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1.  は　じ　め　に

私の所属する獣医学科獣医衛生学研究室ではこの 4 ～ 5
年，豚のウイルス，特に豚パルボウイルスの調査研究を行っ
てきた。本総説では，パルボウイルス全般についての最近
の科学的知見の進展，そして我々の調査研究の経過とそれ
を通して解ったことなどをまとめた。

パルボウイルスとは分類学上パルボウイルス科のウイル
ス全体を指すが，この中には脊椎動物に感染するものか
ら，節足動物に感染するものまで多種多様なパルボウイル
スが含まれている。パルボウイルスのウイルス粒子は直径
18 ～ 26nm の球状でウイルス全般の中でも最小の部類に
属し，パルボという名前もラテン語で小さいという意味の
parvus に由来している。ウイルス粒子の中には約 5kb の
直鎖状 1 本鎖の DNA があり，これにウイルスが生存する
ためのゲノム情報すべてが含まれている。蛋白をコードす
る遺伝子はわずか 2 ～ 3 個である（図 1）。パルボウイル
スに共通な特性を 2 つ挙げると，一つは，熱や pH などの
変化すなわち環境変化に強く，また，色々な消毒剤にも比
較的耐性である，というウイルス粒子の物理化学的な性質
であり，2 つ目は，ウイルスが細胞に感染した後，ウイル
スゲノム DNA は細胞核内で複製されるが，ウイルスが複
製できる細胞は細胞分裂の盛んな細胞に限られる，という
ウイルス複製の特性がある。これらの特徴は，パルボウイ
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総　説

ルスが蔓延し易く撲滅しにくいことに関連し，感染動物の
体内では特殊な細胞に感染するため病気の種類にも深く関
わっている。

2.  豚パルボウイルスの研究を始める契機

我々が豚パルボウイルスの研究を始める契機は厚生労働
省の研究プロジェクトに参加したことであった。そのプロ
ジェクトの目的は，農場から食卓までという畜産物の流通
経路の中で，より安全で安心な食肉を消費者に供するとい
う公衆衛生の立場から，食肉処理場の段階でヒトに感染す
るリスクの高い病原体を迅速に検査して検出するシステム
を組めるかどうか検討することであった。我々は豚の検査
手技開発の担当となり，豚臓器からウイルス DNA/RNA

図 1.   パルボウイルスの基本構造
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を抽出し遺伝子増幅反応（PCR）で色々なウイルス遺伝子
を検出する手技を，様々な条件検討をもとにマニュアルを
作製してその役目を終えた。寄せ集めの技術であるが，研
究目的を全国の検査設備の整っていない食肉処理場でも実
施可能で，専門技師でなくともわずかな機器で実施可能に
すること，に定め，できる限り簡便・迅速・安価・高再現
性のウイルス DNA/RNA 検査システムを作ったつもりで
ある。

そのプロジェクトを進める過程で，食肉検査所で豚臓
器を採材する機会が 2008 年と 2010 年に計 3 度あり，延
べ 12 人ほどの学生と泊りがけで出向いて採材した。2008
年の最初の調査では，豚 120 頭の扁桃について 11 種類の
DNA・RNA ウイルスの遺伝子を検査すると豚サーコウイ
ルス 2 型（84%）と豚パルボウイルス（57%）の 2 種類の
DNA ウイルス遺伝子だけが検出され，それもかなり高率
であった（表 1）1）。

一般に豚は生後約 6 ヶ月令で食肉処理され，肉は検査を
受けて市場に流通する。我々が食肉処理場のサンプルで高
率に検出した豚サーコウイルス 2 型 DNA については，当
時養豚業界で大問題になっていた豚サーコウイルス関連疾
病（PCVAD）の主要な原因ウイルスであり多くの人が調
査していたため，予想通りの高い陽性率であった。しか
し，豚パルボウイルスについては 1970 年代に日本侵入が
確認された当時盛んに調査されたが，その後，ほとんど調
査報告が見あたらなかった。それは豚パルボウイルスが無
くなったからではなく，ウイルスは蔓延したものの良いワ
クチンが広汎に使われているため，発症（胎児の死産・流
産）が抑えられて余り問題になっていなかったのであった。
よって，豚パルボウイルス遺伝子が高率に検出されたのも
当然のことであった。

食肉になる 6 ヶ月令の豚が高率にこの 2 つのウイルスを
保持しているのは，生後から経時的に変化するウイルスの
体内動態と関係している。豚サーコウイルス 2 型や豚パル
ボウイルスは日本を含めた世界の養豚生産国に蔓延してい
て，2 ～ 3 ヶ月令の豚のほとんどは自然感染するようにな
り，母豚の年令になると全んどの個体は両ウイルスに対す

