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ロタウイルス（RV）は、レオウイルス科に属し、

11 本の分節状二本鎖 RNA をゲノムとするウイ

ルスである。これらの RNA 分節はウイルス構造

蛋白質である VP1～VP4、VP6 および VP7、ならび

に非構造蛋白質である NSP1～NSP5 および NSP6

をコードしている。RV は、内殻を構成している

VP6の抗原性および遺伝学的相違に基づきAから

H の８群に分類される。これまで、A（RVA）、B

（RVB）、C（RVC）、E および H 群が豚から検出

されており、下痢と関連して報告されているの

は主に RVA、RVB および RVC である２、15）。この

うち、RVA については、成豚のほぼすべてが抗体

を保有しており、ほとんどの豚群に常在してい

ると考えられている 15）。RV は、外殻蛋白である

VP7と VP4の抗原性によりG血清型とP血清型に

分類される。これらの血清型は VP7 および VP4

の遺伝子型（G遺伝子型および P遺伝子型）から

推定され、非常に多くの遺伝子型が確認されて

いる１、２、９、15）。 

豚ロタウイルス病は、哺乳豚および離乳豚に嘔

吐や下痢を引き起こす疾病である。Katsuda ら７）

は、国内の子豚下痢症の原因を調査し、哺乳豚

下痢症の 67.3％、離乳豚下痢症の 65.5％から RV

が検出されたと報告しており、RV はわが国の子

豚下痢症の主要因であると考えられている。わ

が国では本病に対するワクチンは市販されてお

らず、対策は飼養衛生管理により行う必要があ

る。しかしながら、これまで RVB や RVC の浸潤

状況はあまり調査されておらず、本病の対策法

について検討した報告もほとんどないため、被

害発生農場において適切な対策法を指導するの

が難しい状況にあった。そこで、今回、約２年

間にわたって県内養豚場の各種RVの浸潤状況を

調査するとともに、本病が頻発していた県内の

一養豚場（A農場）において対策法を検討し、そ

の効果を検証したところ、有益な知見が得られ

たので報告する。 

 

１ 材料および方法 

（１） 県内浸潤状況調査 

平成 25 年８月～平成 27 年３月に、県内の一

貫経営農場 12 戸で採取された糞便 80 検体、直

腸スワブ４検体、スラリー１検体および尿貯留

槽内容物１検体について、RVA５）、RVB６）および

RVC14）の各遺伝子を検出する RT-PCR を実施した。

なお、豚舎別の検出状況を集計するにあたって、

飼養されていた豚のステージもしくは日齢で、

分娩～離乳前を分娩舎、離乳後～60 日齢を離乳

舎、61～90 日齢を子豚舎、91 日齢～出荷を肥育

舎、分娩舎以外の母豚を母豚舎と区分した。 

 

（２） A 農場の発生状況調査および浸潤状況 

A 農場における下痢の発生状況について畜主

に聞き取り調査を行うとともに、平成 23 および

25 年の発症豚由来 RVB 株の遺伝子について、

RNA-PAGEにより全11分節の電気泳動パターンを

比較するとともに、ダイレクトシーケンス法に

より VP7 遺伝子の塩基配列を解析した。また、

平成 25 年９月、空舎中の２豚舎を除いた 34 豚

舎で採取された、排泄されて間もない新鮮な糞

便（落下糞便）５個／棟を豚舎ごとプールし、

RT-PCR により RVA５）、RVB８）および RVC14）の各

遺伝子を検索するとともに、ダイレクトシーケ

ンス法により検出株の VP7 遺伝子を解析した。 

 

（３） A 農場における対策と効果の検証 
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平成 25 年 10 月から、対策法を変更した。す

