
67 日獣会誌　64 67～70（2011）

Hepevirus属に分類されるHepatitis E virus（HEV）

は，公衆衛生上重要な疾病であるE型肝炎を人に引き起

こすウイルスである［1］．HEVは，これまでアジア，

アフリカ，中南米などの比較的衛生状態の良くない発展

途上国で流行しており，ウイルスに汚染された飲料水が

おもな感染経路であることから，多雨地域では洪水の後

などに流行する［1］．

近年の報告によると，HEVは遺伝学的にG蠢，G蠡，

G蠱およびG蠶の4つの遺伝子型に区別され［2］，アジ

アやアフリカではおもにG蠢型が，メキシコやナイジェ

リアではG蠡型が流行している．わが国で検出される

HEVは，主としてG蠱およびG蠶型であるが，海外渡航

歴のない急性肝炎患者から分離されることから［3h5］，

イノシシやシカなどの野生獣畜の肉や肝臓の生食が感染

源として考えられている［5, 6］．いっぽう，群馬県にお

いては，生息数は不明であるが，有害獣畜として，近年

年間約3,000頭の野生イノシシを捕獲しており（群馬県

環境森林部データ），これらの野生イノシシを利用した

地域振興として，野生イノシシ肉の食肉処理施設が県内

に新設された．これらのことから，Sakanoら［7］が野

生イノシシおよび肥育豚のHEV感染状況調査を実施し，

G蠱型のHEVを検出している．そこで今回，Sakanoら

の調査を継続し，当該食肉処理施設に搬入される野生イ

ノシシを対象として，抗HEV IgG抗体価の測定および

HEV遺伝子の検出を試みた．

材 料 お よ び 方 法

検体： 2006年3月から2008年3月まで，群馬県内で

捕獲された野生イノシシ140頭の血液を滅菌遠心管に採

取した．これらの血液を1,900×g，20分間遠心処理し
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要　　　　　約

2006年3月～2008年3月に，群馬県における野生イノシシのHepatitis E virus（HEV）感染状況について調査し

た．野生イノシシ血清における抗HEV IgG陽性率およびHEV遺伝子の検出率は，それぞれ3.4％（3/87），2.1％

（3/140）であった．3頭の野生イノシシからそれぞれ検出されたHEV遺伝子はすべて同一の配列を示し，それらはG

蠱型に分類された．また，過去の群馬県における調査において，肥育豚から検出されたHEV遺伝子と，その飼育場所

と近接した場所で捕獲された野生イノシシから検出されたHEV遺伝子とは，遺伝学的にも比較的近縁であった．本県

においても，HEV感染野生イノシシが存在することから，野生イノシシや豚の肉や内臓の生食することは，人への

HEV感染の伝播経路となりうることが示唆された．

―キーワード：抗HEV IgG抗体価，E型肝炎ウイルス，野生イノシシ．
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て得られた血清を検体として用いた．2006年3月から

2007年5月に採取した87頭の血清については，抗体保

有状況調査とHEV RNA遺伝子検査を，2007年 6月～

2008年3月に採取した53頭については，検体量が不足

してためHEV RNA遺伝子検査のみを実施した．

抗体保有状況調査： 87頭（2006年3月から2007年5

月まで採材分）の血清についてELISA法により抗HEV

IgGを測定した．ELISA法については，G蠢型HEVの

構造蛋白を昆虫由来細胞で発現させた抗原を用いた

Sakanoら［7］の方法に従って実施した．

HEV RNA遺伝子検査法および解析法： 2006年3月

から2008年3月採材分の血清（140頭）の140μlを逆

転写PCR（RThPCR）およびシークエンス用サンプル

とし， total RNA抽出には，遺伝子抽出キット

（QIAamp Viral RNA Mini kit, QIAGEN, U.S.A.）を用

いた．HEV遺伝子の検出については，ORF1 領域の

326ntを増幅するTakahashiら［8］の方法に準じて実

施した．増幅後は電気泳動により増幅産物を確認した．

増幅産物の塩基配列の決定後は，分子疫学的解析を実施

するために，CLUSTAL WおよびTreeExplorer（Ver.

2.12）を利用し，近隣結合（NJ）法により分子系統樹を

作成した．

成　　　　　績

野生イノシシのHEV感染状況：野生イノシシ87頭の

群馬県における野生イノシシ由来HEV
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Genotype
JMMhSai（AB074919） 
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HEhJA6（AB082551） 
PG05h01（AB362371）＊ 
PG05h02（AB362372）＊ 

WBG06h01（AB362374）# 
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HEhJA5（AB082550） 
PG05h03（AB362373）＊ 

WBG06–02（AB545938）
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JRA1（AP003430） 
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JMNGhOki02C（AB236320） 

0.05 
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Uzbekistan Tashkent（AF010426） 

China S15（AF082093） 

JHAhSap（AB074916） 

US Swine（AF082843） 
swjL82（AB108661） 

蠢 

蠡 

蠶 

蠱 

図1 ORF1領域（326nt）に基づく分子系統樹
＊および#は，Sakano（2009）ら［7］の報告で，それぞれ肥育豚および野生イノシシから検出されたHEV遺伝子;太字は
本研究で野生イノシシから検出されたHEV遺伝子

