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鶏伝染性気管支炎ウイルス（IBV）はコロナウ

イルス科ガンマコロナウイルス属の１本鎖 RNA

ウイルスで、S1 蛋白質はウイルス吸着や中和抗

体産生と関連しており、S1 蛋白質の解析が IBV

の性状を理解するのに重要である。S1 遺伝子全

長の塩基配列に基づいて、世界中で分離された

IBV は 32 系列（GⅠ-1～GⅠ-27、GⅡ～GⅥ）に

分類されることが報告されている１）。一方、国

内ではS1の部分配列に基づいてJP-Ⅰ～JP-Ⅳ、

Mass、4/91、Gray 型の７つの遺伝子型に分類さ

れ、S1 遺伝子全長配列の遺伝子型ではそれぞれ

GⅠ-18、GⅠ-7、GⅠ-19、GⅥ、GⅠ-1、GⅠ-13、

GⅠ-3に対応している2）。S1アミノ酸配列はIBV

の腎臓や気管との結合に重要とされている 3,4）。

また、S1アミノ酸配列のグリコシル化は抗原性、

感染性、受容体結合などに影響を与えると考え

られている。しかし、国内株のS1アミノ酸配列

についての報告事例は少なく、国内株のS1アミ

ノ酸配列に関する情報は限られている 2）。

そこで、今回、県内で分離されたIBVのS1遺

伝子全長解析とアミノ酸解析を行い、抗原性や

病原性について既報を基に考察した。

１ 材料と方法

2019年～2024年に13養鶏場の病性鑑定18事

例の臓器等から、発育鶏卵を用いて分離された

IBV19 株について、S1 領域をターゲットにした

プライマー2,5）を用いて RT-PCR を実施後、その

PCR 産物を精製してダイレクトシークエンス解

析を行い、ジーンバンクに登録されている各遺

伝子型 IBV を参照株として、系統樹解析を行う

とともに、アミノ酸多重解析によって、病変形

成との関連が指摘されているアミノ酸配列の特

徴や潜在性 N 結合型グリコシル化部位（グリコ

シル化部位）数と、気管や腎臓における病変形

成との関連を分析した。

２ 結果

（１）S1の部分配列または全長の系統樹解析に

よる遺伝子型の分類

S1 部分配列に基づく系統樹解析では、４株が

JP-Ⅰ型（全てS95ワクチン株と近縁）、１株が

JP-Ⅱ型、11 株が JP-Ⅲ型、２株が Mass 型、１

株が4/91型に分類された（図―１）。

また、S1遺伝子全長に基づく系統樹解析では、

16株が部分配列に対応した遺伝子型（GⅠ-1、7、

13、18、19）に分類されたが、３株でGⅠ-19（JP-Ⅲ

型）の塩基配列の途中から、GⅠ-13（4/9１型）

に組変わっている変異株（リコンビナント株）

が確認された（図―２）。



（２）S1のアミノ酸多重解析

JP-Ⅰ型の４株は全てS95ワクチン株と近縁で

あり、このうち、１株（B-1/20/1）は 123 番目

のアミノ酸がロイシンで（123L）で、３株

（B-1/20/3、F-1/21/3、E-1/24/12）はプロリン

（123P）であった。このうち、B-1/20/3 は

B-1/20/1 と同一農場由来で、どちらの事例でも

IB ワクチンは未接種であり、123L の B-1/20/1

が分離された２か月後に分離された。123L の

B-1/20/1が分離された鶏はIBを発症していなか

ったが、123PのB-1/20/3が分離された鶏は腎炎

型IBを発症していた。さらに、123PのF-1/21/3

と E-1/24/12 が分離された別の２農場において

も、同様に腎炎型IBを発症した。なお、S95ワ

クチン株及びこれら４株におけるS1遺伝子の推

定アミノ酸配列の比較では、123 番目以外にも

82 番目、370 番目にワクチン株との違いが見ら

れた（表―１）。

次に呼吸器病変を起こす M41 と同様に、呼吸

器病変を起こすアミノ酸に重要とされるこれら

の配列のアミノ酸を持つかどうか、呼吸器病変

を起こした８株のアミノ酸を確認したが、M41と

同じアミノ酸を持つ株は確認されなかった。同

様に、腎臓病変を起こすQXと同様に、腎臓病変

を起こすアミノ酸に重要とされるこれらの配列

のアミノ酸を持つかどうか、腎臓病変を起こし

た７株のアミノ酸を確認したが、QX と同じアミ

ノ酸を持つ株は確認されなかった（表―２）。

次にS1のグリコシル化部位の総数の少ない順

番に株を並び替え、グリコシル化部位の総数と

IBV が関与した腎炎の間に関連がないか確認し

たところ、グリコシル化部位の総数の多寡と腎

炎に関連性は認められなかった（表―３）。

３ まとめ

S1 部分配列と全長配列に基づく遺伝子型分類

の結果、16 株は、それぞれの遺伝子型に一致し

ていたが、３株には、GⅠ-19とGⅠ-13のリコン



ビナント株が確認された。ワクチンを選択する

際に、S1 部分配列の遺伝子型を基にした血清型

の推定は広く実施されているが、リコンビナン

ト株はS1部分配列の遺伝子型と血清型が一致し

ない可能性がある。また、新たな変異株の出現

や国外から新たな遺伝子型が侵入するおそれも

あり、定期的にS1遺伝子全長の解析を行い、IBV

の浸潤状況を把握することが重要と考えられ

た。

S95ワクチン株に近縁な４株の123番目のアミ

ノ酸においては、ワクチン株の特徴と同じ 123L

を持つ株が１株、S95ワクチン株と近縁な病原性

野外株と同じ123Pを持つ株が３株確認された。

B農場で、123Lが分離された２か月後に123Pが

分離されたことから、123番目のアミノ酸が鶏間

での継代に伴い変異する可能性や新たに病原性

野外株が侵入した可能性が考えられた。また

123Pが分離された鶏は３例とも腎炎型IBを発症

したことから、この変異が腎臓病変形成に関与

する可能性が考えられた。

今回分析した呼吸器病変または腎臓病変に重

要とされるアミノ酸については、特徴的なアミ

ノ酸を持つ株は確認されなかった。また、グリ

コシル化と腎炎との関連ではグリコシル化部位

数の多寡と腎炎の関連は確認されなかった。

今回分析した項目と病変形成に関連性は認め

られなかったが、別の部位にも病変形成に関連

する配列等が存在する可能性が疑われ、今後知

見の蓄積が重要と考えられた。
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