺伝学的特徴
図１に示すように、１９８０年代は世界で初めて分離さ

れたCV７７７株に類似したPEDV株が、アジア各国でも
流行・まん延していたと推測される。１９９０年代に入っ
てからはCV７７７株とは遺伝的に異なる株が出現し、そ
れらの株が一時我が国でも流行し、多数の子豚が死に
至った。２０１０年以降は中国でPEDの発生が続く中、少
なくとも２種類の異なるPEDV株が出現し、感染を繰
り広げてきたことが推測される。中でも、AH２０１２株
やCH/ZMDY-１１株などの中国由来株は北米で初めて
検出された高病原性PEDV株（北米型）と遺伝的に近
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縁であることが示唆されている 26)。２０１３年４月以降、
米国では初めにその北米型のPEDV株が検出され、そ
の２カ月後（６月）には新たにS遺伝子のS1領域に
おいて北米型と比べて２箇所の欠損と１箇所の挿入を
もつINDELs型のPEDV株が侵入したことが判明して
いる 18,27)。
我が国では米国と同様に、２０１３年１０月以降北米型の

PEDV株が相次いで侵入し、さらに翌年１月以降には
INDELs型のPEDV株が侵入してきたことが明らかと
なった 22)。米国や我が国以外にも、北米型のPEDV株
は２０１３年から２０１４年にかけて、カナダやメキシコ、ド

ミニカ共和国、ペルーなどの北中南米各国、あるいは
韓国や台湾などのアジア各国で検出されており、一方
INDELs型のPEDV株は２０１４年以降ドイツ、ベルギー
やフランスなどの欧州各国で検出されている 5,6,8,11)。

３．我が国で発見された新たなPEDV S遺伝子変
異体（欠損型）の特徴
２０１４年１０月、鳥取県では２例目のPED発生事例が起
こった。発生農場は母豚５００頭規模の繁殖農場であり、
１０/２５（通報２日前）より分娩舎で哺乳豚が下痢・嘔吐
を示し、また母豚も元気消失・食欲不振などの臨床症

図１．PEDウイルスS遺伝子のS1領域に基づく分子系統樹
株名、採取国、採取年を表記している。国内で採取された株は下線で示す。
＊は本図には記載されていないが、それらの国でも遺伝的に近縁な株が採取されてい
ることを表している。
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状を示していたことから、農場主が当時PEDの流行が
真只中であったこともあり、PEDを疑い、倉吉家畜保
健衛生所に通報・検査を依頼した。この症例は立ち入
り検査（１０/２７）の翌日にはすでにPEDと診断された
が、１０/３１までの間に約１２０頭の子豚が発症したものの、
死亡豚が１頭も発生しない状況であった。そのため、
多くの子豚が発症・死亡した当該県１例目の発生事例
とは明らかに状況が異なることから、その原因を究明
するために、当研究室に病性鑑定の依頼が届いた。初
めに、本ウイルス（Tottori株）の遺伝的特徴を調べる
ために、常法に従って、S遺伝子全長の増幅を試みた。
その結果、特にS1領域の増幅産物のサイズが従来より
も約６００bp小さいことを発見した。次いで、その増幅
産物をオートシーケンサー（ABI３１３０; Thermo社）に
より解読し、当該領域の塩基配列を決定した結果、図
２に示すように翻訳開始点より２３番目のアミノ酸から
２１６番目のアミノ酸までの計１９４アミノ酸（５８２塩基に相
当する）が他のPEDV株と比べて、欠損していること
が明らかとなった 15)（この結果をうけて、欠損型と称
する）。さらに、Tottori株のS1領域以外の遺伝子配列
の相違を調べるために、またそれらの配列をもとに本
ウイルスの系統発生学的位置づけを調べるために、次
世代シークエンサー（Ion PGM; Thermo社）を用いて

本ウイルス株のゲノム全長配列を解読した。その結果、
Tottori株は他のPEDV株と比べてS1領域以外に明確
な相違を持たず、また図３に示すように、近年の流行
株と遺伝的に近縁であることが明らかとなった 14)。
従って、Tottori株は野外において、近年の流行株より
自然発生的に派生し、当該農場に侵入した可能性があ
ることが示唆された。
今回発見されたTottori株のS1領域における欠損部

