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はじめに 

 

 麻しんは発熱，発疹，カタル症状を主徴とする，麻しん

ウイルス（MV）による急性ウイルス感染症である．2019年

に改正された「麻しんに関する特定感染症予防指針」1)では

可能な限り MV の遺伝子配列の解析を実施し，国に報告す

ることを求めている．日本は，2015年3月にWHOから麻疹の

排除状態にあると認定されたが，輸入例から感染が拡がる

ことが度々発生している． 

 2019年に入り，大阪府をはじめとして輸入例を発端とし

た麻しんの集団発生が各地で発生した2)．埼玉県において

も2019年2月頃より麻しん陽性患者との接触者が報告され

関連検体として例年より多くの検体が搬入された．しかし，

接触者や空間共有者でも必ずしも MV が検出されず，MV 以

外のウイルスが検出される例も多くみられた． 

 そこで，麻しん疑い検体からのウイルス検出状況をMV遺

伝子解析結果とともに報告する． 

 

材料 

 

 2016年1月から2019年12月までに感染症発生動向調査事

業3)により当所に搬入された麻しん検体（修飾麻しん及び

疑い例含む）を材料とした．検体の処理は，咽頭拭い液及

び尿については，病原体検出マニュアル麻疹4,5)に準じて実

施した．また，末梢血液については，Red Blood Cell Lysis 

Buffer（Roche）を用いて，末梢血単核球細胞を含む白血球

分画を分離し，材料とした．材料から核酸を抽出した後，

病原体検出マニュアルに基づきリアルタイム RT-PCR 法に

より MV及び風しんウイルス（RuV）の検出を行った． 

 MV が陽性あるいは判定保留であった場合は病原体検出

マニュアルに準じてRT-PCRを行い，nucleoprotein遺伝子

（N遺伝子）及びhemagglutinin 遺伝子（H遺伝子）の検出

を行った．N 遺伝子が検出された検体については，ダイレ

クトシークエンス法により塩基配列を決定し，相同性解析

及び近隣結合法による系統樹解析を行い，遺伝子型を決定

した．また，MVが検出された症例に関しては，検体と共に

送付された患者情報を元に感染経路を推定し，塩基配列の

比較検討を行った． 

 MV，RuV が共に陰性であった検体に関してはパルボウイ

ルス B19について，病原体検索を行った．さらに，咽頭拭

い液については，アデノウイルス，エンテロウイルス，ラ

イノウイルス及びヒトパレコウイルスの検査を，インフル

エンザの流行期にはインフルエンザウイルスの検査も実施

した．2歳以下の患者の血液検体については，ヒトヘルペス

ウイルス（HHV）6，HHV7の検査も実施した．  

 

結果及び考察 

 

 検体採取年別の検体検査症例数と MV 検出状況を表1に示

した．病原体検出マニュアルに基づき，MV の A 型（ワクチ

ン株）が検出された症例は陽性症例としていない．4年間で

435症例（1179検体）が搬入された．年別では2016年は34症

例（92検体），2017年は27症例（73検体），2018年は115症例

（318検体），2019年は259症例（696検体）であった．このう

ち計44症例（109検体）からMVが検出された．年別の陽性症

例数は2016年は2症例（6検体），2017年は3症例（9検体），2018

年は11症例（23検体），2019年は28症例（71検体）であった． 

 検出されたMVの遺伝子型別結果を表2に示した．2018年

の2症例（3検体）と2019年の6症例（12検体）からはA型が

検出された．A型検出症例は全てワクチン接種後9日～15日

に検体が採取されていた．A 型以外の MV の遺伝子型は D8

型が25症例，B3型が16症例，H1型が1症例であり，2症例は

型別ができなかった． 

 採取年別・年齢階級別の搬入症例数とMV陽性症例数（A型

を含まない）及び全体の陽性率を表3に示した．全症例の年

齢中央値（0歳～85歳）は22歳であった．4年間では搬入症

例数としては1～5歳が最も多く100症例（23.0％）であった

が，MV 陽性であったのは30～39歳が最も多く，17症例

（38.6％）であり，概ね全国の検出状況と一致した6)． 

 搬入症例数，陽性症例数が多かった2018年と2019年につ

いて採取年別に見ると，搬入症例数は2018年は1～5歳が最

も多く26症例（22.6％），次いで30～39歳20症例（17.4％），

20～29歳18症例（15.7％）であった．2019年は1～5歳が最

も多く60症例（23.2％），次いで20～29歳46症例（17.8％），

30～39歳45症例（17.4％）であり，いずれの年でも1～5歳

の症例の搬入が多かった．MV陽性症例は2018年，2019年と
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もに30～39歳が最も多く，それぞれ6症例（54.5％），11症