なわち、分娩舎および離乳・子豚舎の糞便を混

合したものを馴致材料として、分娩４週間前の

母豚に、１週間連続で経口投与することとした。

その後、平成 26 年２月、空舎中の４豚舎を除い

た32豚舎で採取された落下糞便５個／棟を豚舎

ごとプールし、RT-PCR により RVA５）、RVB８）お

よび RVC14）の各遺伝子の検索を行った。また、

平成 25 年 10 月～平成 27 年 12 月の期間、分娩

舎で下痢の流行がみられた際は、発症豚の糞便

について、RT-PCR により RVA５）、RVB８）、RVC14）、

伝染性胃腸炎ウイルス 12）、豚流行性下痢ウイル

ス 11）および豚デルタコロナウイルス 16）の各遺

伝子を検索した。検出された RV 株については、

ダイレクトシーケンス法により VP7 遺伝子を解

析した。さらに、平成 23～27 年の淘汰を含めた

離乳前事故率を集計し、対策効果を検証した。 

 

２ 成績 

（１）県内浸潤状況調査 

調査農場 12 戸すべてで RV が検出された。内訳

は、RVA、RVB および RVC すべてが検出されたの

が８戸（66.7%）、RVB および RVC が検出された

のが３戸（25.0%）、RVC のみが検出されたのが

１戸（8.3%）であった。次に、浸潤状況を豚舎

別に集計した結果を表‐１に示す。離乳舎での

RV 検出率は 100％であり、離乳舎では１豚舎の

材料から検出される群の種類が多い傾向がみら

れた。 

 

（２）A農場の発生状況および浸潤状況調査 

 A 農場は母豚 1,400 頭飼養、豚舎 36 棟の一貫

経営農場で、平成 23 年９月～平成 25 年８月の

期間に少なくとも３例（RVA：１例、RVB：２例）

の豚ロタウイルス病が確認されていた（表‐２）。

従来 A 農場では、対策として分娩舎の糞便を用

いた母豚馴致（分娩４週間前から１週間連続で

経口投与）を実施していた。しかしながら、分

娩舎では２～３か月間隔で下痢が繰り返し流行

しており、若齢、特に３日齢以下で発症すると

死亡するか発育不良となることが多く、問題と

なっていた。  

 RNA-PAGE による平成 23 年と 25 年の発症豚由

来 RVB 株の遺伝子分節の比較では、NSP2 と VP7

を除いた９分節は同じサイズであった（写真‐

１）。また、VP7 遺伝子（703bp）のシーケンス

解析の結果、平成 23 年と 25 年の両株はともに

遺伝子型 G20 に分類され、塩基配列は 98.6%、推

定アミノ酸配列は 99.6％の一致率を示した。 

浸潤状況調査では、19 豚舎（55.9%）で RV 遺

伝子が検出された（表‐３）。このうち、馴致

材料としていた分娩舎の糞便からは RVC が検出

されず、離乳・子豚舎では RVA、RVB および RVC

すべてが検出された。検出株の VP7 遺伝子解析

では、計 11 種類の遺伝子型が確認された（表‐

４）。各豚舎で検出された遺伝子型は、分娩舎 

 

表－１ 県内養豚場の豚舎別 RV遺伝子検出状況（12 戸） 

 遺伝子検出豚舎数 

豚舎 分娩 分娩・離乳 離乳 離乳・子豚 子豚 肥育 母豚 
日齢等 分娩-離乳前 分娩-60  離乳-60 離乳-90 61-90 91-出荷 母豚 

豚舎数 12 3 8 7 10 26 20 

RV 合計 8 66.7% 3 100.0% 8 100.0% 7 100.0% 5 50.0% 16 61.5% 5 25.0% 

RVA 合計 3 25.0% 1 33.3% 6 75.0% 1 14.3% 0 0.0% 0 0.0% 2 10.0% 
RVB 合計 3 25.0% 1 33.3% 6 75.0% 7 100.0% 5 50.0% 11 42.3% 3 15.0% 
RVC 合計 4 33.3% 2 66.7% 8 100.0% 5 71.4% 3 30.0% 12 46.2% 2 10.0% 

