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要　　　　　約

豚サーコウイルス 2型（PCV2）は，豚サーコウイルス関連疾病（PCVAD）としてさまざまな疾病の原因となる．
PCV2 の遺伝子型 dは 2つのグループ PCV2d-1 と PCV2d-2 に分けられ，mPCV2 が属する PCV2d-2 は，他の遺伝
子型に比べ豚体内での増殖能及び感染豚からのウイルス排泄が高く，世界的に優勢な遺伝子型となりつつある．著者ら
は，2015 年に採取した健康な豚の血清より mPCV2 と同じグループである PCV2d-2（前回の著者らの報告では
PCV2d-1 に相当）に属する株を 3株確認し，すでに報告した．そこで，国内における PCV2d-2 の浸潤状況を調査す
るため，2009～2016 年に青森県，千葉県，栃木県，神奈川県，広島県，熊本県の 19 農場を対象として，健康な豚か
ら採取・保存した血清を用いて，PCV2 を検出する PCR法で調べるとともに，検出ウイルスの塩基配列解析から遺伝
子型を分類し，各遺伝子型の検出地域と経時的な変化をみた．その結果，PCV2d-2 が少なくとも 2012 年には国内に
存在していたことが確認され，それ以降国内に広がっていることが推定された．さらに，2016 年には，これまで国内
で報告されていない PCV2eが初めて検出された．PCV2d-2 及び PCV2eの検出時期及び遺伝子型の変動は，アメリカ
での報告とほぼ一致しており，今後の侵入経路を考える有用な情報であると考えられた．
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養豚場において，豚サーコウイルス 2 型（porcine 

circovirus type2：PCV2）による感染は，さまざまな
疾病を引き起こす，豚サーコウイルス関連疾病
（PCVAD）［1］として，重要な疾病の一つとなっている．

PCV2 は，おもに 2つの open reading frame（以下，
ORF），ORF1 と ORF2 から成る環状一本鎖 DNAウイ
ルスで，ORF1 はウイルスの複製に関わるレプリガー
ゼをコード，ORF2 はカプシドタンパク質をコードし，
ORF2 の塩基配列の違いにより，PCV2 は現在 a～eの
5つの遺伝子型に分類されている［2-4］．
2007 年頃，おもに PCV2bによる PCVADの発生が
世界的に報告されていたが，PCV2aを抗原とした
PCV2 ワクチンの開発により，その後の発症数は減少し
た［5, 6］．
しかし，2012 年に北米の PCV2 ワクチン接種農場で

PCVADが報告され［7］，その原因は mutant PCV2

（mPCV2）と呼ばれる PCV2dに属する遺伝子型であっ
た［8］．mPCV2 は，他の遺伝子型と比較して，豚への
病原性に違いはないが，その増殖能力及び感染後早い時
期からのウイルス排泄があることが分かっている［9］．
そして，PCV2dはPCV2d-1とPCV2d-2の2つのグルー
プに分けられ，mPCV2 と同じグループに属する
PCV2d-2 が，これまでの PCV2bに代わって世界的に
優勢な遺伝子型となりつつある［9-11］．
著者ら［12］は，2015 年春に採取した健康な豚の血
清から PCRで検出した PCV2 において，分子系統学的
に mPCV2 と同じグループである PCV2d-2 に属する株
が国内に存在することを初めて報告した．なお，その既
報では，mPCV2 に属する株を PCV2d-1 と記していた
が，PCV2dが PCV2d-1 と PCV2d-2 に分かれること
が判明し，mPCV2 は PCV2d-2 に属することになった
ことから［9］，本論文でも PCV2d-2 に変更した．
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そこで，本調査では過去に遡り，2009～2016 年に国
内の健康な豚から採血し保存していた血清を対象とし
て，PCV2の遺伝子型の検出地域と経時的変化を調べた．

材 料 及 び 方 法

ワクチン接種歴を確認している国内 19 農場（青森県
1，千葉県 6，栃木県 1，神奈川県 9，広島県 1，熊本県 1）
（表）において，30，60，90，120 及び 150 日齢の健康
な肥育豚及び母豚から，2009～2016 年の各年の春と秋
の 2回採血して血清分離を行った．検査に使用するまで
は，これらの血清を－80℃フリーザーに保存した．保
存した血清は，各農場で日齢及び母豚ごとに複数の血
清を混和したものを 1検体として，計 1,120 検体を用い
た．国内での口蹄疫，農場での豚流行性下痢（porcine 

epidemic diarrhea，以下「PED」）発生の影響などに
より検体数が少ない年もあったが，各年各農場 10 検体
以上を用いた．
既報［12］に従って DNA抽出，PCV2 の ORF2 を検
出する PCRを行い，増幅産物の塩基配列を解析して，
PCV2遺伝子型を分類した．また，2015年のデータには，
2015 年春の調査で検出した既報［12］の 10 検体 7株の
PCV2 も含めて解析した．

