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豚サーコウイルス （porcine circovirus：PCV）は，
サーコウイルス科サーコウイルス属に属するエンベロー
プを持たない小型ウイルスであり，約 1.77kbの環状一
本鎖 DNAをゲノムとする．PCVは，PCV1 と PCV2 に
区別され［1］，PCV1 は一般的に非病原性であるが，
PCV2 の感染は，離乳後多臓器性発育不良症候群
（PMWS）や流死産，豚皮膚炎腎症症候群（PDNS），肥
育豚の呼吸器病などさまざまな症状を引き起こし，これ
らは豚サーコウイルス関連疾病（PCVAD）と総称され
る［2, 6］．PCVADの発生は，1990 年代後半より世界
中の養豚産業に深刻な経済的被害を与えている［2］．日
本国内では，1980 年代後半より血清中 PCV2 抗体陽性
の豚が確認されており，1996 年には PMWSの豚が初
めて報告された［3］．

PCV2 の ゲ ノ ム に は 複 数 の ORF（open reading 

frame）が存在しており，ORF1（945bp）には複製に
関わる 2 つのタンパク質が［4］，ORF2（702 または
705bp）にはカプシドタンパク質がコードされている［5］．
PCV2 の遺伝子型についてはいまだ議論があるが，ORF2
の分子系統解析により塩基配列間の距離 p＜0.035 を同
一の遺伝子型として，現在までに PCV2a，PCV2b，

PCV2c，PCV2d及び PCV2eの遺伝子型が報告されて
いる［6-8］．
1990 年代に PCVADの豚より検出された PCV2 の遺

伝子型は PCV2aがほとんどであったが，世界的には
2005 年頃より，日本国内では 2008 年頃から，PCV2b
が出現し優勢となった．流行株が PCV2aから PCV2b
に置き換わるのにあわせて PCVADの発生被害が深刻と
なっていった［9］．2008 年後半に PCV2 ワクチン接種
が開始されたことで，それ以降ワクチン接種した農場で
PCV2 ウイルスの検出率は減少し，PCVADの発生は
PCV2 ワクチン未接種農場や接種を中止した農場に限ら
れるようになった．
2012 年に，北米では PCV2 ワクチン接種農場で

PCVAD発生が問題となった．その時検出された株は，
それまでアジアでのみ確認されていた遺伝子型であった
PCV2dに属しており，ORF2 のストップコドンの前に
CTTの挿入により，702bpが 705bpとなった mPCV2
と呼ばれるウイルスであった［10］．感染実験では遺伝
子型による病原性の強さに違いは確認されていないが
［11］，北米で検出されたこのmPCV2 は，他の遺伝子型
と比較してその増殖力の強さが示唆されている［12］．
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要　　　　　約

2015 年に，国内 21 農場の健康豚 530 頭から採取した血清を各農場の日齢ごとに混和して 163 検体とし，PCRによ
り豚サーコウイルス 2（PCV2）の検出を行った．その結果，7農場由来 10 検体が PCV2 陽性となった．PCV2 産物を
用いた ORF2 領域（702 または 705bp）の塩基配列解析により 7種類の株が確認され，4株は遺伝子型 PCV2a（神奈
川県 3農場由来，広島県 1農場由来）に，3株は遺伝子型 PCV2d（青森県 1農場由来，千葉県 2農場由来）に型別さ
れた．また，PCV2dの 3株は 2008 年に国内で検出された株とは異なり，2012 年に北米で検出された増殖能力が高い
とされる mPCV2 株と同じクラスターに属した．国内において優勢な PCV2 は時とともに変化している可能性が考え
られた．─キーワード：遺伝子型別，豚，豚サーコウイルス 2．
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データベースに登録されている PCV2 の遺伝子型 a～e

の代表的な 66 株（国内検出株 15 株を含む）［7, 9-12］
の ORF2 配列データを基にして，MEGA version6.0 ソ
フトを用いて ClustalW法と近隣結合法（2000 ブート
ストラップ）により分子系統解析を行った．