RVA のみ 2 16.7% 0 0.0% 0 0.0% 0 0.0% 0 0.0% 0 0.0% 0 0.0% 
RVB のみ 2 16.7% 1 33.3% 0 0.0% 2 28.6% 2 20.0% 4 15.4% 2 10.0% 
RVC のみ 2 16.7% 1 33.3% 1 12.5% 0 0.0% 0 0.0% 5 19.2% 1 5.0% 
RVA＋RVB 0 0.0% 0 0.0% 0 0.0% 0 0.0% 0 0.0% 0 0.0% 1 5.0% 
RVA＋RVC 1 8.3% 1 33.3% 1 12.5% 0 0.0% 0 0.0% 0 0.0% 1 5.0% 
RVB＋RVC 1 8.3% 0 0.0% 1 12.5% 4 57.1% 3 30.0% 7 26.9% 0 0.0% 
RVA+RVB+RVC 0 0.0% 0 0.0% 5 62.5% 1 14.3% 0 0.0% 0 0.0% 0 0.0% 

 



 - 52 -

表－２ A 農場における発生状況 

発生 日齢 発生状況 検出株 

平成 23 年９月 ３ 分娩舎の 30% RVB 

平成 25 年１月 ３ 初～２産の産子ほぼすべて RVA 

平成 25 年８月 ３ １週間の分娩 80 腹中 40 腹 RVB 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

写真－１ RNA-PAGE 像 

レーン１－３：平成 23 年発症豚由来 RVB 株. レーン４, ５：

平成 25 年発症豚由来 RVB 株. 各株の遺伝子は, 症例ごと

に 11 分節すべてが同サイズ. 平成 23 年と 25 年の検出株

では, NSP2 と VP7 を除いた９分節が同サイズ. 

 

では２種類（18.2%）、離乳・子豚舎では５種類

（45.5%）、肥育舎では８種類（72.7%）、母豚

舎では３種類（27.3%）、導入豚舎では１種類

（9.1%）であった。 

 

（３）A農場における対策と効果の検証 

浸潤状況調査では、18 豚舎（56.3%）で RV が

検出されたが、分娩舎では検出されなかった（表

‐５）。また、離乳・子豚舎での RV 検出率は 100%

で、RVA、RVB および RVC すべてが検出された。 

対策後の下痢の病性鑑定では、平成26年10月、

分娩舎の約 20%の哺乳豚で下痢の発症が確認さ

れ、検査に供した発症豚３頭中３頭の糞便から

RVA 遺伝子が検出された。この検出された株は、

VP7 遺伝子解析から遺伝子型 G4 に分類され、平

成 25 年の調査で検出された RVA 株（G1、G5 およ

び G9）とは異なっていた。この発生で発症した

のは９日齢以上の豚で、死亡や発育不良の増加

はみられなかった。なお、この発生以降、平成

27年12月まで豚ロタウイルス病の発生は確認さ

れなかった。 

離乳前事故率の推移では、対策を実施した平成

25 年以降事故率の減少がみられた（図‐１）。 

 

３ まとめおよび考察 

 今回の調査では、まず不明な部分の多かった

野外におけるRVA以外の RVの浸潤状況の把握を

目的として、県内養豚場を対象に調査を行った。 

 

表－３ A 農場の RV 浸潤状況（平成 25 年９月） 

 検出豚舎数 

豚舎 分娩 離乳・子豚 肥育 母豚 導入豚 
日齢等 分娩-離乳前 離乳-90  91-出荷 母豚 導入豚 

豚舎数 3 8 14 8 1 

RV 合計 2 66.7% 7 87.5% 7 50.0% 2 25.0% 1 100.0% 

RVA 合計 2 66.7% 6 75.0% 2 14.3% 1 12.5% 1 100.0% 
RVB 合計 1 33.3% 2 25.0% 5 35.7% 1 12.5% 0 0.0% 
RVC 合計 0 0.0% 6 75.0% 5 35.7% 1 12.5% 0 0.0% 

RVA のみ 1 33.3% 0 0.0% 0 0.0% 0 0.0% 1 100.0% 
RVB のみ 0 0.0% 1 12.5% 2 14.3% 1 12.5% 0 0.0% 
RVC のみ 0 0.0% 0 0.0% 1 7.1% 0 0.0% 0 0.0% 
RVA＋RVB 1 33.3% 0 0.0% 0 0.0% 0 0.0% 0 0.0% 
RVA＋RVC 0 0.0% 5 62.5% 1 7.1% 1 12.5% 0 0.0% 
RVB＋RVC 0 0.0% 0 0.0% 2 14.3% 0 0.0% 0 0.0% 
RVA+RVB+RVC 0 0.0% 1 12.5% 1 7.1% 0 0.0% 0 0.0% 

