
表３ 宮崎県におけるウイルス検出数の推移（2014年～2023年） 

 
2014 2015 2016 2017 2018 2019 2020 2021 2022 2023

Adenovirus 1 1 1 5 2 2 1 1 1 14
Adenovirus 2 4 2 1 4 2 2 1 16
Adenovirus 3 2 1 1 2 2 1 9
Adenovirus 5 1 2 3
Adenovirus 6 1 1 1 5 8
Adenovirus 31 1 1
Adenovirus 35 1 1
Adenovirus 54 2 2
Adenovirus NT 1 3 4
Coxsackievirus A2 1 3 4
Coxsackievirus A4 11 1 2 1 15
Coxsackievirus A5 1 1 2
Coxsackievirus A6 31 5 36 5 20 2 2 101
Coxsackievirus A9 25 2 2 29
Coxsackievirus A10 2 5 9 3 1 20
Coxsackievirus A14 1 1
Coxsackievirus A16 2 5 22 2 31
Coxsackievirus B1 5 5
Coxsackievirus B2 1 1
Coxsackievirus B3 3 4 1 8
Coxsackievirus B4 7 4 11
Coxsackievirus B5 8 13 12 6 39
Echovirus 3 16 3 19
Echovirus 5 2 2
Echovirus 6 5 1 17 23
Echovirus 7 1 1
Echovirus 9 6 2 5 5 18
Echovirus 11 1 4 5
Echovirus 14 2 2
Echovirus 16 8 7 15
Echovirus 18 3 29 4 13 49
Echovirus 25 1 2 9 2 14
Echovirus 30 3 2 5
Parechovirus 1 7 3 4 2 1 1 18
Parechovirus 3 5 29 2 3 11 10 60
Parechovirus 6 1 1
Parechovirus NT 3 3
Enterovirus D68 7 2 9
Enterovirus 71 15 3 12 30
Rhinovirus 32 32 29 35 13 13 3 2 5 8 172
Herpes simplex virus 1 4 5 2 9 6 2 1 1 30
Herpes simplex virus 2 1 1
Varicella-zoster virus 3 3 2 8
Cytomegalovirus 4 3 1 1 1 1 2 1 14
Epstein-Barr virus 1 1
Human herpes virus 6 13 8 9 12 8 10 1 5 3 69
Human herpes virus 7 1 1 3 1 2 1 9
Hepatitis A virus 13 1 19 6 39
Parvovirus B19 1 7 6 14
Influenza virus A H1pdm09 20 1 26 36 18 55 32 19 207
Influenza virus A H3 47 25 17 84 32 31 2 80 318
Influenza virus B 27 1 20 50 42 2 7 3 152
Parainfluenza virus 1 1 1 9 4 4 1 20
Parainfluenza virus 3 5 3 13 7 4 4 1 2 39
Parainfluenza virus 4 1 1 2
RS virus 21 30 18 6 6 2 1 1 1 2 88
Human metapneumovirus 3 29 4 8 2 2 1 1 50
Human coronavirus 2 2 4 8
Measles virus 10 5 2 17
Mumps virus 4 2 1 7
Rubella virus 6 2 8
Rotavirus 2 2
Norovirus 1 5 6 4 1 1 18
Sapovirus 1 1
Dengue virus 1 2 1 3
Dengue virus 3 2 1 3
Dengue virus NT 2 2
Chikungunya virus 1 2 3
SARS-CoV-2 362 1,260 3,836 5 5,463

Total 249 278 308 359 232 205 438 1,291 3,866 141 7,367
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要旨 

 

宮崎県は全国で最も重症熱性血小板減少症候群（SFTS）の感染者数が多い。県内の SFTSV
の遺伝学的特徴を調査する事は、疫学上重要である。 
本研究では、次世代シーケンサー（NGS）を用いて SFTSVの全ゲノム解析を行うプロトコル
を開発し、過去に当所で SFTS陽性となった検体を用いて、SFTSV（S分節）の全ゲノム解析
を行った。その結果、宮崎県の SFTSVの遺伝子型は 4つ程度の地域性（A-D）に分類できる事
が判明した。 
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はじめに 
 

 重症熱性血小板減少症候群（SFTS）は 2011
年に中国で発見されたフェヌイウイルス科バン

ヤンウイルス属の重症熱性血板減少症候群ウイ

ルス（SFTSV）によって引き起こされる感染症
であり、マダニによって媒介される人獣共通感

染症である。国内では 2013年に SFTS患者１
例目が報告されてから2023年４月30日までに
835人の患者と 97名の死亡（発生届出時点での
死亡者数）が確認されている。発症者及び死亡

