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鳥由来人獣共通感染症疫学研究センターでは、設置当初（2004年）より、農林水産省および環境省からの
委託を受け、高病原性鳥インフルエンザの国内発生時に、その疫学調査と感染経路解明研究を継続して実施
してきた。

2017年11月、島根県で回収されたハクチョウの死体から、H5N6亜型の高病原性鳥インフルエンザウイル
スが分離された。本センターにおいてその分離ウイルスの全長遺伝子を解析した結果、このウイルスは前
シーズンの国内流行株とは由来の異なるウイルスであることが判明した。またこのウイルスは前シーズン、
ヨーロッパ等で流行したH5亜型のウイルスとユーラシアに広く分布する野生水禽由来N6亜型のウイルスとの
遺伝子再集合体であり（上図）、この年、新たに国内に侵入したものと推定された。一方、このウイルスの
遺伝子にはこれまでに報告されている人への感染性に関与すると考えられる変異は認められなかったことか
ら、本ウイルスが直接、人に感染する可能性は低いものと考えられた。
このH5N6亜型のウイルスは、2013年に中国江蘇省で初めて検出され、その後翌2014年にはすでに中国国

内に広く蔓延して、さらにベトナムやラオスなど東
南アジア諸国にも流行が広がったものと考えられて
いる。一方、ヨーロッパ諸国においてはH5N8亜型
のウイルスが2014年以降、各国で流行を繰り返し
ている。
一方、本センターでは、平成18年以降、ベトナム

国内4地域（Hanoi, Quang Ninh, Nha Trang 及び
Long An）において、生鳥市場を中心に、家禽の高
病原性鳥インフルエンザウイルス保有状況を調査し、
さらに分離ウイルスの病原性、抗原性、宿主特異性、
抗ウイルス剤、感受性等をそれらの遺伝的背景とと
もに比較解析することによって、変異株の出現を監
視してきた。
以上の研究により、明らかとなった点は以下の通りである。

（１）インフルエンザウイルスの遺伝子は分節と呼ばれる8本のRNAからなり、それぞれの遺伝子がコードす
る主要なタンパク質により、PB1, PB2, PA, HA, NP, NA, M, NS遺伝子と呼ばれている。今回の分離ウイル
ス（以下島根2017株）の8本の遺伝子分節は、前年のH5N6亜型国内流行株とは相同性がいずれも94%以下
であり、本ウイルスが前年の国内流行株とは由来の異
なる別のウイルスであることが明らかとなった。さら
に、本ウイルスのNA遺伝子以外の7本の遺伝子分節は
前年、ヨーロッパ諸国で流行していたH5N8亜型のウ
イルスのそれらと99%以上の最も高い相同性を示し、
またNA遺伝子はユーラシアに従来から広く分布する
野生水禽由来のN6亜型ウイルスのそれらと最も高い
97%以上の相同性を示した。以上のことから、本ウ
イルスは前年、ヨーロッパ等で家禽に流行したH5亜
型ウイルスと野生水禽由来N6亜型ウイルスとの遺伝
子再集合ウイルスであることが明らかとなった。

島根2017株の遺伝子構成
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以上の成果により、H5N6亜型の高病原性鳥インフルエンザウイルスの感染源及び国内侵入経路の推定、
病原性を含むウイルスの性状について、国内養鶏関係者や防疫担当者等への情報共有はもとより、OIEを
通じて国際的にも早期に情報を公開することができた。
また、新たに国内に侵入したH5N6亜型の高病原性鳥インフルエンザウイルスの性状解析を国内の複数

の研究機関が一致協力して遂行し、極めて早期に世界に向けて情報公開を行ったことが、いわゆる国内
サーベイランス体制の強化実施例として高く評価された。
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（２）OIE（国際獣疫事務局）が規定する方法に準じて、鶏への静脈内接種による本ウイルスの病原性試
験を実施した結果、全羽48時間以内に死亡が確認されたことから、本ウイルスは鶏に対して高い病原性を
示す高病原性鳥インフルエンザウイルスであることが確認された。また、自然感染経路に近いと考えられ
る鶏への経鼻接種による感染実験においては、106個のウイルス接種群では3日以内に全羽死亡し、104個
のウイルス接種群では全羽生残したことから、本ウイルスは昨年の国内流行株と比較して、同程度の病原
性を持つウイルスであると考えられた。

（３）インフルエンザウイルスが細胞に感染する際には、HAタンパク質が細胞表面の受容体に吸着する
が、鳥類とほ乳類では受容体が異なることが知られている。島根2017株のHAタンパク質の宿主細胞への
吸着に関与するアミノ酸残基は、鳥型受容体に特異性を示す配列であった。その他のウイルスタンパク質
のアミノ酸配列においても、ほ乳類や人への感染性を獲得するようなアミノ酸置換は認められなかった。
また、NAタンパク質にはノイラミニダーゼ阻害剤耐性に関与するアミノ酸置換も認められなかった。

（４）平成27年以降、ベトナム国内の生鳥市場の家禽から、H5N6亜型の高病原性鳥インフルエンザウイ
ルスが高率に分離されていることから、本ウイルスが現在もなお、ベトナム全土の家禽に広く浸潤してい
ることが判明した。今までのところ、当該流行株のウイルス遺伝子上に明らかな人への適応変異は認めら
れないものの、中国本土では同じH5N6亜型のウイルスの人への感染事例が増加している。引き続き、ベ
トナムにおける鳥インフルエンザウイルスの流行実態の把握と人への感染リスクの評価が肝要である。

ベトナムの生鳥市場由来H5亜型高病原性鳥インフルエンザ
ウイルス HA遺伝子の進化系統樹
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