 

１ ２ ３ ４ ５ 

← NSP2 

← VP7
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表－４ 検出株の VP7 遺伝子型 

群 遺伝子型 分娩 離乳・子豚 肥育 母豚 導入 

A G1   ●   

 G5   ●   

 G9 ● ●   ● 

B G7   ● ●  

 G10  ● ●   

 G12   ●   

 G20 ●     

 G21  ●  ●  

C G1  ● ● ●  

 G3  ● ●   

 G6   ●   

 

表－５ A 農場の RV 浸潤状況（平成 26 年２月） 

 検出豚舎数 

豚舎 分娩 離乳・子豚 肥育 母豚 
日齢等 分娩-離乳前 離乳-90 91-出荷 母豚 

豚舎数 3 8 13 8 

RV 合計 0 0.0% 8 100.0% 9 69.2% 1 12.5% 

RVA 合計 0 0.0% 5 62.5% 4 30.8% 1 12.5% 
RVB 合計 0 0.0% 5 62.5% 4 30.8% 1 12.5% 
RVC 合計 0 0.0% 8 100.0% 6 46.2% 0 0.0% 

RVA のみ 0 0.0% 0 0.0% 1 7.7% 0 0.0% 
RVB のみ 0 0.0% 0 0.0% 1 7.7% 0 0.0% 
RVC のみ 0 0.0% 2 25.0% 4 30.8% 0 0.0% 
RVA＋RVB 0 0.0% 0 0.0% 1 7.7% 1 12.5% 
RVA＋RVC 0 0.0% 1 12.5% 0 0.0% 0 0.0% 
RVB＋RVC 0 0.0% 1 12.5% 0 0.0% 0 0.0% 
RVA+RVB+RVC 0 0.0% 4 50.0% 2 15.4% 0 0.0% 

 

 

図－１ 離乳前事故率の推移 

 

