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豚熱ウイルスの全ゲノム情報を用いた遺伝子解析 

（83例目、91例目、92例目について） 

全国の野生いのしし関連株と 93 例目までの発生農場に由来する株を追加して解析した。 

 
解析の方法 
（１）使用データ 
  日本分離株 703株 
   発生農場由来株 101 株（93 例目まで）    
   いのしし由来株  602 株 
 
（２）遺伝子解析 
 ・感染野生いのしし由来のサンプルについては、都道府県ごとの株の解析状況、いのししの発見地点、当該個体の抗体保有

状況などから対象株を選定して解析した。 
・血液や体組織のサンプルから直接、またはウイルス分離の後、Ion PGMを用いてウイルスゲノムのほぼ全長の配列を決定
した。 

 ・MAFFT でアライメントを行い、11,826 塩基（3,884 アミノ酸）を解析に利用した。 
 ・FastTree で最尤系統樹を作成した。 
 ・推定された祖先株の配列に対する塩基変異の共有状況に基づいて、全ての株を 12 段階（第 1 層～第 12 層）で 181 グルー

プに分類した。 
 ・発生農場由来株について、塩基変異の共有状況に基づいて祖先株を特定し、関係性の強い順に濃い色で示した。つまり、

グループ分けに用いた塩基変異のうち、その株が持っている変異以外を持っていない株のみを祖先株とし、共有している
変異が多いほど関係性が高いと判定した。 

解析：農研機構 動物衛生研究部門 
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１．83例目（栃木県）に関する解析 

 

  

祖先株を関連性が強い順に色分けした結果 
・2022 年 7 月に摘発された 83 例目の発生農場由来のウイルス（赤矢印）のウイルスと全く同じグループ（第 6 層まで）に属するウ
イルスは認められなかったが、当該事例の周辺で同年 4 月に確認された野生イノシシ由来のウイルスで第 5 層まで一致した。この
ことから、83例目の農場への感染は、周辺の感染野生イノシシ由来のウイルスによって起こった可能性が高いと考えられた。 
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 WB IB2034 Ibaraki Shirosato 220228
 WB IB2296 Ibaraki Shirosato 220725

 WB IB1700 Ibaraki Shirosato 211018
 WB IB1629 Ibaraki Shirosato 210914

 WB IB62977 Ibaraki Daigo 211011
 WB IB1243 Ibaraki Ishioka 210609

 WB IB1121 Ibaraki Daigo 210327
 WB TC125270 Tochigi Nasukarasuyama 230123

 WB TC96562 Tochigi Motegi 220404
 WB IB63053 Ibaraki Daigo 211101

 Case 79 Ibaraki Shirosato 220414
 WB TC63806 Tochigi Sakura 220131

 Case 77 Tochigi Nakagawa 220324
 WB IB62974 Ibaraki Takahagi 211011

 WB IB63235 Ibaraki Hitachi 220111
 WB IB1190 Ibaraki Hitachiota 210520

 WB IB1502 Ibaraki Hitachiota 210824
 WB IB1033 Ibaraki Hitachiota 210212

 Case 83 Tochigi Nasukarasuyama 220722
  

２．83例目（栃木県）から周辺の野生いのししに感染拡大した可能性の検討 
 83 例目の農場では、摘発時に複数の豚舎で感染が確認されており、感染から摘発までに相当の時間が経っていたと推定さ
れていることから、当該農場から周辺の野生いのししに感染が起こっていないかを検討した。当該農場由来のウイルスと第 5
層まで一致するウイルスとその子孫株について系統樹を作成したところ、83 例目由来株（赤矢印）が位置する枝の末端近く
（水色網掛け部分）から派生する株は認められなかったことから、全ゲノム情報が得られている株の中には、当該農場から
派生した株は含まれていないと考えられた。 
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３．91例目（栃木県）に関する解析 
 
 
  

祖先株を関連性が強い順に色分けした結果 
・2024年 5月に摘発された 91 例目の発生農場は、2021年 4 月に摘発された 67 例目と同一の農場である。91 例目発生時のウイルス
（赤矢印）と同一のグループ（第 5 層まで）に属するウイルスは、当該農場の周辺ではなく、栃木県南部で 2023年 1月に摘発され
た野生イノシシ（緑矢印）から確認された。今後、同様のウイルスが農場周辺で確認される可能性もあることから、91 例目の農場
への感染がどのように起こったかについては、引き続き検討する必要がある。 



 
5 

 

 Artificial reference
 WB GU2705 Gunma Katashina 220126

 

 WB TC63744 Tochigi Kanuma 211223
 WB TC96640 Tochigi Nikko 220729

 Case 80 Gunma Ota 220421
 WB GU2758 Gunma Ota 220217

 WB GU12 Gunma Katashina 200820
 WB FS40 Fukushima Aizuwakamatsu 200916

 WB FS38 Fukushima Aizuwakamatsu 200916
 Case 66 Tochigi Nasushiobara 210416

 WB TC1 Tochigi Nasushiobara 201120
 Case 67 Tochigi Nasushiobara 210416

 