成　　　　　績

調べた血清 163 検体中 10 検体が，PCRにより PCV2
陽性であった．内訳は 30 日齢が 1検体，60 日齢が 4検
体，90 日齢が 1検体，120 日齢が 2検体，150 日齢が 2
検体であった．繁殖用母豚からは PCV2 陽性検体は確
認されなかった．これらの陽性検体は，7農場（神奈川
県 3農場，広島県 1農場，青森県 1農場，千葉県 2農場）
からの検体であった．これら 10 検体の ORF2 全領域
（702 または 705bp）の塩基配列を決定したところ，7
農場からおのおの異なる 7 株の配列情報が得られた
（表）．
次に，この新たに得られた 7株の配列情報と過去に報
告されている PCV2 の配列情報について，分子系統解
析を行ったところ，ヌクレオチド配列レベル（図），及
び推定アミノ酸配列レベルのいずれの系統樹において
も，4株（神奈川県 3農場由来，広島県 1農場由来）は
遺伝子型 PCV2a，3 株（青森県 1 農場由来，千葉県 2
農場由来）は遺伝子型 PCV2dに型別された．また，
PCV2aの 4株は PCV2a内で 1つのクラスターを形成し
ており（図のクラスターa-1），2001～2009 年に国内で
報告された PCV2a株［9］とは区別された．さらに，
PCV2dに型別された 3株は，2012 年に北米で報告され
たmPCV2（アクセッション番号 JX535296）と同じクラ
スター（図のクラスターd-1）に区分され，2008 年に
国内で検出された株（アクセッション番号 AB462384）
とは異なっていた．

考　　　　　察

今回の PCV2 遺伝子調査において，2008 年以前に優
位に認められていた PCV2aと，2012 年以降世界的に増
加傾向にある PCV2dの 2つの遺伝子型が確認された．
いっぽう，国内で PCVADの被害が増大した 2008～

近年，中国をはじめとして北米，ブラジルなど世界的に
この株に近い PCV2dが優勢な PCV2 として確認されて
いる［10, 12, 13］．著者らは，国内において 2008～
2015 年の間に全国の死亡豚及び肺炎を呈した豚におけ
る PCV2 感染の推移について PCRを用いて調べたとこ
ろ，2010～2013 年にかけて PCV2 感染は減少していた
が，2014 年よりふたたび PCV2 の検出率の増加がみら
れた．さらに，PCV2 ワクチン接種農場の健康豚におい
ても定期的な血清中 PCV2 のモニタリング検査で PCV2
ウイルス量の上昇が確認された（データは示していな
い）．
本調査では，2014 年以降に国内で PCV2 の検出率が
増加していることに注目し，2015 年に PCV2 ワクチン
接種農場の健康豚より PCV2 を検出して，検出株の遺
伝子型別を行った．

材 料 及 び 方 法

材料：2015 年 5～6 月に，PCV2 ワクチン接種を行っ
ている 21 農場（青森県 1農場，福島県 1農場，埼玉県
1農場，千葉県 5農場，神奈川県 11農場，広島県 1農場，
熊本県 1 農場）において，健康な繁殖用母豚及び 30，
60，90，120，150 日齢の離乳後子豚を選び，合計 530
個体から血清を採取した．そして各農場で日齢ごとに 3
～5個体ずつの血清を 1グループとして混和したものを
1検体として，30 日齢 20 検体，60 日齢 21 検体，90 日
齢 21 検体，120 日齢 21 検体，150 日 21 検体，繁殖用
母豚 59 検体の計 163 血清検体を用いた．

DNA抽出と PCR：核酸抽出キット（QIAamp DNA 

Mini Kit，㈱キアゲン，東京）を用い，血清検体から
DNA抽出を行った．PCRは，PCV2 の ORF2 を含む領
域を増幅するプライマー配列（5'-CCATGCCCTGAA 

TTTCCATA-3' と 5'-GGGCACCAAAATACCACTTC- 
3'）を設計し，PCR試薬（Emerald Amp PCR Master 

Mix，タカラバイオ㈱，滋賀），鋳型DNA1.0µlを用いて，
最終液量を 25µlとして PCRを行った．反応条件は，
94℃ 3 分の熱変性後，94℃ 30 秒，60℃ 30 秒，72℃ 1
分 30 秒間のサイクルを 35 回繰り返し，最後に 72℃ 10
分間の伸長とした．アガロースゲル電気泳動により目的
のサイズである約 1,080bpの増幅産物の確認をした．
塩基配列決定と分子系統樹解析：増幅産物を精製用試
薬（EXO SAP-IT，Af fymetrix／USB社，東京）で処
理して精製したのち，シーケンシング試薬（BigDye 