その結果、RVB、RVC も、RVA と同様に多くの農

場に浸潤していることが明らかとなった。豚舎

別の検出状況では、離乳舎で最も検出率が高く、

次いで分娩舎で多く検出された。Miyazaki ら 10）

は、国内の養豚場において発育ステージ別の RVA

の浸潤状況を調査し、検出率が最も高かったの

が 30 日齢の豚であり、次いで哺乳豚で高く、60

日齢以上では低かったことを報告している。本

調査でも、RVA の検出状況は概ね同様の傾向であ

った。国内の養豚場における RVB や RVC の浸潤

状況に関する報告は限られているが８、13）、Janke

ら６）が米国の６州 145 農場の下痢便について行

った調査で、RVA は哺乳豚で多く検出されたが、

RVBおよびRVCは離乳豚での検出が多かったこと

が報告されている。また、国内の子豚下痢症の

原因調査７）でも同様の傾向がみられ、哺乳豚と

比較して、離乳豚の下痢症では複数群の RV の混

合感染が多かったことが報告されている。今回

の調査で、多くの農場の離乳舎に複数群の RV が

存在していることが示唆され、離乳豚の下痢症

で混合感染が多い原因は、この汚染度の高さに

起因すると考えられた。 

豚ロタウイルス病の頻発していた A 農場で行

った調査では、少数のサンプルでの抽出検査で

あったにもかかわらず、55.9％と半数以上の豚

舎で RV の浸潤が確認され、農場内の汚染度が非

常に高いことが明らかとなった。また、平成 23

年と 25 年の発生時に検出された RVB 株は、抗原

性のきわめて近い近縁な株と考えられ、農場常

在株による発生が繰り返されていたことが示唆

された。哺乳豚における本病の防御には、移行

抗体よりも乳汁免疫が重要であり、哺乳中の子

豚は乳汁中の抗体によって感染や発症から防御

される 15）。それにもかかわらず哺乳豚の発生が

繰り返される原因として、母豚が農場常在株に

対して十分な免疫を保有していない可能性が考

えられた。分娩舎糞便による馴致は、分娩舎で

本病が発生した際に、すみやかに流行株に対す

る免疫を母豚に賦与できるため、流行の早期終

息に有効な対策法と考えられる。しかしながら、

流行が終息し、分娩舎内のウイルス量が減少す

ると、免疫が不十分な母豚が増えていくと考え

られ、これが一定期間を経て常在株による再流

行が繰り返されている一因と推察された。さら

に、分娩舎に浸潤している株の抗原性の種類は、

農場全体に浸潤している株の抗原性に対して非

常に少なく、分娩舎糞便での馴致では、母豚は

限られた抗原性に対する免疫しか獲得できない

と考えられた。そのため、外部から分娩舎に存
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在しない抗原性株が侵入すると発生を防ぐこと

ができない場合があり、発生頻度の増加につな

がっている可能性も考えられた。 

この改善策として、RV の検出率が高く、幅広

い抗原性株が存在していた離乳・子豚舎の糞便

を馴致材料に追加することとした。この対策実

施以降、分娩舎内のウイルス量と本病の発生頻

度は著しく減少し、離乳前事故率も減少した。

これらは、母豚の免疫強化により、哺乳豚の感

染および発症が防御され、分娩舎内での水平感

染も減少したことを示唆する成績と考えられた。

また、RVA の糞便への排泄期間は１～14 日間（平

均 7.4 日間）であり３）、感染から回復した豚は

腸管内で IgA 抗体を分泌し、一定期間再感染か

ら防御される 15）。そのため、分娩 4週間前に幅

広い抗原性の株により母豚を免疫する本対策に

は、分娩舎への移動直前に母豚が RV に感染する

頻度を減少させ、母豚による分娩舎へのウイル

スの持込みを防止する効果もあると考えられる。 

対策後、分娩舎内のウイルス量が減少しても、

離乳・子豚舎では対策前と変わらず多くの RV が

検出され、A 農場では離乳舎を中心に RV が常在

化していると考えられた。糞便中の RV は、60℃

30 分間の加熱で不活化されず、18～20℃で少な

くとも７～９か月間感染性を保持する 17）。Fu ら
４）は、３か月間使用しなかった離乳室で RV が生

存していたことを確認し、豚舎環境が子豚への

重要な感染源であることを報告している。A農場

に限らず、多くの養豚場では、環境中に残存し

たウイルスが感染源となっている、もしくは他

の豚舎で排泄されたウイルスを従業員等が媒介

している可能性が考えられる。離乳直後は、乳

汁免疫がなくなり、子豚自体の能動免疫も不十

分であるため、豚の RV に対する感受性がもっと

も高い時期と考えられる。そういった子豚が離

乳舎に移動するたびに感染を受けることで、離

乳舎を中心とした感染環が形成されていること

が推察される。しかしながら、これは馴致用抗

原の安定的な確保が可能であることも示唆して

おり、発生や終息によりウイルス量が増減しが

ちな分娩舎の糞便による馴致と比較して、対策

の安定性と有効性は高いと考えられる。 

対策後、１度だけ RVA による本病の発生が確

認されたが、これは平成 25 年の調査時には農場

に存在しなかった、もしくは浸潤度の低い抗原

性の株によるものと考えられた。こういった発

生の予防は今後の課題ではあるが、馴致材料に

は以前と変わらず分娩舎の糞便が含まれている

ため、発生期間は最小限に抑えられると考えら

れる。 

以上のことから、本対策法には、豚ロタウイ

ルス病に対し、継続的に非常に高い被害低減効

果が期待できる。ただし、馴致は、安全性の保

証されたワクチンとは異なり、野外株の強制感

染による免疫賦与である。すなわち、病原性株

の拡散や豚へ障害等のリスクを伴い、他の病原

体が馴致材料に混入する危険性もあるため、無

条件にすべての農場で推奨できる対策ではない。

馴致による対策の実施にあたっては、生産者が

そのリスクについて十分に理解し、必ず獣医師

の管理下で注意深く実施しなければならない。

また、実施前には、RV 以外の病原体が馴致材料

に含まれていないことを確認する必要がある。 
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