成　　　　　績

PCV2 ORF2 の塩基配列決定及び分子系統樹解析（図
1）：調査した 1,120 検体中 69 検体（6.2％）が PCV2 の
ORF2 部位を含む領域の PCRで陽性となった．塩基配
列決定及び分子系統解析により，既報［12］で検出さ
れた 7株と本調査で検出された 69 検体を合わせ，2009
～2016 年 に 合 計 34 株（Accession No. LC278320～
LC278353）の PCV2 株が確認された．69 検体の遺伝子
型の内訳は，PCV2aが 25 検体 16 株，PCV2bが 30 検
体 12 株，PCV2dが 13 検体 5 株であり，さらに，これ
まで国内での報告がなかった PCV2eが 1検体 1株が検
出された．

PCV2dの 5株は，すべて mPCV2 と同じグループで
ある PCV2d-2 に属した．そして，同一の株が複数の農
場で確認され，LC278340 は千葉県の農場，熊本県の N

農場，青森県の P農場で確認された．また，千葉県の V

及びW農場は各年で違う株が確認された．
2016年の検体に，国内で初めて確認されたPCV2eは，
2013 年にアメリカで検出された株（KT867794）と
100％の相同性を有していた．
ワクチン接種豚での PCV2 遺伝子型の経時的推移：

PCV2 遺伝子が検出された 69 検体のうち，PCV2 ワク
チン接種豚の由来材料は 39 検体（PCV2 陽性検体の豚
の 56.5％）であった．各遺伝子型の割合は，PCV2aが
33 .3％，PCV2b が 23 .1％，PCV2d-2 が 41 .0％，

PCV2eが 2.6％であった．PCV2d-2 及び PCV2eに属
する株は，すべて PCV2 ワクチン接種豚の由来材料か
らの検出であった（表）．
図 2 に示したように PCV2d-2 は，2012 年に検出さ
れて以降40～70％の割合でコンスタントに検出された．
国内の各地域における遺伝子型の検出状況：表に示し
たように，2009～2012 年に東北，関東地方で PCV2a
及び PCV2bが検出されていたが，千葉県の V農場と神
奈川県の S農場の 2 農場で，2012 年より PCV2d-2 が
検出され始め，2015 年には青森県の P農場，栃木県の
AA農場，2016 年には熊本県の N農場でも PCV2d-2
が検出された．また，PCV2eが 2016 年の神奈川県の
CC農場より検出された．

考　　　　　察

本研究により，mPCV2 と分子系統学的に同じグルー
プである PCV2d-2 に属する株が，2012 年に関東で確
認された．2015 年には関東だけでなく東北，2016 年に
は九州と，広範囲に感染していることがわかった．また，
2015 年にアメリカで報告のあった PCV2eが，2016 年
に国内の豚にも感染していることを初めて確認した．
アメリカにおける Opriessnigら［9］の 2011 年から
の疾患豚及び正常豚の肺組織 598 検体の調査結果では，
PCV2d-2 は著者らの調査と同時期の 2012 年より，
PCV2eは 2015 年より検出され始め，日本における著
者らの調査とアメリカの PCV2d-2 及び PCV2eの検出
開始時期とその後の出現割合はほぼ一致していた．そし
て，同一の株が複数の農場で確認されたことから，ウイ
ルスの農場への侵入経路の可能性を検討した．

PCV2 は腸管内で増殖するほか，精液中への排泄もあ
ることが知られている［13, 14］．国内へもアメリカよ
り定期的に繁殖用豚または精液が輸入されているが，
PCV2d-2 及び PCV2eが検出された 9 農場では，海外
から直接豚や精液を輸入しておらず，また生体の導入元
も共通していないことから，感染源を特定することはで
きなかった．
海外において，PCV2 遺伝子が検出された血漿蛋白の

入った飼料を実験的に与えたところ，PCV2 の感染が成
立したとの報告［15］がある．飼料中への PCV2 の混
入は今回調査していないが，すべての農場で血漿蛋白を
配合した飼料が PCV2 ワクチン接種前の子豚期に給与
されていることから，PCV2 の飼料からの侵入の可能性
も考えられる．