Terminator v3.1 Cycle Sequencing キ ッ ト，Applied 

Biosystems 社，東京）及びシークエンサー（ABI 

PRISM 3130 Genetic Analyzer，Applied Biosystems

社，東京）を用いて，ダイレクトシークエンス法により
両鎖から塩基配列を決定した．
得られた ORF2 全領域の塩基配列データと国際 DNA

表　本調査で得られた PCV2 の採材場所と遺伝子型

採材県 農場名 株　名 採材時期 
（2015 年）

遺伝
子型

ORF2
塩基数

神奈川 B SMC288-6 5 月

a 702神奈川 K SMC289-4 5 月
神奈川 G SMC297-10 6 月
広　島 U SMC295-5 5 月

千　葉 Z SMC294-4 5 月
d 705千　葉 V SMC296-21 5 月

青　森 P SMC251-1 6 月
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図　PCV2-ORF2 領域のヌクレオチド配列に基づく ClustalWによる近隣結合法を用いた分子系統樹
国際 DNAデータベースに登録されている PCV2 株をアクセッション番号で示した．
本研究で得られた 7株の配列に●で記した（神奈川県 B農場：SMC288-6B，神奈川県 G農場：

SMC297-10G，神奈川県 K農場：SMC289-4K，広島県 U農場：SMC295-5U，青森県 P農場：
SMC251-1P，千葉県 V農場：SMC296-21V，千葉県 Z農場：SMC294-4Z）．
○は 2001～2009 年に国内で検出された株であることを示す．
アクセッション番号 JX535296 は，2012 年に北米で検出されたmPCV2 株を，アクセッション番号

AB462384 は，2008 年に国内で検出された PCV2d株を示す．
系統樹中に示した数字はブートストラップ値を示す．

PCV2d

EF524532 PCV2e
AF264043

AF381176
NC005148
AY256456
○AB512125
AY322004

○AB072303
○AB462388
●SMC295-5 U

●SMC288-6 B クラスター a-1●SMC289-4 K
●SMC297-10 G

○AB361570
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○AB361568

AB361574
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0.01
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2010 年に優勢な遺伝子型であった PCV2bはまったく
認められなかった．
分子系統解析により，今回検出された PCV2dの 3株
はいずれも 2008 年に日本で確認された PCV2d株とは
異なり，2012 年に北米で検出された mPCV2 株と同じ
クラスターに位置した．今回検出された PCV2aの 4株
においても，2001～2009 年に国内で報告された
PCV2a株とは区別された．これらのことから，国内に
優勢な PCV2 は時間の経過とともに変化している可能
性が考えられた．

mPCV2 株が検出された北米の農場では，PCVADの
顕著な増加が報告されているが［10］，今回の調査で検出
された PCV2dの株はすべて健康豚由来であり，これら
の株が検出された農場で，PCVADは認められなかった．
今回 PCV2dの株が検出された青森県 1農場と千葉県
2 農場において交流は確認されず，農場間はそれぞれ
80km以上離れていた．よってPCV2dの株が豚，人，餌，
糞便などを介して各農場間を伝播した可能性は低いと考
えられた．一方，各農場の繁殖候補豚はいずれも外部か
ら導入されており，導入豚が PCV2d株の侵入に関与し
た可能性は残されている［14］．なお，PCV2aの株が検
出された 4農場においても，農場間の関連は認められな
かった．
本調査では，2012 年に北米で検出された mPCV2 株
と同じクラスターに属する PCV2dの株が国内に存在す
ることを初めて明らかにした．今後も PCV2 の遺伝子
学的な変化について注視する必要があると考える．
現在，遺伝子型 PCV2dの株の起源を明らかにするた

め，過去に採取した血清検体を用いて PCV2 の遺伝子
解析を実施している．また，PCV2 ワクチン接種をした
にもかかわらず，早い日齢の豚から PCV2 が検出され
たことから，ワクチン接種と遺伝子型の関連も調査して
いく．
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SUMMARY

We evaluated the incidence of porcine circovirus type 2 (PCV2) by conventional PCR in 163 serum samples 
which were pooled at each stage of 530 healthy pigs from 21 farms in Japan in 2015.  Subsequent sequence anal-
ysis of the open reading frame 2 region of the PCV2 DNA (702 or 705 bp) from the PCR products showed that 
seven dif ferent PCV2 strains were present.  Four PCV2 strains (from three farms in Kanagawa Prefecture and 
one in Hiroshima Prefecture) belonged to genotype PCV2a, while three (from one farm in Aomori Prefecture 
and two in Chiba Prefecture) belonged to the PCV2d group.  Moreover, the PCV2d strains were closely related 
to the mPCV2 strain described as a rapidly proliferating strain in the U.S. in 2012, but not to the Japanese 
strains repor ted among PCV2d in 2008 .  In conclusion, it is probable that the dominance of PCV2 strains 
change with the progression of time in Japan. ─ Key words : Genotyping, pigs, porcine circovirus type 2.
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