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豚サーコウイルス 2型（Porcine circovirus type 2 : 
PCV2）は，サーコウイルス科（Circoviridae）サーコ
ウイルス属（Circovirus）に属し，エンベロープのない
直径約 17nmの小型ウイルスで，約 1.8kbの 1 本鎖環
状 DNAをゲノムとして有する［1, 2］．PCV2 のゲノム
には 2 つの主要なオープンリーディングフレーム
（ORF）が存在しており，ORF1 は DNA複製に関連す
る蛋白質を，ORF2 はカプシド蛋白質を，それぞれコー
ドする［3］．

PCV2 は，日本を含む世界中に広く分布しており［4, 
5］，その感染による疾病は，豚サーコウイルス関連疾病
（PCVAD）と総称される．PCVADは，1991 年にカナ
ダで発生した離乳豚の発育不良，呼吸困難及び死亡率上
昇等を主徴とする離乳後多臓器性発育不良症候群
（PMWS）として初めて報告され［6］，ほかに豚皮膚炎
腎症症候群（PDNS），呼吸器病，腸炎及び繁殖障害等

のさまざまな病態が知られている［7］．また，国内では，
1998年に発生した PMWSに PCV2感染が大きく関わっ
ていることが確認され，PCVADがすでに国内に存在し
ていることが明らかにされた［5, 8］．

PCV2 は ORF2 の塩基配列に基づく系統樹解析により
遺伝子型が分類され，現在までに 5 つの遺伝子型
（PCV2a，PCV2b，PCV2c，PCV2d及び PCV2e）の存
在が報告されている［9, 10］．このうち PCV2dは，2
つのサブグループ（PCV2d-1 及び PCV2d-2）に細分
される［9］．

PCV2 の優勢な遺伝子型は，年代とともに変化してい
ることが報告されており，かつては PCV2aの流行が主
体であったため，同遺伝子型をベースとしたワクチンが
製造及び使用されてきたが，2003 年以降，北米等にお
いて，PCV2bに優勢株が置き換わった［11］．さらに，
2014 年以降，PCV2d-2 が米国内で優勢な遺伝子型とな
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要　　　　　約

鹿児島県で 2002～2017 年に実施された豚症例の病性鑑定のうち，豚サーコウイルス関連疾病（PCVAD）と診断さ
れた16事例を含む22例の豚の材料を用いて，豚サーコウイルス2型（PCV2）の系統樹解析を行い，遺伝子型を調べた．
その結果，遺伝子型 aは 2002～2009 年の 4 検体，遺伝子型 bは 2008～2017 年の 13 検体，遺伝子型 dは 2014～
2017 年の 5 検体からみつかり，鹿児島県では 2008 年から遺伝子型 b，2014 年から遺伝子型 dがそれぞれ出現したこ
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計した ORF2 のアミノ酸コード領域を増幅するプライ
マーセットを用いて（図1，表2），市販PCR試薬（ExTaq 

HS version，タカラバイオ㈱，滋賀）により Nested 

PCRを実施した．なお，PCR条件は，95℃・5 分間の
熱変性後，95℃・30 秒，55℃・30 秒，72℃・30 秒を
35 回繰り返し，最終伸長反応を 72℃・7分間実施した．
塩基配列決定及び系統樹解析：得られた PCV2 ORF2
の PCR増幅産物を市販キット（QIAquick Gel Extrac-

tion Kit ま た は QIAquick PCR Purification Kit, 

QIAGEN, Germany）で精製後，シーケンサー（3130xl 

Genetic Analyzer, Thermo Fisher Scientific, U.S.A.）
において市販シークエンス試薬（Big Dye Terminator 