表 1.   豚扁桃からのウイルス遺伝子の検出頻度

る抗体を持っている。母乳を飲んだ子豚は母親の抗体を受
け継ぐので，生後 1 ～ 3 ヶ月令までは感染を阻止できるが，
それ以降母獣抗体が消失するとウイルスに感染するように
なり，6 ヶ月令では抗体を持ちつつウイルスも体内で増殖
している，いわゆる持続感染状態となる。食肉処理場で採
取したサンプルはそれを反映して，両ウイルス遺伝子が高
率に検出されるのだと考えられる。

養豚場に送られてくる 6 ヶ月令程の豚は両ウイルスに感
染していても健康である。しかし，もっと若い豚は特殊な
状況下でこれらのウイルス感染が原因で発症する。すなわ
ち豚サーコウイルス 2 型の場合，感染し始める 2 ～ 3 ヶ月
令の子豚で，様々な悪条件が重なると豚サーコウイルス関
連疾病を起こす。一方，豚パルボウイルスの場合は，抗体
を持っていない妊娠豚が感染すると母豚は無症状でも胎児
に感染し死産・流産となる。いわゆる感染性異常産の一つ
である。成獣は感染しても発症することはほとんどない。
現在日本では多くの母豚は豚パルボウイルスの野外株に自
然感染しているが，さらに生ワクチンか不活化ワクチンを
何度も接種されているので豚パルボウイルスによる胎児の
異常産が抑えられている。

3.  新規パルボウイルスの発見と新分類

豚パルボウイルスの文献を色々調べていく段階で，異常
産を起こす豚パルボウイルスとは異なる新規の豚パルボウ
イルス遺伝子が続々と報告されていることを知った。豚以
外の色々な動物から新規パルボウイルスの新発見が続いて
いた。しかも，遺伝子は類似しているのに別名で呼ばれて
いたり，遺伝子構造も論文によって少し異なっていたり，
パルボウイルス学の情報は混乱していた。その様な時期

（2010 年頃）に我々は新規パルボウイルスの野外調査をス
タートさせたが，今年 2014 年になって，ウイルス分類学
者達によるパルボウイルス科の新分類が提案され，やっと
整理して理解できるようになってきた（表 2）2）。

ウイルスの分類は，科－亜科－属－種－株の順で細分さ
れるが，この新分類は前分類（2004 年）の属以下を大幅
に変えている。脊椎動物を宿主とする Parvovirinae 亜科
と節足動物を宿主とする Densovirinae 亜科の両方を合わ
せると，9 属が 13 属に，37 種が 56 種に，53 株が 134 株
に増えている。ほとんどは，分類のし直しではなく，新し
いウイルス遺伝子の発見によるものである。

この新分類を提案した論文はこの分類法の基本的な考え
方を述べているが，遺伝子・アミノ酸配列の近似性に重点
を置いている点で新しい方向性を打ち出している。すなわ
ち，従来は新種のウイルスとして認定されるためには，感
染性ウイルスが分離同定されていることが求められていた
が，新規パルボウイルスの場合，ウイルス遺伝子配列が判っ
ても感染性ウイルスが分離されていないのがほとんどであ
る。従って，新分類ではほぼ全ウイルスゲノム配列が一直
線上に決定され，分離された宿主で確実に増殖していると
認定できれば，分類学上新ウイルスと認めている。

1）
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表 2. パルボウイルス科（The family Parvoviridae）の旧分類と新分類案のウイ
ルス数の比較（Cotmore, et. al. 2014 を改変）

表 3.   新分類案における家畜関連パルボウイルス
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近年パルボウイルス遺伝子の発見が相次いでいる理由
は，遺伝子解析技術の進歩によるところが大きい。近年で
は，未知の遺伝子を検出する技術が特段に向上した。例え
ば，ある動物の糞便から未知のウイルス遺伝子を検出し
ようとした場合，糞便を生理食塩水で希釈し，よく混ぜ
てから遠心分離してウイルス粒子を含む上清から DNA/
RNA を抽出して断片化した DNA/cDNA を作り，すべて
の DNA の配列をランダムに読み取り，遺伝子配列情報を
つなぎ合わせて，その DNA サンプル集団にどんな生物
DNA が含まれているのか，既知か未知かに関わらず，高
感度に判別できるようになってきた。こういった手法で，
感染症が疑われる患者や患畜から未知の病原体の探索が行
われている。多様な新規パルボウイルス遺伝子もこうして
発見されたものが多い。

新分類案で産業動物や愛がん動物に関係するパルボウイ
ルスを表にしてみた（表 3）。パルボウイルス科の全ウイ
ルス 134 株（表 2）のうち 30 株（表 3）がこれに該当する。

