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１．はじめに
豚流行性下痢（PED）は下痢を主徴とする急性ウイ
ルス性疾病であり、家畜伝染病予防法により届出伝染
病に指定されている。原因となる PEDウイルス
（PEDv）は伝染性胃腸炎（TGE）ウイルスが含まれる
コロナウイルス科（Coronaviridae）、アルファコロナ
ウイルス属（Alphacoronavirus）に属し、エンベロー
プの表面に放射状に突き出たスパイクを持つ、プラス
一本鎖 RNAをゲノムとするウイルスである 10,26)。
２０１３年に、今までにPED発生が確認されていなかった
米国とカナダで流行するとともに、同時期にメキシコ、
韓国、台湾、日本等でも爆発的な感染が確認され、
PEDvは世界の養豚産業で脅威となる存在となっ
た4,5,9,16,22,30,31)。PEDv感染は１０日齢以下の若齢豚で
高い発生率および死亡率を呈し、感染後生存したとし
ても増体量を大きく低減させる 2,11,16,31)。
日本国内では１９８０年代に初めてPEDvの発生が報告

され 14,35)、１９９４年と１９９６年に南九州を中心として流行
し、１９９６年にPED生ワクチンが承認された 12,32,33,34)。
それ以降は、限局的な発生のみ報告されていた。しか
し、２０１３年１０月に、沖縄県にてPEDの発生が７年ぶ
りに報告された。PEDv感染は急速に拡大し、２０１４年
８月３１日までに、３８都道県で８１７件の発生が確認され
た 18)。２０１３年に検出されたPEDvの株は、１９９０年代に
国内で検出された株とは遺伝的に異なり、同時期に米
国で検出された株と遺伝的に最も近縁であった 17)。ウ
イルスの侵入や伝播経路に関する調査は行われている
ものの 19)、国内におけるPEDv感染の疫学の知見はま
だ十分で無いと考えられる。
国内においてPEDの発生拡大に寄与する要因とし

て、農場のバイオセキュリティ、ブタの移動、ブタの
積載に関する方法などが挙げられてきた。これらの要
因は、世界的にもPED発生拡大のリスク因子として報
告されている 15,36)。また、米国では飼料原料がPED発
生拡大のリスク因子として考えられており、特にブタ
血漿タンパク質を含む飼料が拡大の一因であると報告
されている 8,23)。国内でも、通常の農場よりも農場バイ
オセキュリティのレベルが格段に高い原種豚農場や公
的試験養豚場等でPED発生事例があったことから、飼
料原料がリスク因子の一つとして考えられている。さ
らに、時空間解析の結果より、PEDv陽性農場までの
距離も発生拡大のリスク因子として考えられてい
る24,27)。
このことより、我々は国内におけるPED発生拡大の
リスク因子が、PED発生農場が近隣にあった農場とな
かった農場で異なるであろうと仮定した。そして、
各々のグループにおいて、PED発生拡大のリスク因子
を探査することを本研究の目的とした。

２．材料と方法
２．１． データ収集
本研究では、日本豚病臨床研究会に所属する獣医師
が診療する全ての養豚農場を調査対象とした。日本豚
病臨床研究会には１０７名の獣医師が所属し、診療する農
場数は約５００農場であり、国内の養豚場の約１０％に相応
する。各獣医師が診療している農場数は１－２１戸で
あった。調査デザインは症例対照研究とし、２０１４年１２
月に、豚病臨床研究会に所属する全ての獣医師に、
PED発生農場と非発生農場に関する質問票を配布し
た。ここで発生農場とは、PEDの臨床症状があって、
検査で陽性豚が摘発された農場、と定義した。非発生
農場は、PEDの臨床症状がみられなかった農場とした。
調査を行う獣医師は、発生農場と同数程度の非発生農
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場を調査することとした。これらの条件のもと、農場
の同意に基づき飼養管理に関する質問票を使った調査
を実施した。なお質問票には生産者ではなく各獣医師
が回答した。
質問票は、農場の飼養管理に関するデータを収集す

るために作成された。質問票は１０項目２０変数から構成
され、その内容を表１に記載した。各項目の妥当性に
ついては数名の獣医師が配布前に事前チェックした。
調査の対象期間は２０１３年１１月から２０１４年８月までと