V3.1, Thermo Fisher Scientific, U.S.A.）を用いたダ
イレクトシークエンス法により塩基配列を決定した．続
いて，GenBankに登録されている PCV2 ORF2 の塩基
配列で，既報［12, 13, 17, 18］において遺伝子型が分
類されている株と，今回決定した PCV2 遺伝子の塩基
配列を用いて，Xiaoら［9］の方法に基づき近隣結合法
による系統樹解析を実施し，MEGA6［19］で作成した
系統樹に基づいて PCV2 遺伝子型を分類した．

成績及び考察

系統樹解析により，2002～2017 年に実施した豚の病

り［12］，南米，ヨーロッパ，アジア等でも同様の傾向
がみられている［9］．なお，PCV2 遺伝子型と病原性と
の関連は不明な点が多い［13-16］．日本においては，
1998 年以降は PCV2aが，2006 年以降は PCV2bが検
出されていたが［7, 17］，小池ら［18］は，2015 年に
千葉県及び青森県の健常豚から採取した血清から
PCV2dを検出しており，国内における PCV2dの存在
が示された．しかしながら，鹿児島県内における
PCV2dを含む遺伝子型の動向は不明である．
そこで，鹿児島県内で 2002～2017 年に実施した豚
症例の病性鑑定事例のうち，PCVADと診断された事
例を含む 22 事例について，それらの保存材料を用いた
PCV2 遺伝子の検出を行い，検出された遺伝子について
遺伝子型別を実施した．

材 料 及 び 方 法

DNA抽出及び PCR：2002～2017 年に実施した豚症
例の病性鑑定事例のうち，PCVADと診断された事例を
含む 22 事例について（表 1），発症豚の臓器または血清
検体から，市販キット（High Pure Viral Nucleic Acid 

Kit, Roche, Germany）を用いて DNAを抽出した．こ
れらの抽出DNAを鋳型とし，PCV2の国内株3株（A802
株，Aomori株及び F203 株）の塩基配列に基づいて設

表 1　解析に供した病性鑑定事例の発生年，ワクチン接種歴，臨床症状及び病性鑑定時の診断名

病性鑑定事例 PCV2 
ワクチン接種 a）

おもな臨床症状
病性鑑定時の診断名

事例番号 発生年 母豚 子豚 PCVADb） PCVAD以外（混合感染含む）

KS14-298H 2002 － － 肥育豚の死亡数増加，呼吸器症状 ● PRRS，細菌性肺炎
KS17-482S 2005 － － 肥育豚の発育不良，虚弱 ●
KS17-956K 2006 － － 肥育豚の皮膚炎 ●
KS19-863K 2008 － － 離乳豚の虚弱 ●
KS20-629N 2008 － － 離乳豚の死亡数増加，発育不良，虚弱 ●
KS21-84K 2009 － － 離乳豚の死亡数増加，虚弱 ●
KS21-281H 2009 － － 離乳豚の下痢，死亡数増加 ●
KS21-330KM 2009 － － 肥育豚の呼吸器症状，死亡数増加 ●
KS23-421A 2011 － － 肥育豚の呼吸器症状 ●
KS24-698N 2013 不明 ＋ 肥育豚の下痢，発育不良，死亡数増加 ●
KS25-725A 2014 不明 不明 離乳豚の死亡数増加 ●
KS26-381S 2014 － － 肥育豚の下痢，呼吸器症状，虚弱 PRRS
KS26-528N 2014 － ＋ 肥育豚の神経症状，呼吸器症状， 

死亡数増加
● 豚レンサ球菌症

KS26-880K 2015 － － 肥育豚の死亡数増加，呼吸器症状 豚パスツレラ肺炎
KS27-226S 2015 － ＋ 哺乳豚の死亡数増加 ● 豚大腸菌症
KS27-363K 2015 － ＋ 肥育豚の皮膚炎 ●
KS27-511OS 2015 不明 － 肥育豚の呼吸器症状 ● 豚胸膜肺炎，豚パスツレラ肺炎
KS28-62T 2016 － － 肥育豚の死亡数増加，発育不良，虚弱 ●
KS28-507A 2017 ＋ － 肥育豚の神経症状 Trueperella（Arcanobacterium）

