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Abstract 

Measles is a highly contagious infection caused by the measles virus（MeV）. Detection of MeV genome 

using PCR is important to count accurate number of measles patients. PCR for MeV were performed for 199 

clinical specimens collected from 73 patients between June 2013 and May 2015 in Osaka City, Japan. The 

results showed no MeV was detected in 2013 and 2015. However, 14 patients were MeV-positive（29.8%, 

14/47）in 2014. To identify the MeV genotypes, phylogenetic analysis was conducted using nucleoprotein 

genes, which resulting B3, 8; H1, 4; D8, 1 and A, 1. Genotypes B3 and H1 were firstly detected since 2007 in 

Osaka City. Those genotypes would be from foreign countries or surrounding area of Osaka City, and were 

temporally spread in the city. 
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I 緒言 

麻しんウイルス（MeV）は、ヒトに感染して麻しんを引

き起こす。麻しんは、発熱、発しん、カタル症状を主症

状とするウイルス感染症であるが、下気道炎（気管支炎、

肺炎）、中耳炎、脳炎等、重篤な合併症状を伴うことが

あるため注意が必要である［1］。生ワクチン導入後、先

進国では麻しん患者が激減したが、世界では開発途上

国を中心に死者が発生している［2］。日本では、春季~

初夏にかけて流行が見られていたが、2007 年の流行

以降、特徴的な季節性は確認されていない［3］。 

MeV は、パラミクソウイルス科に属する全長約 16 kb 

の一本鎖 RNA（マイナス鎖）ウイルスである。感染力は

非常に強く、1 人の患者が何人の感受性者に麻しんを

発症させるかを示す基本再生産数は 12~18 である（イ

ンフルエンザウイルスは 3~4）［4］ 。現在、MeV には、

24の遺伝子型 ［A, B（1-3）, C（1, 2）, D（1-11）, E, F, G

（1-3）, H（1, 2）］ が報告されている［5］。世界の各地で

特徴的な遺伝子型の分布が認められており、MeV の

伝播経路の解析に有用である［5］。世界で使用される

MeV のワクチン株は、A 型に分類される［6］。日本では、

2007年以降、D5型 が過去、複数年にわたって主流の

MeV 株として検出されたことから、固有の遺伝子型とさ

れている。D5 型については、2010 年 5 月を最後に国

内では検出されていない［7］。 

世界保健機関西太平洋地域事務局（WPRO）は、

2012 年までにアジア西太平洋地域から麻しんを排除

する目標を定めた［8］。日本においても｢麻しんに関す

る特定感染症予防指針（厚生労働省告示第四四二

号）｣が策定され、2008年 1月 1日から麻しんは全数把

握対象疾患となり、正確な麻しん患者数把握のため、

麻しん診断例については、地方衛生研究所における

MeV遺伝子検査が求められた［9］。日本では、2012 年

までの麻しん排除は困難であったが、同指針の改定に

ともない、2015 年までの麻しん排除の目標を掲げてい

た。2015 年 3 月 27 日には、WPRO により日本の｢麻し

ん排除｣が認定された［10］。 
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本研究では、2013 年 6 月~2015 年 5 月の期間に大

阪市内医療機関で麻しんと診断された症例について、

MeV 遺伝子検査をおこなうとともに、陽性株の分子疫

学解析をおこなった。 

 

II材料と方法 

1）臨床検体 

臨床検体は、2013 年 6 月~2015 年 5 月の期間に大

阪市感染症発生動向調査事業に供与され、臨床的に

麻しんが疑われた 73症例由来 199検体を対象とした。 

検体の内訳は、全血（60）、血清（9）、咽頭ぬぐい液

（69）、尿（61）であり、検査対象者の年齢層は、0-9 歳

（22 例、30.1%）、10-19 歳（9 例、12.3%）、20-29 歳（19

例、26.0%）、30-39 歳（12 例、16.4%）、40-49 歳（9 例、

12.3%）、50-59 歳（1例、1.4%）、60歳以上（1例、1.4%）

であった。 

 

