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((日日本本でで分分離離さされれたた動動物物イインンフフルルエエンンザザウウイイルルススのの分分子子疫疫学学とと	
 	
 

病病原原性性にに関関すするる研研究究))	
 

	
 

	
 動物インフルエンザウイルスは家畜・家禽に感染し、生産性の低下、防疫対策に

要するコスト等を通じて家畜・家禽産業に悪影響を与える病原体である。また、潜

在的にヒトに感染する可能性をもち、歴史上記録のあるヒトのインフルエンザパン

デミックの病原体は動物インフルエンザウイルスに由来することが明らかになっ

ており、重要な人獣共通感染症病原体でもある。本研究では日本で分離された 3株

の豚インフルエンザウイルスと1株の高病原性鳥インフルエンザウイルスについて

遺伝系統学的及びウイルス学的解析を実施した。	
 

	
 2013 年、いずれも症状を示したブタから 2株の H1N2 亜型豚インフルエンザウイ

ルス(SIV)と 1 株の H3N2 亜型 SIV が分離された。これらの SIV は遺伝子である RNA

セグメントが 2009 年にヒトでパンデミックを起こした H1N1 亜型ウイルス

[A(H1N1)pdm09 ウイルス]と日本のブタで循環している SIV とのリアソータントウ

イルスであることが遺伝系統学解析により明らかになった。すなわち、

A/swine/Gunma/1/2013	
 (H1N2)及び A/swine/Ibaraki/1/2013	
 (H1N2)は、(1)HA 及び

NP セグメントを日本のブタで循環する古典的 H1 亜型 SIV に、(2)NA セグメントを

ヒト季節性インフルエンザウイルスに近縁な H1N2 亜型 SIV に、(3)その他の RNA セ

グメントを A(H1N1)pdm09 ウイルスに由来するリアソータントウイルスであること

が示された。一方、A/swine/Miyazaki/2/2013	
 (H3N2)は、(1)HA 及び NA セグメント

をヒト季節性インフルエンザウイルスに近縁な H3N2 亜型 SIV に、(2)その他の RNA

セグメントを A(H1N1)pdm09 ウイルスに由来するリアソータントウイルスであるこ

とが示された。以上よりこれら 3株の SIV は、日本のブタにおいて遺伝子再集合に

よりそれぞれ出現したと考えられる。	
 



	
 2014 年 4 月、熊本県の養鶏場における高病原性鳥インフルエンザ発生事例におい

て、死亡鶏のクロアカスワブより高病原性鳥インフルエンザウイルス

A/chicken/Kumamoto/1-7/2014	
 (H5N8)が分離された。遺伝系統学的解析の結果、本

ウイルスの HA 遺伝子はクレード 2.3.4.4 に分類された。本ウイルスは、全 RNA セ

グメントが 2014 年 1 月に韓国において分離された A/broiler	
 

duck/Korea/Buan2/2014	
 (H5N8)、A/baikal	
 teal/Korea/Donglim3/2014	
 (H5N8)に高

い配列相同性を示し、これらのウイルスと共通の祖先をもつことが示唆された。

A/chicken/Kumamoto/1-7/2014	
 (H5N8)を経鼻接種したニワトリは、106	
 EID50の接種

量では全羽死亡したが、104	
 EID50以下では感染が認められなかった。一方でアヒル

は 104	
 EID50以上のウイルス投与で感染したものの、明確な症状を示さなかった。こ

のことは、高病原性鳥インフルエンザウイルスに感染した野生水禽が、渡りにより

ウイルスを国内に持ち込む可能性があることを示唆している。また

A/chicken/Kumamoto/1-7/2014	
 (H5N8)は、clade	
 2.3.4.4 以外の H5 亜型ウイルスに

対して血清学的交差性が低いことが明らかになった。	
 

	
 金平氏の研究により、近年国内で分離された豚インフルエンザウイルスは、従来

ブタで流行している SIV とヒトで流行している季節性インフルエンザウイルス

A(H1N1)pdm09 との遺伝子再集合体であることを明らかにした。これは豚インフルエ

ンザの流行把握だけでなく、パンデミックインフルエンザの出現の予測にも大きく

貢献すると考えられる。また、近年分離された H5N8 高病原性鳥インフルエンザウ

イルスの遺伝子、抗原性、および病原性を明らかにしたことは、高病原性鳥インフ

ルエンザの発生防止対策や迅速な診断法の開発に役立つものと期待される。	
 

	
 よって，審査委員一同は、上記学位論文提出者金平克史氏が博士（獣医学）の学

位を授与されるに十分な資格を有するものと認めた。	
 

	
 


