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『我々が自然と仲良くした場合にのみ、病気は徐々に消え去るだろう』 1    
 

要約 

 この 10 年ほどで、中国南部における鳥インフルエンザの遺伝子プールの性

質に大きな変化が見られた。インフルエンザウイルス感染の流れは水鳥から

陸鳥に向かっているという見解は広く受け入れられているが、最近になって

H5N1 型と H9N2 型のウイルスが水鳥に逆戻りし、水鳥において再組み換えを

起こして、遺伝子型の幅が広がりとさらに明白な組み換え株が出現してきた。

こうした転換の発端となった現象は、養鶏産業の集約化と相まって 1997 年の

香港での H5N1 型の事例にまで遡る。このウイルスの場合には、2003 年末／

2004 年初頭には東アジア一帯に蔓延したような能力でもつ、1 種ないし 2 種

の遺伝子型が出現した。H9N2 型ウイルスの状況もよく似ているが、このウイ

ルスの場合には「沈黙」の性状があり、検出されないままで拡散する潜在能

力を持つことから、懸念がさらに大きい。こうした現象が東アジアの鳥イン

フルエンザ遺伝子プールにどのような長期的影響を及ぼすのかを調べること

が課題となる。鳥類、哺乳類、ヒトの健康が依然として一番の関心事である。

準備が不可欠であり、そのためには長期間の体系的なウイルスの監視調査が

鍵となる。 
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背景 

ほんの 2 か月前、私はエジンバラで開かれた「世界の水鳥」会議からニュ

ージーランドに戻るためにサウスイーストアジア航空に乗ったが、機内食の

メニューに載せてあるチキンは、「鳥インフルエンザ」のために出せないと

言われた。 

 

 このことは多くの疑問をはらんでいる。そのひとつが、2003 年末から 2004

年初頭にかけて、東南アジアを含む東アジアの広い範囲で、何がこの H5N1 イ

ンフルエンザウイルスの「突発的な」出現をもたらしたのだろうか？ その

結果、鶏をはじめとしてアヒル、ガチョウなど 1億羽を超える家禽が殺処分

され、34 名のヒトが亡くなった 2,3。当然、渡り鳥が疑われたが、流行の時期

と範囲は、渡り鳥について知られている行動範囲とは一致しない。渡り鳥が

ウイルスの保有動物となっているだろうことは大方認められているが、大部

分の地域におけるウイルスの拡散は、衛生とバイオセキュリティが手ぬるか

った日常活動によって促進された可能性がきわめて強い 4。1982 年に提唱さ

れた、中国南東部がインフルエンザの世界的な流行の発生の中心地であると

する仮説では、家畜が注目されていた。 5、1997 年に香港から始まった H5N1

の大流行の発生と 6 、そこから派生したその後の一連の現象を見ると、この

地域における鳥インフルエンザの、特に H5N1 と H9N2 を含んだ遺伝子プール

に変化があり、何らかの関連があることが想定される。 

 

インフルエンザ流行の中心― ― 中国南東部 

 インフルエンザウイルスは自然環境の中に組み込まれており、本来の保有

動物である水禽類の腸管に住み着いているが、発病はしない 7。紀元前 2500

年ごろに、おそらくは中国南東部においてアヒルが家畜化されたことで、ア

ヒルがいわば「インフルエンザ農園」になった。西暦 1644 年に始まった清王

朝のころから、アヒルは稲作を助ける農法として飼育されるようになり、そ

のために中国南東部の田園地域では鳥インフルエンザウイルスが一年を通じ

て豊富に存在するようになった 8。このように、この地域では大人数の人口

と家畜とが密接に同居していることから、鳥インフルエンザウイルスの鳥類



 3

間の伝播が増大した。インフルエンザの世界的な流行と中国とのつながりは、

歴史的にはこの一世紀の間は中国南東部に限局していたため、中国南東部が

インフルエンザウイルスの世界的な流行の発生中心地だと見なされてきた 5。 

 