pyogenes感染症
KS29-86A 2017 － － 肥育豚の死亡数増加，下痢，呼吸器症状 豚パスツレラ肺炎
KS29-97H 2017 － － 離乳豚の下痢 豚大腸菌症
KS29-117KM 2017 － ＋ 肥育豚の呼吸器症状 豚パスツレラ肺炎

a）＋：あり，－ :なし　　b）●：PCVADと判断
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明らかにした．流行株の遺伝子型の変化は，抗原性や病
原性の変化を招く恐れがあることから，今後もその動
向を検証していく必要がある．
稿を終えるに当たり，プライマー作製にご助言いただいた

国研農業・食品産業技術総合研究機構動物衛生研究部門の鈴木
孝子氏，PCV2 遺伝子型の調査にご助言いただいた新潟県中央
家畜保健衛生所の羽入さち子氏に深謝する．
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性鑑定材料 22 検体から検出された PCV2 遺伝子は，3
つの遺伝子型（PCV2a，PCV2b及び PCV2d）に分類さ
れた（図 2）．すなわち，4 検体（2002～2009 年検出）
が PCV2a，13 検体（2008～2017 年検出）が PCV2b，
5検体（2014～2017 年検出）が PCV2dであった．

PCV2aは 2009 年を最後に検出されておらず，以降は
2008 年から検出され始めた PCV2bが優勢となった．
Takahagiら［20］は，国内で 2007 年頃より PCV2bの
検出が増加したことを報告しており，本県においても同
様の傾向が確認された．
また，PCV2dは 2014 年以降検出され始めた．小池
ら［18］は，2015 年に国内で検出された PCV2dが，
2008 年に宮崎県内で検出された PCV2d-1（798-1 株）
と異なるサブグループに属し，2012 年に北米で分離さ
れた PCV2d-2（22625-33 株）［13］に近縁であったと
述べており，本県で検出された PCV2dも同様であった．
本調査では，鹿児島県内における PCV2 遺伝子型が，

国内外の傾向と同様，年代とともに変化していることを

表 2　PCV2 の ORF2 のアミノ酸コード領域を増幅するプライマーセット

プライマー名 配　列（5'-3'） 位　置 a） Tm値 b） サイズ
（bp）

1st PCR ORF2up FW ＣＡＧＡＡＣＡＡＴＣＣＡＣＧＧＡＧＧＡＡＧ 913～933 65.7 907
ORF1up RV ＡＴＧＴＴＧＣＴＧＣＴＧＡＧＧＴＧＣＴＧＣＣ 31～52 72.8

2nd PCR ORF2out FW ＣＡＣＴＴＣＧＴＡＡＴＧＧＴＴＴＴＴＡＴＴＡＴＴＣ 1,007～1,031 58.5 753
ORF2out RV ＣＡＧＣＧＣＡＣＴＴＣＴＴＴＣＧＴＴＴＴＣ 1,739～1,759 65.9

a）PCV2 国内株 3株（A802 株，Aomori株，F203 株）に基づく
b）Nearest Neighbor法により算出
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図 1　PCV2 のゲノム構造
Zhaiら［2］の原図を一部改変した．灰色の矢印は
本研究で使用したプライマーを示す．
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SUMMARY

Phylogenetic analysis of porcine circovirus type 2 (PCV2) was conducted using 22 PCV2-positive samples col-
lected from pigs reared in Kagoshima Prefecture between 2002 and 2017, 16 of which were diagnosed with por-
cine circovirus associated diseases (PCVAD).  The 22 analyzed samples were classified into three genotypes: 
genotype a (PCV2a), four samples collected from 2002 to 2009; genotype b (PCV2b), 13 samples collected from 
2008 to 2017; and genotype d (PCV2d), five samples collected from 2014 to 2017.
─ Key words : Genotype, PCV2, phylogenetic analysis.
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