した。質問票への回答内容となる飼養管理に関する情

報は、発生農場ではPEDの臨床症状が観察される前の
２週間の状況のこととした。一方非発生農場について
は、各農場が位置する同一市区町村で初めてPEDが
発生した日以前の２週間の飼養管理の情報とした。ま
た、この２週間の基準にあたる日を「基準日」と定義
した。
また、各調査対象農場を上記基準日の前に、自農場
の周辺５ km以内にPED発生農場が存在したかどうか
（調査対象以外の農場も含む）によって、地域伝播グ
ループと長距離伝播グループに分類し、後述の別々の
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統計学的解析に供することとした。なお５ kmとは、
米国および日本において実施されたPEDの時空間解
析において、observed-to-expected ratioが最大化され
た値として決定した 24,27)。

２．２． 統計分析
全ての統計分析は SAS software ver. ９．４を用いて

行った（SAS Institute Inc., Cary, NC, USA）。地域伝播
グループと長距離伝播グループにて解析は別々に実施
したため、２つのロジスティック回帰分析モデルを構
築した。両方のモデルにおいて、被説明変数はPEDス
テータス（発生or非発生）とした。まず初めに、説明
変数となる各項目（表１）とPEDステータスとの関
連性を単変量ロジスティック回帰分析にて検定した。
この解析にてP値が０．２５以下であった項目を多変量ロ
ジスティック回帰分析モデルに含め、解析を実施した。
多変量ロジスティック回帰分析モデルでは、back-
wards elimination procedureを用いて、P＜０．０５を基
準として有意な項目のみが残るまで選抜を実施した。
有意な主効果が認められた項目は、項目間の有意な交
互作用の有無を確認した。なお、両モデルにおいて、
ランダム効果として、地域（国内を北海道・東北、関
東、中日本、九州の４地域に分割）と時間（基準日の
月）を加えた。最終モデルに残された説明変数とPED
ステータスの関連性はオッズ比（OR）とその９５％信頼
区間で示した。

３．結果
３．１． 記述統計
日本豚病臨床研究会に所属する４２人の獣医師が、調

査票に基づき計２５８農場（発生農場１２９、非発生農場１２９）
に関する情報を提出した。この内、記述が不完全で
あった農場（３農場）とPED発生農場からの豚導入
によってPED発生農場になった農場（３農場）の６
農場（２％）を本研究より除外した。よって、本研究
では２５２農場（発生農場１２４、非発生農場１２８）のデータ
を分析に用いた。地域伝播グループにおいて、発生農
場は８５（６２％）、非発生農場は５２（３８％）であった。長
距離伝播グループでは、発生農場は３９（３４％）、非発生
農場は７６（６６％）であった。両グループにおいて、一
貫経営農場が多数を占めており、地域伝播グループで
は７８．１％（１３７農場中１０７農場）、長距離伝播グループで
は７３．９％（１１５農場中８５農場）であり、これらの割合に
統計学的有意差は認められなかった（P＝０．４６）。

３．２． 地域伝播グループにおけるリスク因子
単変量解析の結果、２０変数のうち、８個の変数が
PEDステータスと関連性がみられ（P＜０．２５；表２）、多
変量回帰分析に供した。そして、最終モデルとして３
つの変数（総飼養頭数、PED発生農場からの距離、消
毒剤の接触時間）が残り（P＜０．０５）、これらの交互作
用はみられなかった（表３）。有意であった３つの変数
は以下の通りである：１）総飼養頭数の増加（１００頭増
える毎にOR＝１．０３）、２）最近隣のPED発生農場ま
での距離（２００１-５０００mと比較して、ORは０-１００mで
１１．６９、１０１-５００mで６．４５、５０１-１０００mで３．４７）、３）車
両への消毒剤の接触時間を２０分以上設けていない農場
（設けている農場と比較してOR＝２．７５）。
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３．３． 長距離伝播グループにおけるリスク因子
単変量解析の結果、１０個の変数がPEDステータスと

関連性がみられ（P＜０．２５；表２）、多変量回帰分析に
供した。そして、最終モデルとして３つの変数（飼料
運搬トラックの訪問回数、獣医師の訪問、消毒剤の接
触時間）が残り（P＜０．０５）、これらの交互作用はみら
れなかった（表４）。有意であった３つの変数は以下の
通りである：１）飼料運搬トラックの訪問回数の増加
（１回増える毎にOR＝１．１６）、２）獣医師の訪問があっ
た農場（なかった農場と比較してOR＝０．３１）、３）車
両への消毒剤の接触時間を２０分以上設けていない農場
（設けている農場と比較してOR＝２．６３）。