 この仮説の鍵となったのが、鳥と動物に対する定期的なウイルス調査であ

る。香港は、中国南東部を含む地域の監視地点になってきた。この香港にお

ける中国南東部の家禽のウイルス調査によって、家禽の主要 3種である鶏、

アヒル、ガチョウのうちアヒルが主なウイルス保有動物であることが明らか

になった。鶏からウイルスが分離されることは稀であり、別の地域での経験

からすると、ウイルスが分離されれば、特にそのヘマグルチニン(HA)亜型が

H5 または H7 であったならば、鶏における深刻な疾病流行の前兆である可能

性があった。この種の監視調査が枠組みとなって、1988 年に「インフルエン

ザの世界的な流行の始まり、ベースライン(baseline influenza pandemic 

preparedness)」が始まった(図 1) 8,9。 

 

 

 
 

 

しかし、中国南東部の状況には大きな違いがひとつあった。他の地域での流

行では多くの場合、流行に先立ってその地域への渡り鳥の移動があるのだが、

中国南東部では、これらウイルス亜型が家畜アヒル集団の中に一年を通じて

ヒト 

保有動物 

その他 

の家禽 

家畜ブタ 

"混合容器" 

渡り鳥 

アヒル 

図 1  

中国南東部の鳥、ブタ、ヒ

トにおける A型インフルエ

ンザウイルス同士の生態学

的関係を示した図。アヒル

が中心的な保有動物になっ

ている。実線は確実性の強

い関係を示し、アヒル、ヒ

ト、ブタについては遺伝子

に基づいている。破線は確

実性の低い関係を示してい

る。8,9 
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症状を見せないで潜伏している。言い換えれば、この流行の根底には遺伝子

変異を起こした H5 や H7 型(およびその他)のウイルスの恒久的な供給源が存

在し、それが(1) 家禽に疾病の原因となっており、(2) ヒトにも疾病を引き

起こす可能性を秘めたものになっていた、ということである。他の地域での

経験によれば、ヒトは、家禽での大流行を引き起こすものも含めた H5 および

H7 ウイルスに曝露しており、その結果は感染していないか結膜炎などの軽度

の感染になることが明らかになっている。流行中心説では 5、この地域で長

期間確立してきた遺伝子プールの中に遺伝子／分子の微細な差異があって、

それがヒトの世界的な流行の原因となるような性質を持っているかどうかと

いう問題については、触れていない。そして興味深いことに、中国南東部の

田園地域の住人を対象とした血清学的調査では、検査した HA 亜型(H1-H13)

に対する抗体がすべて存在することが示されており、この地方においては鳥

インフルエンザウイルスのヒトへの感染は珍しくないと考えられる 8。 

 

 鳥インフルエンザウイルスの供給源としては渡り鳥よりも家禽のほうが重

要であるのは、東アジアでは家禽が人間のすぐ傍で飼育されているという事

実があるからである。特に中国南東部では土地も農地も狭い中で飼育されて

いるので、それら家禽がヒトへのウイルス供給源になっている可能性が高い。

この状況は、この地域への鶏生産の集約化により過去 20 年間でさらに悪化し

ている(これは世界の別の地域でも見られる)。そのために、種間伝播、ウイ

ルスの増幅、疾病の機会が増加している。 

 

1997 年の H5N1 事例 

 これが起きたのは、広東省から隣接した香港にかけて発生した H3N2 世界的

な流行 10 の 29 年後に、新たな広範囲に流行したウイルスが登場した時であ

る。それまでに認識されていた鳥インフルエンザウイルスの相互関係(図 1)

に基づき流行中心が想定され、動物からヒトへの感染が予想されたことから 

11、1997 年に香港は H5N1 型の広範囲な流行が始まりつつあるとの認識を持ち、

それへの対策をとることになった 12。この 1997 年の状況は、水鳥のインフル

エンザウイルスとの関連の面で、1968 年の H3N2(香港かぜ)や 1957 年の
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H2N2(アジアかぜ)の世界的な流行とは異なっており 11、(1) 鶏がヒトへのウ

