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マレック病（以下、MD）はトリアルファヘル

ペスウイルス２型、通称マレック病ウイルス（以

下、MDV）の感染に起因する T細胞性リンパ腫

である１）。ほぼすべての鶏が感染しており、一

度感染すると生涯持続感染し、フケを介して伝

播する１）。また、６週齢以降に散発的かつ継続

的に発生し、内臓に腫瘍が形成される内臓型を

発症すると、多くの場合、死亡率が高くなる１、

２）。MDは、七面鳥から分離される非腫瘍原性株

の HVT、鶏から分離される非腫瘍原性株の SB-

1、極めて低い腫瘍原性を持つ CVI988 の３種の

ワクチンにより制御されてきた１）。ワクチンは

ウイルスの増殖及び腫瘍化を抑制するが、ワク

チン免疫が成立する前に野外感染を受けると発

症する１）。

MDV の病原性は、単独接種の HVT または２

価ワクチン（HVT+SB-1）による 免疫を突破する

能力に応じて、弱毒（m）、強毒（v）、超強毒

（vv）、超強毒＋（vv+）の４つの病原型に分類

されている１、２）（図－１）。HVTワクチンの防

御効果は vMDV まで、HVT＋SB1 ワクチンは

vvMDVまでは防御効果を示すが、それ以上の病

原型には防御効果が低いのに対し、CVI988を含

むワクチンではいずれの病原型に対しても高い

防御効果があることが報告されている１）。

MDV の腫瘍形成及び病原性において中心的な

役割を果たす遺伝子の一つに Meq 遺伝子がある。

Meq 遺伝子は 339 の アミノ酸からなる Meq タンパ

ク質をコードしており、その N 末端には DNA 結合

に関わるbZIP ドメインを、C 末端には４つのプロリン

の繰り返し配列（プロリンリッチリピート）が含まれる

転写活性化ドメインを持つ２、３）（図－２）。転写活性

化ドメインは、４つのプロリンの繰り返し配列数（プロ

リンリッチリピート）によって特徴づけられる３）。Meq

は細胞の増殖やアポトーシスを制御し、腫瘍原性に

深く関与している ３、４）。 Meq 遺伝子の特異的な多

型及び点変異は MDV の病原性と相関しており、

Meq 遺伝子におけるプロリン含量及びプロリンリッチ

リピート数は病原性と強い負の相関を示すことが報

告されている５-９）。 そのため、Meq 配列は MDV の

病原性評価やウイルス株の分類における重要な指

標となっており、従来の手間のかかる in vivo 病原型

判定試験に代わり、これらの分子特性に基づく Meq

遺伝子配列の解析が、系統解析や病原性予測に

広く活用されている １、６）。

以前から、国内において、ワクチン接種鶏群に

おける MDの発生報告が散見されるが 10）、病原

性を検証した報告は少なく、国内浸潤株の病原

性については不明な点が多いのが実情だった。

一方で、近年、中国を中心として、従来の株とは

異なる進化を遂げた高病原性の変異株（以下

hvMDV）によるワクチンブレークが多く報告さ



れている５、11-13）。そのような状況の中、令和６

年に、ワクチンを接種していた管内の２農場（A

及び B 農場）で MD が発生した。各症例で検出

された MDV の Meq 遺伝子の塩基配列に基づく

系統樹解析を行うとともに、A農場では、起因株

の病原性を評価するため、既報５、６、12、14）を基に、

Meq タンパク質内の病原性に関わるアミノ酸置

換の有無、プロリン含有量、プロリンリッチリピ

ート数を分析したため、その概要を報告する。

１ 発生状況

A農場は、開放式平飼鶏舎４棟で地鶏 2,100羽

を飼養する肉用鶏農場で、鶏舎ごとにオールア

ウトする方式で飼養されていた。一部の導入鶏

群は、道路を隔てた育雛舎で２週間程度隔離育

雛されていた（図－３）が、入雛のタイミングや

育雛舎の収容羽数の都合によって、すべての鶏

群では実施できていなかった。

令和６年 10月頃から 650羽飼養の３号舎で元

気消失、うずくまり、眼球白濁を呈し、死亡する

個体が増えたことから、98 日齢で病性鑑定を実

施した。当該鶏群は、隔離育雛を行っていない鶏

群であった。その後、隔離育雛の有無にかかわら

ず、４号舎及び１号舎においても、100日齢前後

で同様の発生がみられた。

各鶏舎は、空舎期間に逆性石鹸、ヨード剤及び

オルソ剤で消毒されており、MDワクチンは初生

で HVTが皮下接種されていた。

発生前の入雛から出荷までの死亡率及び食鳥

処理場での廃棄率の合計は各鶏群１～２％であ

ったが、３号舎の発生以降は 16.2～27.9%に増加