 WB FS1 Fukushima Aizuwakamatsu 200908
 WB FS232 Fukushima Fukushima 210502

 WB FS230 Fukushima Inawashiro 210326
 WB FS49 Fukushima Aizuwakamatsu 200917

 WB TC729 Tochigi Nasushiobara 210412

 

 WB FS83 Fukushima Sukagawa 201207
 WB FS84 Fukushima Sukagawa 201207

 WB FS87 Fukushima Tenei 201217
 WB FS77 Fukushima Tenei 201127

 WB TC63538 Tochigi Nikko 210811
 WB TC780 Tochigi Nasu 210518

 WB TC731 Tochigi Nasu 210414
 WB TC125263 Tochigi Tochigi 230119

 Case 91 Tochigi Nasushiobara 240524

0.00050

４．91例目（栃木県）と当該農場における前回（67例目）の発生との関係 
 2024 年 5 月に摘発された 91 例目の発生農場は、2021 年 4 月に摘発された 67 例目と同一の農場であることから、前回の
発生時のウイルスと、今回の発生で確認されたウイルスとの関係について検討した。両ウイルスで共通する第 3 層のグルー
プに属するウイルスとその子孫株について系統樹を作成した。その結果、91 例目のウイルス（赤矢印）と 67例目のウイルス
（緑矢印）は異なっており、前回の発生以降に野生いのしし間で感染拡大したウイルスが改めて侵入したと考えられた。 
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採材日 番号 エリア 豚舎 豚房 F_UTR Erns p7

5/28 11 B 8号育成舎 D-14 A C T A A A T

5/28 8 B 8号育成舎 C-1 A T C T T T A G A A T T

5/28 9 B 8号育成舎 D-8 A C G T A

5/25 2 A 肥育13号 B A C A T A T C

5/28 12 B 8号育成舎 E-14 T A C C A T T G

5/28 10 B 8号育成舎 C-13 G C C G A T T C C

5/25 5 A 肥育15号 B T T T A C T C A G C T C

5/25 3 A 肥育15号 A T T T A T A C T A G C C T C

5/25 4 A 肥育13号 A T T G A T C G G T

5/25 1 A 肥育14号 B T T G G G T T T

5/25 7 A 肥育15号 B T G G G T C A

5/25 6 A 肥育15号 B T G G G T C A

NS4B NS5A NS5BNpro Core E1 E2 NS2 NS3

５．91例目（栃木県）における農場内の異なるエリアに由来する株間の関係 
  91 例目の農場は Aエリアと Bエリアに分かれており、Aエリアでは系列の繁殖農場由来の肥育豚を使用するのに対し、B
エリアには繁殖豚舎があり、エリア内で一貫経営を行っている。両エリア間には原則として従業員や豚の交流がないにもか
かわらず、両エリアの豚舎でそれぞれ感染が確認されたことから、両エリアに由来するウイルスの関係について検討した。 
・91 例目由来株と最も近縁な野生イノシシ由来株を比較すると、全て
の 91 例目由来株に認められ、イノシシ由来株に認められない変異が
13 箇所あったことから、91 例目の農場由来株は全て同一の株に由来
する可能性が高い。 

・91 例目農場由来株で塩基配列が一致しない座位だけを抽出した（下
表）ところ、4 箇所（オレンジ網掛け）の変異がエリア A由来株と
エリア B由来株で共通して認められた。 

・最尤系統樹（右図）においても、エリア Bの 8、9、11、12 番の個
体のグループに、エリア Aの 2 番の個体（赤矢印）が含まれている
のに対し、エリア Bの 10 番の個体（緑矢印）は含まれなかった。 

・以上のことから、エリア Aの流行と、エリア Bの流行は独立してお
らず、両エリア間でウイルスまたは感染豚の交流があったと推定さ
れた。 

  

 5 Area A 15 B

 3 Area A 15 A

 4 Area A 13 A

 1 Area A 14 B

 7 Area A 15 B

 6 Area A 15 B

 10 Area B 8 C-13

 9 Area B 8 D-8

 11 Area B 8 D-14

 8 Area B 8 C-1

 2 Area A 13 B

 12 Area B 8 E-14

 WB(Tochigi Tochigi 20230119)

0.00020
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６．92例目（岩手県）に関する解析 

 
 

祖先株を関連性が強い順に色分けした結果 
・2024 年 5 月に摘発された 92 例目の発生農場由来のウイルス（赤矢印）と
同じグループ（第 9層まで）に属するウイルスが、当該事例の周辺で同年 8
月に確認された野生イノシシから確認された（緑矢印）。このことから、92
例目の農場への感染は、周辺の感染野生イノシシ由来のウイルスによって
起こった可能性が高いと考えられた。 