獣医領域には重要なパルボウイルス感染症が幾つかあ
る（表 3）。猫汎白血球減少症，犬パルボウイルス感染症，
ミンク腸炎，豚パルボウイルス感染症を起こすウイルス
は同じ Protoparvovirus 属（proto= 原を意味し，古くか
ら知られているウイルスが多いために命名された）に属
している。アリューシャンミンク病は Amdoparvovirus
属，犬微小ウイルス感染症と牛パルボウイルス感染症は
Bocaparvovirus 属に分類されるウイルスである。しかし，
その他新規発見ウイルスは多数であるが疾患との関係は明
確ではないものが多い。

4.  新規豚パルボウイルスの解析

研究室では新規パルボウイルスの解析に主に 2 人の学生
が関わった。2010 年秋からタイ・チェンマイ大学からプ
ラユス・セックホー氏が大学院生として入学してきた。彼
に最初の研究テーマの一つとして与えたのが，2001 年に
ミャンマーの豚血清から新たに発見された豚パルボウイ
ルス 2 型（PPV2）の調査と解析であった。それまで実験
も研究も経験のない彼であったが，少しずつ研究を進め
て 2014 年秋に卒業するまでに 5 種の新旧豚パルボウイル
スの調査と解析で 3 つの論文をまとめ，現在出版済ないし
投稿中である。さらに学部学生の佐野夏葉さんは卒論研究
で新規豚パルボウイルスの一つ PBo-like virus を何株もク
ローニングして詳細な遺伝子解析を行い 2014 年春卒業し
た。

2010 年，新たに食肉処理場で採材した豚扁桃について，
今度は新規豚パルボウイルスも含めて，15 種の豚ウイル
ス遺伝子の有無を岸塚，佐野，プラユスさんらが調べて
みたところ，豚サーコウイルス 2 型と豚パルボウイルス

（PPV）が検出される傾向は 2 年前と同じであったが，新
たに加えた新規豚パルボウイルス 4 種（PPV2，PPV3，
PPV4，PBo-likeV）（旧名表示。新分類名との対応は表 3
を参考のこと）もすべて高率に検出された（表 4）（Saekhow 

and Ikeda，投稿中）。タイの食肉処理場で採材したサンプ
ルについてもほぼ同様の結果であった3）。その他数カ国か
ら新規豚パルボウイルスが検出されたという報告があり，
検出率に若干違いが見られるものの，既に欧米，アジアに
広く蔓延している状況を示す結果となっている。しかも，
疾病豚からも検出されているが我々同様健康豚からも検出
されるため，今のところ特定の疾病との直接的な関係は見
つかっていない，というのが現状である。

養豚場ごとに複数の個体から新規豚パルボウイルス遺伝
子をとり DNA 配列を調べてみると，例えば PPV2 では一
つの養豚場に明らかに異なるウイルス株が 2 ないし 3 つ共
存しているらしいデータが得られた4）。これは一つのウイ
ルスが養豚場に侵入した後，遺伝子変異したというより，
何度も別の株が侵入してきた結果だと考えられる。養豚場
内である株が蔓延して抗体陽性の豚が多くなっても，外か
ら他株の侵入を防げない状態が想定される。この様なウイ
ルスは他にもあるが，養豚場でのワクチンコントロールな
どが非常に難しくなりまた，複数の変異ウイルス株が一個
体に重感染した場合，遺伝子組換えを起こし新たな病原性
を獲得した新興ウイルス株を生む可能性も出てくる。今後，
注意が必要であろう。

5. 新規豚パルボウイルスと豚サーコウイルス 2 型
の共存関係

我々が調査した豚では，5 種類の豚パルボウイルスと豚
サーコウイルス 2 型にいずれも高率に重感染していた。具
体的には，約半分の豚が調べた 5 種の豚パルボウイルスの
うち 3 種に重感染している状態であった。次に，それらの
ウイルス遺伝子が各個体からランダムに検出されるのか，
それとも何か関連し合って検出されるのかを統計的に解析
してみた。その結果，幾つかのウイルス遺伝子が協調的に
増えている可能性を示す結果を得た。その結果の要約を図
で示した（図 2）。

PCV2（豚サーコウイルス 2 型）が検出される個体から

表 4.   豚 120 頭の扁桃からのウイルス遺伝子の検出頻度

新規豚パルボウイルスの解析
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は，統計的（カイ 2 乗テスト）に有意に PPV（“古典的”
豚パルボウイルス），PPV2（新規豚パルボウイルス 2 型），
PPV3（新規豚パルボウイルス 3 型）も共に検出されやすく，
PPV と PPV4（新規豚パルボウイルス 4 型）も有意に関連
して検出された（図 2）。有意差（0.01<p<0.05）はそれほ
ど大きなものではなかったが，予期しないものであった。