者は高齢者を中心に発生しており、致死率は

6.3%-30%と考えられている 1)。宮崎県は全国で

SFTS患者発生数が最も多く、2013年の１例目
から 2023年 7月 2日までに 107名の感染者と
29名の死亡者（発生届出後も含む）が確認され
ている。SFTS の患者発生地域は少しずつ北上
しており、2019年には東京でも患者が確認され
ている。SFTSは治療薬がなく、治療は対症療 
 

法が中心となっているため、SFTSVの感染の仕
組みを理解することは、患者及び死亡者数の減

少のために重要な課題となっている。 
SFTSVは 3分節の 1本鎖マイナス RNAで構
成され、L（6368bp）、M（3378bp）、S（1746bp）
の３つの分節に分かれており、L分節はRNA依
存性 RNAポリメラーゼを、M分節はエンベロ
ープ糖タンパク（Gn及びGc）を、S分節は核
タンパク（NP）と非構造タンパク（NSs）をコ
ードしている。 
過去に行われた研究では、SFTS は中国に多
い C1-C5 と日本に多い J1-J3 の 8 つの型に分
類される事が判明している 2)。 
当所では、次世代シークエンサーを用いて

SFTSVの L分節、M分節、S分節について全
ゲノム解析を行っており、SFTSV の S 分節の
塩基配列と地域性及び致死率の間に一定の関連

性が確認できたため報告する。 
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対象及び方法 
 

１）対象 
2013年から 2023年の間に、当所のPCR
検査で SFTS陽性が確定した検体（血清）
のうち、S分節の塩基配列が確定した 80検
体。 

 ２）方法 
全ゲノムシークエンサー（iSeq/MK1C）
を用いて全ゲノム解析を行った検体のう

ち、coverage95%以上、read depth10以上
かつgapがない検体についてS分節の系統
樹解析を行った。この結果、系統樹におい

て４検体以上の遺伝子集団（以下クラスタ

－）からなる分岐に対して、地域性と致死

率の違いを確認した。 
 

結果 
 

系統樹解析の結果、S分節のクラスターは 80
検体中 36検体が A-Dの４つに分類された（図
１）。このうち、Aは以前より県南を中心に発生
している J3型で、Bは鹿児島県を中心に発生し
ているクラスター、C は県北を中心に発生して
いるクラスター、D は県央を中心に発生してい
るクラスターであった（図２）。このうち、Cと
D は J1 型の一部を構成している株であった。
各クラスターの致死率は、A（3/13=23.1%）、B
（0/4=0%）、C（5/13=38.5%）、D（1/6=16.7%）
であった。また、患者の年齢の中央値は、 A（80
歳）、B（69歳）、C（82歳）、D（79.5歳）、全
検体（76歳）であった。 
 

考察 
 
 

今回、クラスターと地域性を比較した結果、S 
分節遺伝子配列と感染推定地域の間に、一定の 
関連性があることが示唆された。マダニは主に

イノシシや鹿などの野生動物によって移動す 
ることから、野生動物の行動範囲とSFTSVの 
遺伝子配列の間に関係性がある事が推測され 
る。今回、局所的な地域における S分節の系統
樹を作成することで、地域性がわかりやすくな

り、感染地の推定に役立つ事が示唆された。な

お、現在解析を行っている検体は 80件で、検体
数が少ないことから、今後、動物検体も含めた

調査を行っていくことで、より正確に感染地域

と遺伝子配列の関係が明らかになっていくもの

と考えられる。 
また、これらのクラスター間において、致死 
率に差がある可能性も示唆された。Cにおいて、
30%以上の高い致死率が確認されたことから、
今後、死亡事例と死亡しなかった事例について

SFTSVのアミノ酸配列を比較していくことで、
ウイルス側の重症化に関わるアミノ酸が特定で

きる可能性も考えられる。 
今回、全ゲノム解析で最も解析できているS 
分節を用いて解析を行った。S 分節は他の領域
に比べて変異が少ないため、地域性の解析に適

していると考えられる。また、今回の結果では、

B及びDの検体数がやや少なく、Bの年齢の中
央値が低いことから、今後検体数が増えること

で、致死率に変化が出る可能性がある点には注

意する必要がある。 
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図１：S分節系統樹 

図２：SFTSVの地域性 
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