した（図－４）。

２ 病性鑑定材料及び方法

98 日齢の発症鶏３羽について、剖検後、定法

に基づき、細菌検査、ウイルス検査、病理組織検

査を実施した。ウイルス検査では、MDV、鶏脳脊

髄炎ウイルス（AEV）及び細網内皮症ウイルス

（REV）の遺伝子検査を行った。病理組織検査で

は、HE染色とともに免疫組織化学的染色（以下

IHC）によるリンパ球の判別と MDV 抗原（Meq

蛋白質）の検出を行った。

３ 病性鑑定成績

剖検では、脚弱、眼球白濁、肝臓の腫大、脾臓

の腫大、坐骨神経の腫大、大腿部皮下の白色巣、

腸管部及び腎臓の腫瘤が認められた。ウイルス

検査では MDV遺伝子が検出された。病理組織検

査では、諸臓器や坐骨神経、眼球等における T細

胞性リンパ腫及び非化膿性脳炎が認められた。

さらに IHC では、腫瘍性に増殖した細胞に一致

して MDV抗原が確認された（写真－１）。

４ 遺伝子解析

（１）系統樹解析

A農場の発症鶏から検出されたMDV株ととも

に、同時期に発生した管内の別農場（B農場）の



MDV株についても系統樹解析を行った。A農場

由来の Nagasaki/AUC/2024 株と B 農場由来の

Nagasaki/MMF/2024 株の塩基配列は 100％一致

しており、過去に国内で検出された株と近縁で、

平成 26 年の沖縄県検出株（OkiH26070 株）と

100％、平成 28年の岐阜県検出株（Gifu-1～3株）

と 99.8～99.9％一致していた（図－５）。なお、

これらの岐阜県検出株は、ワクチン接種鶏群で

の発生例で検出された株であった 10）。

（２）Meq タンパク質内の病原性に関わるアミ

ノ酸置換の有無、プロリン含有量及びプロリン

リッチリピート数

Nagasaki/AUC/2024株は、従来の野外株やワク

チン株とは病原性に関わるアミノ酸配列が大き

く 異 な っ て い た （ 表 － １ ） 。 一 方 、

Nagasaki/AUC/2024 株は過去に岐阜県や鹿児島

県のワクチン接種鶏群で発生した国内株（Gifu-1

株 10）及び Kgs-c1株 15））と配列がほぼ一致して

いた。

また、Nagasaki/AUC/2024株及び国内株は、vv

～vv+に分類される hvMDV とプロリン含量、プ

ロリンリッチリピート数がともに同じであった

（表－２）。

５ まとめ及び考察

今回の分析で、Nagasaki/AUC/2024株は、北米

の野外株やワクチン株とは Meqタンパク質内の

病原性に関わるアミノ酸配列が異なっていた一

方、過去にワクチン接種鶏群で発生した国内株

や中国等で検出された vv～vv+に分類される

hvMDV とはほぼ一致していた。また、

Nagasaki/AUC/2024 株 Gifu-1 株 10）及び Kgs-c1

株 15）は、前述の hvMDV とプロリン含量、プロ

リンリッチリピート数がともに同じであった。

これらの結果から、今回検出されたウイルスや

Meq タンパク質の解析を行った国内株は、近年

中国等でワクチンブレークの原因となっている

hvMDVと同等の病原性を有する可能性が高いと

考えられる。さらに、Meq遺伝子の塩基配列を基

にした系統樹解析の結果、本県で検出された株

と過去にワクチン接種鶏群での発生例で検出さ

れた国内株が近縁であったことから、vv～vv+相

当の MDVは以前から国内に存在しており、ワク

チン接種鶏群での発生の一因となっていたこと

が示唆された。



今回の A 農場におけるワクチン接種鶏での発

生は、起因株の病原性の強さに加え、農場オール

アウトができない環境による汚染度の高さ、不

十分な隔離育雛、ワクチン・消毒薬の選択等が複

合して発生したものと推察される。MDワクチン

は、接種してから免疫獲得までに約５～７日間

かかるとされており、その期間の感染を防ぐこ

とは発病率を低減する上で重要である１、14）。そ

のため、鶏群ごとの育雛舎での飼養日数等を調

整し、可能な限りすべての鶏群での隔離育雛を

行うとともに、人や物を介して成鶏舎から育雛

舎へウイルスが持ち込まれることがないような

感染防止対策の強化を指導している。また、農場

に浸潤する MDVの病原型が vv+である可能性を

想定し、ワクチンを HVT＋CVI988に変更すると

ともに、育雛舎を含めたすべての鶏舎でアルデ

ヒド系消毒剤であるグルタルアルデヒドを追加

した徹底消毒を指導している。
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