2）MeV 遺伝子検出および遺伝子型別 

遺伝子検出方法については、国立感染症研究所か

ら公表されている｢麻疹診断マニュアル（第 2 版）｣に従

い、実施した［11］。すなわち、血液（全血）については、

モノ･ポリ分離溶液（DS ファーマバイオメディカル）によ

り末梢血単核球を分離し、OPTI-MEM（サーモフィッシ

ャーサイエンティフィック）1,000 µl に懸濁した 140 µl を、

咽頭ぬぐい液、尿については臨床検体 140 µl を用い

て、QIAamp Viral RNA mini kit（QIAGEN）によりウイ

ルス RNA を抽出した。その後、PrimeScript RT reagent 

Kit （ タ カ ラバ イオ ） に よ り cDNA を合成した 。

PerfectShot® Ex Taq（Loading dye mix）を用いて、

Nucleoprotein（N）遺伝子領域に対する RT-PCR、

nested-PCR をおこなった後、特異的増幅産物が認めら

れた検体について陽性と判定した。陽性となった検体

については、遺伝子型別を実施するため、増幅産物の

塩基配列を Genetic analyzer 3130（サーモフィッシャー

サイエンティフィック）を用いて解読した。N 遺伝子領域 

［1,302~1,751（450 塩基、Edmonston 株に換算）］ につ

いて、BioEdit（version 7.0.5.3、http://www.mbio.ncsu. 

edu/ bioedit/bioedit.html）［12］ または Clustal X（version 

2.0、http://www.clustal.org/）［13］によりアライメント後、

Kimura 2 パラメータ法により遺伝的距離を計算した

［14］。近隣結合法（Neighbor-joining 法）により分子系

統樹を作成し、MeV の遺伝子型を決定した。樹型につ

いては、ブートストラップを 1,000回行い、検定した［15］。 

 

III 結果 

調査期間中の月別検査症例数、MeV 陽性症例数を

図に示した（図 1）。2013年（6~12月）、2015年（1~5月）

は、それぞれ 19例、7例の検査をおこない、MeV陽性

例はなかった。一方、2014 年は、47 例中 14 例（29.8%）

が MeV 陽性であり、2007 年の麻しん流行以降、市内

では、最多の陽性例数を認めた。遺伝子型別の結果、

日本固有の遺伝子型（D5 型）は認められず、詳細は、

以下の通りであった。2014 年 2 月（B3 型、1 例）、3 月

（B3型、3例）、4月（B3型、3例; A型 1例）、5月（B3

型、1 例）、6 月（H1 型、2 例）、7 月（H1 型、2 例）、11

月（D8 型、1 例）。3 月の B3 型 3 例は、家族内感染例

であり、フィリピン滞在後に帰国した男性から家族 2 名

に感染が拡大した輸入症例および家族内感染例であ

った。4月の B3型 1例（0歳 11 ヵ月）は、親が麻しんと

診断されていることから、家族内感染例と考えられた。4

月の A 型 1 例は、ワクチン接種後の発症例であった。

6~7 月に発生した H1 型 4 例については、陽性者間の

 

0 

1 

2 

3 

4 

5 

6 

7 

8 

9 

10 

0 

1 

2 

3 

4 

5 

6 7 8 9 10 11 12 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 1 2 3 4 5 

2013 2014 2015 

検
査
症
例
数

 

M
e
V
陽
性
症
例
数

 

年月 

A型 

B3型 

H1型 

D8型 

検査症例数 

図 1 麻しん診断症例数と麻しんウイルス陽性症例数の推移 （2013年 6月~2015年 5月） 
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疫学的関連は不明であった。11月の D8型 1例は、海

外渡航歴はなく、感染原因は不明であった。期間中に

検出された B3 型 8 株間、H1 型 4 株間の塩基配列の

相同性はそれぞれ 100%であった。 

MeV 陽性者の性別内訳、年齢分布を図に示した

（図 2）。陽性者の性別は、男性 8名、女性 6名であり、

年齢分布は、0-9 歳（2 例、14.3%）、10-19 歳（2 例、

14.3%）、20-29 歳（5 例、35.7%,）、30-39 歳（3 例、

21.4%）、40-49歳（2例、14.3%）、 50歳以上（0例）であ

った。男性のみ 40-49 歳の年齢層に陽性者が認められ

た。女性の 10-19 歳代の 2 例は、A 型 1 例 18 歳、B3

型 1 例 19 歳であったことから、MeV 陽性者のうち、野

生型 MeV陽性例は、13例中 11例（84.6%）が 19歳以

上の年齢層であり、10 例（76.9%、10/13）は、20 歳以上

の成人であった。 

 

