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研究成果の概要（和文）：家畜（牛および豚）の原因不明下痢症における消化管のウイルスコミュニティーと未
知のウイルスを解明するため、次世代シークエンサーによる糞便のメタゲノム解析を行ったところ、1つの新種
のピコルナウイルスおよびポサウイルスの新しい遺伝子型を発見した。いずれものウイルスも下痢症との関連性
をさらに検討する必要がある。また、トロウイルス、アストロウイルス、コブウイルス、エンテロウイルスおよ
びサポウイルスにおける遺伝子相同性組み換えを見出した。消化管内ウイルスは遺伝子組み換えにより血清学的
多様性を保持し、農場の内で感染を継続させウイルス進化に寄与していることが示唆された。

研究成果の概要（英文）：To clarify viral community for unexplained livestock (cattle and pig) 
diarrhea and discover novel gastrointestinal viruses, bovine and porcine fecal samples were analyzed
 using a metagenomics approach. We identified a novel picornavirus and new genotypes of Posavirus. 
Further studies for pathogenicity of these viruses are needed. Multiple possible recombination 
events in toroviruses, astroviruses, kobuviruses, enterovirueses, and sapoviruses were identified, 
suggesting that recombination might have contributed to the serological diversity and played an 
important role in the continued infection and the evolution of viruses in the farms.

研究分野：獣医学、感染症学、ウイルス学
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１．研究開始当初の背景 

 家畜の下痢症は生産性の低減につながる要

因であり、特に幼弱な個体は下痢を起こしや

すく、米国での子ウシ下痢症による被害額は

年間 100-200 億円と試算されている。家畜の

下痢症の原因は病原体によるものが多く、ウ

イルスでは A 群ロタウイルス、コロナウイル

ス、パルボウイルス、アデノウイルスが下痢

症の原因となる病原体として確立されており、

近年、培養法の確立や遺伝子情報の蓄積によ

って、トロウイルス、B群および C群ロタウイ

ルスが新たな家畜下痢症の病原体として認識

されるようになった。しかし、現在でも、原因

が特定されず原因不明と診断される症例は少

なくなく、我が国の乳牛においても、感染性

と考えられる下痢症の原因調査では依然とし

て 35%は原因が特定されていないとされてい

る。このような中で近年、網羅的な遺伝子解

析が可能である次世代シークエンサーが登場

し、培養不能の病原体のメタゲノム解析が可

能となり、これまで原因不明であった症例へ

の応用が期待されている。 

 

２．研究の目的 

本研究は、家畜の糞便中のウイルスコミュ

ニティーを明らかにして下痢症との関連を調

査し、さらに新規のウイルスを探索すること

で、我が国のウイルス学に新しい知見をもた

らし、畜産業の発展に貢献することを目的と

した。本研究では、家畜（牛、豚）糞便中のウ

イルス遺伝子について次世代シークエンサー

を用いたメタゲノム解析を行い、これまで実

態が不明である、糞便中に存在する病原ウイ

ルスとして確立されていないウイルスや新規

のウイルスで構成されるウイルスコミュニテ

ィーを明らかにし、家畜の下痢症との関連性

を調査する（図１）。 

 

３．研究の方法 

 下痢便と正常便の両方を材料としてウイル

ス遺伝子解析を行い、検出されたウイルス遺

伝子情報からウイルスの種類を同定する。検

出されたウイルスがどのくらい浸潤している

かを確認するため、検出系を開発して調査す

る。本来、ウイルスの動物に対する病原性を

調べるには、動物接種試験を行い、病原性を

検討する必要があるが、本研究ではメタゲノ

ム解析により下痢症に関わる可能性のあるウ

イルスを絞り込むことを目的とする。 

 

４．研究成果 

 3都県 92農場の牛から下痢便 120検体およ

び正常便 44 検体、9 県 77 農場の豚から下痢

便 96 検体および正常便 126 検体を採取し、糞

便から直接ウイルスゲノムを抽出し、次世代

シークエンサーであるイルミナ社の MiSeq で

メタゲノム解析を行った。集めた遺伝子デー

タは各種バイオインフォマティクス解析ソフ

トで解析を行った。 

 

(1)牛および豚の消化管内ウイルスコミュニ

ティーから新規ウイルスの発見：豚からこれ

まで報告のない新種のピコルナウイルス（豚

ピコルナウイルスジャパン: PPVJ）、ポサウイ

ルスの新規の遺伝子型ウイルスを発見した



（図 2 および 3）。これらのウイルスは下痢、

正常いずれの便からも検出されたが、新規の

ウイルスであるため起病性に関する情報はま

ったく見当たらず、今後監視を行っていく必

要があると考えられた（文献③、④）。また、

これまでに下痢の原因として認識されている

が、遺伝子情報が報告されていなかった牛ウ

イルス性下痢ウイルス 1n および 1o 型、牛 B

群ロタウイルスおよびサポウイルス X 型およ

び XI 型について、メタゲノム解析により遺伝

子全長を初めて解読することに成功した（文

献②、⑤、⑧）。 

 

(2)消化管ウイルスコミュニティーを形成す

るウイルスの遺伝子組み換え：牛トロウイル

スは、近年牛の下痢症との関連が明らかにな

った病原体であり、その遺伝子情報はほとん

ど知られていなかった。今回の解析で、牛ト

ロウイルス遺伝子の大部分は豚トロウイルス

の遺伝子で構成されており、ウイルス粒子の

表面蛋白をコードする領域のみが異なるキメ

ラウイルスであることが明らかになった（図

４）。トロウイルスは豚ではほとんど病原性を

示さないが、遺伝子変異を起こした株が豚か

ら牛へ種間伝播した結果、牛への病原性獲得

につながった可能性が示された（文献①）。 

今回、豚におけるメタゲノム解析で豚アス

トロウイルス、豚コブウイルス、豚エンテロ

ウイルスおよび豚サポウイルスが正常便およ

び下痢便の両方から検出されたことから、豚

の消化管ウイルスコミュニティーを構成する

ウイルスと考えられた。これらのウイルスの

遺伝子全長を解析した結果、いずれのウイル

スも遺伝子多様性を示し、さらにウイルス遺

伝子相同性組み換えを起こしていることを発

見した（図５）。遺伝子相同性組み換えにより

ウイルスは血清学的な多様性を得ることにな

り、農場の内で継続的に新規宿主に感染し、

進化を続けていることが示唆された（文献⑥、

⑦ 、 ⑧ 、



⑨）。進化の過程で病原性を獲得する場合も考

えられることから、糞便ウイルスは継続的に

観察する必要があると思われた。 

 

(3)糞便ウイルスの消化管外感染： 

 糞便ウイルスである牛アストロウイルスの

サーベイランスを行っている中で、脳炎症状

で死亡した黒毛和種育成牛の中枢神経から、

我が国で初めて牛アストロウイルスを検出し

た（文献⑩）。近年、人のアストロウイルス脳

炎が報告され、消化管ウイルスであるアスト

ロウイルスの中に中枢神経に親和性を示すグ

ループがあることが報告されている。今後、

糞便ウイルスは下痢症のみならず、他の疾患

との関連を含め、調査を継続するべきと考え

られた。 
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