位はTGEウイルスと豚呼吸器コロナウイルスの遺伝
的関係と類似している。すなわち、豚呼吸器コロナウ
イルスはTGEウイルスのS1領域欠損変異体（２２７ア
ミノ酸：６８１塩基に相当する）であり、豚呼吸器コロナ
ウイルスは当該部位が欠損したことにより、臨床症状
を示さない、あるいは示しても軽度であるなど病原性
が減弱化するとともに、腸管ではなく、呼吸器への親
和性を獲得したことが知られている 1,7)。そこで、今後
は、その豚呼吸器コロナウイルスと類似した欠損部位
を有するTottori株について、分離した本ウイルス株を
用いて新生子豚への感染実験を行い、高病原性PEDV
株であるOkinawa株と比較・解析しながら、それらの
病原性や組織親和性の違いを明らかにするつもりであ
る。

図２．Tottori株のS1領域における欠損箇所
翻訳開始点より２３番目のアミノ酸から２１６番目のアミノ酸までの計１９４アミノ酸（５８２
塩基に相当）を欠損している。  は比較した２株間でアミノ酸が保存されているこ
とを表している。

Colorado/USA/2013 1:MKSLTYFWLFLPVLSTLSLPQDVTRCSANTNFRRFFSKFNVQAPAVVVLGGYLPIGENQG 60
Tottori2/JPN/2014 1:MKSLTYFWLFLPVLPTLSLPQD-------------------------------------- 22

**************.*******

Colorado/USA/2013 61:VNSTWYCAGQHPTASGVHGIFVSHIRGGHGFEIGISQEPFDPSGYQLYLHKATNGNTNAT 120
Tottori2/JPN/2014 22:------------------------------------------------------------ 22

Colorado/USA/2013 121:ARLRICQFPSIKTLGPTANNDVTTGRNCLFNKAIPAHMSEHSVVGITWDNDRVTVFSDKI 180
Tottori2/JPN/2014 22:------------------------------------------------------------ 22

Colorado/USA/2013 181:YYFYFKNDWSRVATKCYNSGGCAMQYVYEPTYYMLNVTSAGEDGISYQPCTANCIGYAAN 240
Tottori2/JPN/2014 23:------------------------------------VTSAGEDGISYQPCTANCIGYAAN 46

**********

Colorado/USA/2013 241:VFATEPNGHIPEGFSFNNWFLLSNDSTLVHGKVVSNQPLLVNCLLAIPKIYGLGQFFSFN 300
Tottori2/JPN/2014 47:VFATEPNGHIPEGFSFNNWFLLSNDSTLVHGKVVSNQPLLVNCLLAIPKIYGLGQFFSFN 106

************************************************************

Colorado/USA/2013 301:QTIDGVCNGAAVQRAPEALRFNINDTSVILAEGSIVLHTALGTNFSFVCSNSSNPHLATF 360
Tottori2/JPN/2014 107:QTIDGVCNGAAVQRAPEALRFNINDTSVILAEGSIVLHTALGTNFSFVCSNSSNPHLATF 166

************************************************************

Colorado/USA/2013 361:AIPLGATQVPYYCFLKVDTYNSTVYKFLAVLPPTVREIVITKYGDVYVNGFGYLHLGLLD 420
Tottori2/JPN/2014 167:AIPLGATQVPYYCFLKVDTYNSTVYKFLAVLPPTVREIVITKYGDVYVNGFGYLHLGLLD 226

************************************************************
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おわりに
２０１３年以降全国の家畜保健衛生所から病性鑑定依頼
を受けた複数のPEDV株について、S遺伝子の解析を
実施した結果、我が国には少なくとも３種類の異なる
PEDV株（北米型，INDELs type，欠損型）が存在す
ることが明らかとなった。現在、我が国におけるPED
の発生は年を経るごとに減少し、収まりつつあるが、
またPEDVが新たな変異を獲得し、更なる被害をもた
らす可能性は十分に考えられる。そのためにも、今回
の流行株の特性をしっかりと把握・検証することは今
後のPED対策に向けた命題として極めて重要である。

２０１３年以降のこの大流行を決して忘れることなく、む
しろ教訓として、今後益々の研究の進展につなげてい
きたいものである。
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