 雄 32 1（3.1） 0（0） 
 雌 44 2（4.5） 0（0） 
 不　明 11 0（0） 0（0） 

 小　計 87 3（3.4） 0（0） 

 雄 0 　―a） 　― 
 雌 0 　― 　― 
 不　明 53 NTb） 3（5.7） 

 合　計 140 　― 3（2.1） 

表 1 　野生イノシシの抗HEV IgG陽性率およびHEV遺伝
子検出率 

採材期間 サンプル 
数 

IgG陽性数 
（％） 

HEV検出数 
（％） 

性　別 

2006.3～ 
2007.5

2007.6～ 
2008.3

a）該当せず　　b）試験せず 



血清中，3頭（3.4％）が抗HEV IgG陽性を示した（表

1）．また，140頭中3頭（2.1％）からHEV遺伝子が検

出された．HEV遺伝子が検出された3頭の野生イノシ

シについては，個体番号を，それぞれWBG06h02（雌，

体重53kg），WBG06h03（雄，体重74kg），および

WBG06h04（雄，体重45kg）とした．

検出されたHEV遺伝子の分子疫学的解析：日本およ

び国外で検出されたHEVのORF1領域における分子系

統樹を図1に示した．これらのHEV遺伝子は，4種の遺

伝子型に分類されることが報告されており［2］，今回3

頭の野生イノシシから検出された遺伝子WBG06h02，

WBG06h03 およびWBG06h04 の配列（それぞれの

GenBank Accession番号は，AB545938，AB545939

およびAB545940）は，すべて同一であり，遺伝子型は

すべてG蠱型に分類された．

考　　　　　察

今回の調査において，野生イノシシにおける IgG陽性

率は3 .4 ％（3/87），HEV遺伝子（G蠱型）検出率は

2.1％（3/140）であった．2004年9月～2006年3月に

捕獲された野生イノシシの血清で実施した Sakanoら

［7］の報告では，それぞれ，4 .5 ％（4/89）および

1.1％（1/89）であったことから，今回の調査時期につ

いても，Sakanoら［7］の調査時期とほぼ同様の状況で

あったということが明らかとなった．いっぽう，Sono-

daら［9］は，野生イノシシの抗 HEV IgG陽性率は

8 .6 ％（3/35），H E V遺伝子（G蠱型）の検出率は

2 .9 ％（1/35）であると報告し，Machitakaら［10］

は，それぞれ，25 . 5 ％（10 0 / 3 9 2）および 3 . 1 ％

（12/392）であると報告している．Sakanoら［7］およ

び今回の調査における IgG陽性率およびHEV遺伝子の

検出率が，これらの報告よりも低い値を示したことか

ら，本県における野生イノシシのHEV感染率は，2004

年～2008年までは，他の地域よりも比較的低い状態で

維持されていることが示唆された．しかしながら，わが

国におけるHEV G蠱型は，種々の動物から非常に多く

検出されており［3h5, 11］，今回検出されたHEV遺伝

子もすべてG蠱型であったことから，野生イノシシとの

過度の接触，肉および内臓の生食は，人へのHEVの感

染源となりうることが示唆された．また，Sakanoら

［7］の調査では，IgG陽性率は肥育豚で高い傾向を示し

たが，豚の飼育形態の多くは数10頭単位の集団方式で

あることから，肥育豚はHEVに集団感染し，さらには

潜在的なリザーバーとしての役割を果たしていることが

危惧された［12, 13］．

いっぽう，Sakanoら［7］の調査では，肥育豚から

HEV遺伝子（G蠱型）を検出している（AB362373）

が，今回の調査でHEV遺伝子が検出された野生イノシ

シのうちの2頭（WBG06h02およびWBG06h04）は，

この肥育豚の飼育場所と非常に近接した地域で捕獲され

ており（図2），採材時期に数年の時間差があるにもかか

わらず，遺伝学的にも比較的類縁であった．これらのこ

とから，野生イノシシおよび豚の相互接触の要因が環境

中に存在することが考えられた．また，地理的に離れた

場所から検出されたHEV遺伝子も同一であったことか

ら，野生イノシシが住みかや餌を求めて移動することと

関連があるものと考えられたが，詳細については今後の

調査が必要であると思われた．

以上のことから，人へのHEV感染を防止するために

は，野生イノシシおよび人の感染源に関するより詳細な

かつ継続的な調査が必要であり，さらには，野生イノシ

シなどの肉や内臓の生食防止に関する啓発活動を行うこ

とが重要である．今後は，これらの調査とあわせて，シ

カに関する調査も実施する意向である．
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SUMMARY

The prevalence of hepatitis E virus (HEV) infection in wild boars in Gunma Prefecture, Japan was serologi-
cally and genetically examined from March 2006 to March 2008.  The positive detection rates of IgG antibod-
ies against HEV and HEV RNA in wild boars were 3.4% (3/87) and 2.1% (3/140), respectively.  A phylogenetic
analysis revealed that all of the HEV ORF1 genes detected in the present study showed the same sequences
and belonged to genotype 蠱.  In addition, in a phylogenetic analysis, HEV genes detected from fattening pigs
in the past study in Gunma Prefecture exhibited a significant vicinal character to those from the wild boars in
this study that inhabited an area neighboring the HEV RNAhpositive pig in the prior study.  In Gunma Prefec-
ture, HEV is comparatively widespread in wild boars, and uncooked meat or liver may be a potential vehicle for
transmitting HEV to humans. ― Key words : antihHEV IgG, hepatitis E virus, wild boar.
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