PCV2d-2 または PCV2eが検出された 9農場のうち 8
農場では，PEDウイルスの侵入も確認された（表）．一
方，PCV2d-2 及び PCV2eが検出されなかった残りの
10 農場では，PEDウイルスの侵入は調査期間中認めら
れなかった．国内での PEDウイルス侵入のリスクファ
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図 1　PCV2ORF2 領域の塩基配列に基づく近隣結合法を用いた分子系統樹
塩基配列データベース（GenBank）に登録されている PCV2 株をアクセッション番号で示した．著者らが検出した 34 株
については，既報［12］の 7株を含む株を○，本研究でのみ得られた株を●で記し，（　）内の数字は同一の株が検出され
た検体の数を示した．系統樹内の数字はブートストラップ値（90 以上）を示した．
今回，Daviesら［18］の報告を基に，国内で確認された LC278353 を含めた 4株を PCV2eとした．なお，既報［12］に
おいて Accession No. EF524532＊を Zhaiら［17］の報告に基づき PCV2eと表記していた．
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クターとして，飼料トラックの運搬回数が挙げられてお
り［16］，このことからウイルスが国内の農場間に広が
る要因として，飼料運搬容器や運搬トラックを介する可
能性も考えられた．
以上の調査結果より，① 2015 年に確認されていた

PCV2d-2 は 2012 年の時点ですでに国内に侵入してい
たこと，② PCV2 ワクチン接種農場においても，2012
年以降継続的に PCV2d-2 は存在し，国内に広まってい
たこと，③また 2016 年には PCV2eが存在したことも，
新たに確認された．
国内だけでなく海外での発生状況も監視し，導入豚や
精液のほか，輸入飼料及び運搬経路中の PCV2 の検査
と PCV2 遺伝子型のモニタリング等，今後も継続して
侵入経路の調査を行う必要がある．
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図 2　PCV2 遺伝子型の検出率の推移
ワクチン接種豚から検出された PCV2 遺伝子型の検出率
2009 年は国内でのワクチン販売前のため，ワクチン非接種豚での割合を示す．2010 年以降はワクチン接種豚での検出率を
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表　2009～2016 年に国内の各農場で検出された PCV2 の遺伝子型

農場 県 ワクチン
接種有無

PED 
侵入有無 2009 年 2010 年 2011 年 2012 年 2013 年 2014 年

2015 年
2016 年

春＊ 秋

1 P 東北 青森 有 有 ─ ─ 2a ─ ─ ─ 2d ─ ─

2 SA

関東

千葉 無 無 2a ─ ─ ─ ─ ─ ─ ─ ─

3 X 千葉 有 無 2b ─ ─ ─ 2a ─ ─ ─ ─

4 V 千葉 有 有 ─ 2b ─
2b

2d ─ 2d 2d ─
2d

5 W 千葉 有 有 2a ─ ─ ─ 2d 2d ─ ─ 2d

6 L 千葉 有 有 2b ─ ─ ─ ─ ─ ─ ─ 2d

7 Z 千葉 有 有 ─ ─ ─ ─ ─ ─ 2d ─ ─

8 AA 栃木 有 有 ─ ─ ─ ─ ─ ─ ─

2a

─2b

2d

9 Y 神奈川 有 無 ─ ─ 2a ─ ─ ─ ─ ─ ─

10 A 神奈川 有 無 ─ ─ ─ ─ ─ 2a ─ ─ ─
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SUMMARY

Porcine circovirus type 2 (PCV2) causes a variety of diseases in pigs, collectively known as porcine circovirus-
associated diseases (PCVAD).  PCV2d is one of the five genotypes (a to e) and can be divided into two clusters, 
PCV2d-1 and PCV2d-2, the latter of which includes a mutant strain of PCV2 (mPCV2) identified in the U.S.  
mPCV2 proliferates at a high rate in pigs and is excreted from infected pigs more profusely than other PCV2 
genotypes.  Consequently, PCV2d-2 has become the predominant cluster worldwide.  We previously repor ted 
three new PCV2 strains detected in serum samples from healthy pigs in Japan in 2015.  These strains are close-
ly related to mPCV2 and belong to the same PCV2d-2 cluster.  To investigate the prevalence of PCV2d-2 strains 
in Japan, the incidence of PCV2 in rural areas and genotypic changes over time were evaluated using PCR and 
nucleotide sequence analysis of serum samples from healthy pigs collected from 19 dif ferent farms in 6 prefec-
tures from 2009 to 2016.  The results showed that PCV2d-2 strains have existed in Japan since at least 2012 and 
are now the predominant strains distributed among Japanese pig farms.  Moreover, the PCV2e strain was 
detected for the first time in Japan in 2016.  The genotypic change of PCV2d-2 over time and the date the strain 
was first detected in Japan were almost identical to those in the U.S.  The data could provide useful information 
about the spread of PCV2 into Japan. ─ Key words : genotype, porcine circovirus type 2, PCV2d-2, PCV2e.
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