この解析結果は 10 ～ 15 年前に発表された外国の論文と
関連しているのかも知れない。それは PCVAD（豚サーコ
ウイルス関連疾病）の原因がよくわからなかった時代に，
野外で起こっている PCVAD を再現するための豚の感染実
験で，PCV2 単独感染では発症せず，PCV2 と PPV を同時
接種すると発症することを複数の論文が報告している5-7）。 
現在では，PCVAD 発症には PCV2 と他の共因子（PPV，
PRRSV，マイコプラズマとの複合感染，免疫刺激など）
が両方必要とされている。その発症メカニズムは複雑であ
るが，概要は次のように考えられている。PCV2 は豚の免
疫系細胞に感染し，その後，リンパ球減少，炎症反応増大，
サイトカイン産生の乱れ，免疫不全などを起こし，これが
消耗性疾患である PCVAD に繋がる。PCVAD 発症には体
内での PCV2 のコピー数が多いこと（PCV2 がよく増えて
いること）が重要で，他の共因子は免疫系細胞を増殖刺激
して PCV2 感受性細胞を増加させたり，逆にサイトカイン
バランスを乱して PCV2 又は PCV2 感染細胞の排除を阻
害しているのではないかという推測である。

我々の結果はどう解釈できるのであろうか。上記既報で
は，PCV2 と PPV の協調的関係は PCVAD 発症に重要だ
とされた。一方，我々は一見正常な豚で類似の協調的関係
らしい現象を認めた。発症，未発症の違いがあるものの，
根底には同じ現象があると仮定して推測することもでき
る。すなわち，PCV2 も PPV も DNA ウイルスであり共
通点が多い。両ウイルスとも DNA 合成が盛んなリンパ球，
マクロファージなどに感染して殺す，と同時に，非感染細
胞の増殖も誘導し，ウイルスの標的細胞を増加させる。協
調的関係はここにあるのかも知れない。我々のデータは，
古典的 PPV だけでなくさらに 2 種の新規豚パルボウイル
スも同様の効果がある可能性を示唆している。しかし，新
規豚パルボウイルスに関しては，どこで増え，生体にどの

図 2. 豚サーコウイルス 2 型（PCV2）と 5 種の豚パルボ
ウ イ ル ス（PPV，PPV2，PPV3，PPV4，Pboca-
likeV）の共検出結果

様な影響があるのかなど殆どわかっていないため，現状で
はかなり飛躍した憶測でもある。いずれにしても，正常豚
であっても PCVAD 発症豚に近い状態があることを示す
結果だと考えている。

最近，我々の研究論文を投稿する段階になって，長
年 PCVAD な ど 豚 の 複 合 感 染 症 を 研 究 し て い る 米 国
Opriessnig 女史が我々に近いデータを報告してきた8）。そ
れは，何年にも渡って集めてきた PCVAD 罹患豚（PCV2
コピー数の多い群）と非罹患豚（PCV2 コピー数の少ない
群）のサンプルを解析すると，PCVAD 罹患豚は PPV と
PPV2 の陽性率が有意に多いという報告であった。ただ，
我々は PPV3 も関連するというデータであったが，彼らは
PPV3，PPV4，PPV5 の陽性率に有意差は見られなかった
としている。

いずれにしても，疾患との関係が薄いと見られていた新
規豚パルボウイルスが，原因か結果か不明だが，もう少し
調べるべき存在になったということだろう。

6.  お　わ　り　に

豚の感染症には，現在日本で猛威をふるっている豚流行
性下痢（PED）の様な急性感染症もあれば，豚サーコウイ
ルス関連疾病（PCVAD）の様な複合感染を伴う持続感染
症もある。我々がこの数年関与してきた色々な豚パルボウ
イルスは，既に多くの豚に持続感染していて顕著な病気を
起こしていないように見えるが，PCVAD 以外の複合感染
症にも共因子として関与している可能性もある。今まで発
見された新旧パ豚ルボウイルスウイルスは 12 種類もある
が，我々が調べたのはその 5/12 に過ぎない。従って，今
後どの様な展開になるのか興味のあるところである。

この総説は私が日獣大に 7 年間在職し定年退職するに当
たり本誌編集委員会から依頼されたものである。それまで
パルボウイルスの研究は行ったことはなかったが，初めて，
大学で研究費を獲得しながら学生と研究する，という状況
になり，その時々に選択を迫られて進めてきた結果がこの
様になった。満足のいく成果ではなかったが，一連の研究
のチャンスを与えてくれた大学，研究室の田中良和准教授，
一緒にやってくれた学生，色々な研究材料を分与してくだ
さった方々，厚生労働科学研究費補助金（H20 －食品－一
般－ 014）の援助に深く感謝している。
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