例（39.3％）であった． 

 系統樹解析の結果を図1に示した．D8型においては，採取

年が同じであっても異なるクラスターに分類される株があ

った．一方，採取年が異なっていても N遺伝子450塩基の配

列が一致する株も見られた．2019年に検出された B3型は，

1症例を除いた全ての症例のN遺伝子450塩基が一致した．

また，2019年の B3型株は，2014年に当所で検出したB3型株

とは異なるクラスターに分類されることが判明した． 

 患者情報から感染経路が推定された症例は2016年にはな

かったが，2017年以降は年に1件～数件の症例がみられた．

感染経路が推定された症例に関しては，それぞれの接触者

から検出されたMV株のN遺伝子450塩基の配列が一致した． 

 MV以外のウイルス検出状況を表4に示した．MV以外のウ

イルスは116症例から検出された．3種類のウイルスが検出

された症例が1症例，2種類のウイルスが検出された症例が

8症例あった． 

 検出ウイルスはHHV6が26症例と最も多く，次いでパルボ

ウイルス B19が25症例、RuV（ワクチン株含む）が23症例，

ライノウイルスが15症例であった． 

 検出された RuV の遺伝子型の内訳は1E 型21症例，2B 型

1症例，ワクチン株である1a型が1症例から検出された．こ

のうち1a型が検出された症例からはMVのA型も検出された． 

 その他，アデノウイルスが11症例，エンテロウイルスが

10症例，インフルエンザウイルスが9症例，ヒトパレコウイ

ルスが4症例，パラインフルエンザウイルス1型が1症例，

HHV7が1症例から検出された． 

 2016年，2017年ともに搬入症例数は30前後，陽性数は1桁

であったが、2018年から増加がみられた．2019年はさらに

2018年と比較し搬入症例数・陽性数ともに2倍以上となった．

2019年の埼玉県内では，麻しん陽性患者が商業施設や大規

模病院にかかわった事例があり，結果として接触者が多く

なり検体搬入数も増加したと考えられる7)．また，2016年か

ら2018年にかけては県内ではD8型が検出されていたが，2019

年に入り B3型の感染事例が増加した．B3型株が当所で検出

されたのは2014年以来であり，5年ぶりの検出であった8)． 

 今回 MV 以外のウイルスとして，HHV6やパルボウイルス

B19，RuVなどの発疹性感染症を起こすウイルスやインフル

エンザウイルス，ライノウイルスなどの呼吸器感染症を起

こす多様なウイルスが検出されたこと，搬入された年齢階

級は1～5歳が多い傾向がみられ，この年齢階級からHHV6や

パルボウイルス B19などが多く検出されていることから，

麻しんを臨床症状のみで診断することの難しさが改めて確

認された．日本は麻しん排除国であり現在国内で感染事例

として検出される MV は海外から輸入例とされている．検

出年別の集団感染発端例の推定感染地と遺伝子型は，2016

年は中国からの H1型，2017年はインド，インドネシアから

の D8型，2018年はタイ，シンガポール，マレーシア等から

の D8型，2019年はベトナムやタイ等からの D8型及びフィ

リピンや中国等から B3型が国内に持ち込まれている2,9).

県内でも同様の型が検出されている．麻しん排除国認定を

維持するためにも，今後も麻しんの検査体制を維持し，国

内で検出されるウイルス株の動向を監視していくことが重

要である． 
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表 1 検体採取年別搬入症例数及び MV 検出状況 

採取年 搬入症例数 MV 陽性症例数* 

2016 34(92) 2(6) 

2017 27(73) 3(9) 

2018 115(318) 11(23) 

2019 259(696) 28(71) 

計 435(1179) 44(109)   
括弧内数値は検体数 

*ワクチン株が検出された症例を除く 

  
 

表 2 検体採取年別・遺伝子型別の MV 検出症例数 
 D8 Ｂ3 H1 nt A 

2016 1  1   

2017 3     

2018 10   1 2 

2019 11 16  1 6 

    nt：not typed 
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表 3 搬入年別の搬入症例数と陽性症例数及び陽性率 

搬入年 2016  2017  2018  2019  合計 

年齢階級 搬入 陽性  搬入 陽性  搬入 陽性  搬入 陽性  搬入 ％ 陽性 ％ 陽性（％） 

0 3 0  0 0  5 1  24 4  32 7.4 5 11.4 15.6  

1-5 6 0  8 0  26 0  60 1  100 23.0 1 2.2 1.0  

6-9 2 0  2 0  7 0  10 3  21 4.8 0 0.0 0.0  

10-19 7 0  2 0  8 0  24 3  41 9.4 3 6.8 7.3  

20-29 6 2  7 2  18 2  46 6  77 17.7 12 27.3 15.6  

30-39 4 0  2 0  20 6  45 11  71 16.3 17 38.6 23.9  

40-49 2 0  2 0  14 2  36 3  54 12.4 5 11.4 9.3  

50- 4 0  4 1  17 0  14 0  39 9.0 1 2.2 2.6  

合計 34 2  27 3  115 11  259 31  435   44   10.1 

 

 

 

図1 麻疹ウイルスの遺伝子型決定領域N遺伝子（450塩基）近隣結合法による分子系統樹（A型検出株は除く） 

●：埼玉県におけるMV検出株（採取年，その年の症例番号） 

□，◇，◎，△，▽，◆：同一記号間で接触により感染経路が推定された症例 

※：当所において2014年に検出されたB3型株 
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表 4 MV 以外のウイルス検出状況 

  採取年 2016 2017 2018 2019 計 

検出ウイルス 検査症例数 32 24 104 231 391 

 ヒトヘルペスウイルス 6   2 2 7 15 26 

 7        1   1 

 パルボウイルス B19    1   4 20 25 

 風しんウイルス 1E     4 17 21 

 2B   1    1 

 A          1 1 

 ライノウイルス     2 2 8 3 15 

 アデノウイルス 1     1  1 

 2      3 3 

 5      1 1 

 6      1 1 

 nt    1   1 3 5 

 エンテロウイルス  CA6      3 3 

 CA16     2  2 

 CA9     1  1 

 CB3      1 1 

 D68   1    1 

 nt          2 2 

 インフルエンザウイルス AH3     1 2 3 

  AH1pdm      1 1 

 B   1 2 1  4 

 C        1   1 

 ヒトパレコウイルス 1      1 1 

 3      1 1 

 6      1 1 

 nt        1   1 

 

パラインフルエンザウイル

ス 
1 

       1   1 

    9 6 34 76 125 

CA：コクサッキーウイルス A 群 CB：コクサッキーウイルス B 群 nt：not typed  同一症例からの複数ウイルスの検出を含む 

 