IV考察 

本研究において、2013 年（6~12 月）、2015 年（1~5

月）の麻しん診断例は、すべて MeV 陰性であったこと

から、これらが｢麻しん｣であった可能性は非常に低く、

症状は、他の病原体感染あるいは他の原因に起因する

と考えられた。 

一方、2014年は、検査した 47例中 14例が MeV陽

性となり、高い陽性率（29.8%）を示した。2007 年は、日

本国内で麻しん流行が認められた年である。大阪市で

は、2007 年度に 31 例の麻しん診断例の検査をおこな

い、20 例の陽性を認めた（すべて D5 型、陽性率

64.5%）［16］。一方、2008 年 1 月~2013 年 5 月の期間

に検査した 201例のうち、MeV陽性例はわずか 3例の

みであった（1.5％）［16］。2014 年は、市内において

2007 年以降で最多の MeV 陽性例が認められた年で

あり、検出株は、すべて日本固有の遺伝子型（D5 型）

ではなかった。 

2014 年の遺伝子型は、2~5 月は B3 型、6、7 月は、

H1 型を主流に推移した。輸入症例と家族内感染例が

確認された B3型と比較して、H1型陽性者の疫学的関

連は不明であった。しかし、H1 型陽性者が、6、7 月の

短期間に集中して発生したことから、共通した感染機会

の可能性が考えられた。B3 型は、2014 年にフィリピン

を中心とした流行が、H1 型は中国固有の遺伝子型 と

して報告されている［7,17］。いずれの遺伝子型も 2007

年以降、市内で検出されていないことから、2014 年は、

海外あるいは周辺地域から市内へ持ち込まれた MeV

株が、一過性の小規模な感染拡大を引き起こしたもの

と推測された。 

2014 年の MeV 陽性者は、野生株が検出された 13

名中 10 名（76.9%）が 20 歳以上の成人であった。MR

ワクチン I 期、II 期の接種率の向上が、低年齢層の患

者発生が少ない原因の１つかもしれない［18］ 。 

本調査における野生型 MeV陽性者 13名のうち、過

去にワクチン接種歴があったのは 2名のみであり、他は

不明、あるいは接種なしであった。麻しんの唯一の予防

はワクチン接種である。麻しん発生時の感染拡大予防、

輸入症例との接触リスク、麻しん排除未達成地域への

渡航なども考慮し、ワクチン未接種者へのワクチン接種

が強く望まれる。 

現在、日本は｢麻しん排除｣状態となった。今後は、

国外から持ち込まれる様々な遺伝子型のウイルス株の

限定的な感染が発生すると予想される。輸入症例への

迅速な検査対応と感染拡大予防対策、予防接種率の

向上と高い接種率の維持が重要な課題になると思われ

る。 

当所では、麻しん疑い症例における迅速かつ正確な

MeV 検査対応に取り組むことで、麻しんの全数把握な

らびに感染拡大予防に寄与するとともに、保健所等関

係部局と連携し、｢麻しん排除｣状態の維持に貢献した

い。 

 

V結論 

・大阪市における MeV 陽性例は、2013 年 6 月~2015

年 5月の期間に調査した 73例のうち 14例（19.2%）で

あった。日本固有の遺伝子型（D5 型）は検出されてい

ない。 

 

・2014年検出株の遺伝子型は、B3型 8例、H1型 4例、

D8 型 1例、A型（ワクチンタイプ）1例であった。大阪市

内において、2007~2013 年の期間に B3 型および H1

型 MeVは検出されていないことから、2014年は海外あ

るいは周辺地域から持ち込まれた B3 型および H1 型 

MeV の感染が拡がった可能性が考えられた。 

 

・麻しん診断例における MeV 遺伝子検査の実施は検

査診断として重要であり、遺伝子型別は、野生株・ワク

チン株の鑑別、および感染経路の解析に有用であった。 

 

 
図 2 MeV 陽性者の性別内訳および年齢分布 

（2013年 6月~2015年 5月） 
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