４．考察
本研究では、日本におけるPED発生拡大に関するリ
スク因子を評価するため、一般生産農場を対象とした
症例対照研究を実施した。この際に、調査対象農場を
PED発生農場までの距離に基づき地域伝播および長
距離伝播の２グループに分類し、グループ毎に統計学
的解析に供した。解析の結果、同定されたリスク因子
は地域伝播と長距離伝播の間で異なっていたことが明
らかになった。
地域伝播グループにおいては、PED発生農場までの
距離が近いほど、PED発生リスクが高い可能性が示さ
れた。PEDvの農場間における空気伝播は科学的に証
明されていないものの、PEDvのRNAはPED発生農
場から１０マイル程度の地点で検出されている 1)。この
ような距離の影響は、汚染車両や資材、人間の移動な
どの影響を代替的に説明していると考えられる 15)。一
方本研究では、長距離伝播グループでは、PED発生農
場からの距離はPED発生リスクと関連していなかっ
た。これは、PEDv感染農場からの距離が離れるほど
PED発生リスクが低くなることを示唆している。
地域伝播グループでは、農場の飼養頭数が多いほど、

PED発生リスクが高いことが示唆された。農場の飼

養頭数が大きな農場は、人間の移動回数や豚運搬車両、
飼料運搬トラックの回数が増えるため、結果的に外部
との接触機会が増えて、発生リスクが高まると考えら
れた。しかし、農場の飼養頭数は長距離伝播グループ
では関連性がみられなかったことから、農場の飼養頭
数は近隣にPED発生農場が存在するときにのみリス
ク因子となると示唆された。上記の解析結果より、大
規模農場では、自農場の近隣（５ km以内）にPED発
生農場が発生した場合、農場バイオセキュリティの体
制を強化する必要があると考えられた。その例として、
消毒剤の接触時間が挙げられる。本調査では消毒剤の
種類および濃度に関して考慮していないものの、消毒
剤の接触時間を２０分以上設けることは、地域伝播グ
ループ、長距離伝播グループの両方において有意に
PED発生リスクを低減させた。過去の研究 29)では、病
原菌を殺菌するためには、十分な接触時間を設けなけ
ればならないと報告されている。また、長距離伝播グ
ループでは、獣医師の訪問によりPED発生リスクが低
くなった。この理由として、獣医師の訪問によって農
場の防疫体制が適切に強化されたことや、獣医師の診
察を定期的に受ける農場は追加防疫措置を迅速かつ適
切に実施する意欲があることなどが考えられた。
長距離伝播グループでは、飼料運搬トラックの訪問
回数がPED発生リスクと関連していた。ブタや飼料
の運搬車両にPEDvが付着していたという報告はいく
つかあり 6,15,20)、日本では、PED発生農場が、他のPED
発生農場と飼料運搬トラックを共有していたという事
例もあった 19)。これらのことより、車両を介したウイ
ルス感染の可能性が示唆される。さらに、飼料や飼料
を運ぶトランスバックもウイルスに汚染されていた可
能性がある 3,6,7)。特に日本では、PED流行の初期にお
いて、トランスバックや紙袋飼料を運ぶためのパレッ
トを十分に消毒していなかったと報告されている 19)。
本調査では、単変量回帰分析においてブタ血漿タン
パク質を含む人工乳とPED発生リスクとの間に関連
性がみられたものの、多変量回帰分析では関連性がみ
られなかった。これは、多変量回帰分析において、他
の因子がPED発生リスクを説明したためと考えられ
る 13)。２０１４年３月から５月に実施された生体試験では、
試験に供した人工乳のほとんどのサンプル（７/８）から
PEDv遺伝子が検出されたが、ブタへの感染は認めら
れなかった 19)。限られた材料を用いた生体試験だけで
は、陰性の結果が飼料と疾病の関連性を否定できると
は言い難いため 3,8,21,23,25)、今後更なる調査が必要であ
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る。
本調査では、飼養形態とPED発生リスクの間に有意
な関連性がみられなかった。しかし、PEDの臨床症状
は成豚では明瞭でないため、一部の肥育農場ではPED
様の臨床所見を見逃していた可能性がある。豚では
PEDに対する抵抗性に関して月齢依存性があると報
告されている 28)。潜伏感染していた豚がと畜場に出荷
され、その豚を介して感染が拡大したことは十分に疑
われる。
本研究では、調査対象農場が日本豚病臨床研究会に

所属する獣医師が衛生管理・診療している農場である
というバイアスがあり、調査対象農場の農場バイオセ
キュリティが国内の一般的な生産農場よりも高い可能
性がある。しかし、生産農場を対象とした広域的な症
例対照研究を実施した調査はあまり実施されておらず、
本調査より地域伝播および長距離伝播においてPED
発生に関連するリスク要因が異なるという結果が得ら
れたため、本調査は今後のPED発生予防という観点で
貢献できると考えられる。
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