イルス伝播源になり、さらに、(2) このウイルスは鶏に対して高度に致死性

であった 13,14。言い換えれば、H5N1/97 ウイルスは、国際的な公衆衛生上の

脅威であっただけでなく、国際的な家畜衛生と経済損失の脅威でもあり、そ

のようなものはこれまでには認識されたことがなかった。広範囲な流行は、

香港特別行政区における全家禽の殺処分によって回避された 6。 

 

 H5N1/97 ウイルスの性質と由来が判明したことは、その後にとってきわめ

て重要な意味を持った。この高病原性 H5N1/97 ウイルスがまだ存在している

か、このウイルスの発生にはその他の鳥インフルエンザウイルスの関与があ

ったのかを確かめるために、集中的なウイルス監視調査が行われた。この謎

を解く手がかりは、H5N1/97 ウイルスは鶏に対しては高病原性だが、生鳥市

場のすべての鶏が死亡したわけではなかったことだ。鶏を発病させることは

まずない H9N2 という別のウイルスが一部の鶏から分離されており、それが、

おそらくは抗原的に近縁な内部タンパク質を介することで、H5N1/97 ウイル

スに対する交差防御力を鶏に獲得させたのではないかと想定された。ウイル

ス監視調査が 1998 年と 1999 年に行われ、遺伝子と抗原の性質が調べられた。

その結果、H5N1/97 ウイルスは特殊なウイルスであることが判った。このウ

イルスは 3種類のウイルスが組み換えされたもので、H5 型の HA 遺伝子はガ

チョウの H5N1 ウイルスから、もう一つの表面膜分子である N1 型ノイラミニ

ダーゼの遺伝子はウズラ(この地域での小規模家禽のひとつ)の H6N1 ウイルス

から、複製複合体の遺伝子はやはりウズラの H9N2 ウイルスから来たものであ

る。おそらくウズラの中でウイルスの組み換えが起こり「鳥混合容器」とし

て働いたと考えられる 15-19。 

 

 ウズラからは、H5N1/97 ウイルスとその祖先の H5N1 ウイルスのどちらも検

出されなかったが、祖先ウイルスの H9N2 と H6N1 の 2 種は継続して分離され

ていた 17,19。1996 年の広東省で、ガチョウに致死率 40%の疾病が流行したと

きに祖先ウイルスの H5N1 に似たウイルスが分離されていたことから 15,20、祖

先ウイルスの H5N1 型は依然としてこの地域に存続していると考えられた。い
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ずれにせよ、インフルエンザ監視地点である香港で行うウイルス監視調査は

この区域に限られたものであり、家禽のいる地区に偏っていた。今度は、監

視すること自体が最重要課題として、インフルエンザの広範囲の流行への鳥

類の段階からの監視になり、大規模家禽も小規模家禽もすべて含めてたウイ

ルスの監視、特に H5N1、H9N2、H6N1 ウイルスに対する監視が行われた。 

 

 

1997 年以降の出来事 

 大きな脅威を持つ H5N1 型と、油断のならない脅威を持つ H9N2 型の 2種が

大部分を占めており、両者の動きによって、流行中心のインフルエンザウイ

ルス遺伝子プールに変化がもたらされている。 

 

 

H5N1 型ウイルス 

 1999 年にガチョウから H5N1 型ウイルスが分離されたことから、中国南東

部にはこのウイルスが持続していることが疑われた。持続は、2000 年のアヒ

ルにおける未知の鳥インフルエンザウイルスとの組み換えを介して増大した。

この動きは監視調査警戒体制を強化する必要がある兆しとなり、2001 年初頭

には市場の無症状感染鶏において複数の遺伝子型を持つウイルスとして登場

した。この事実によって、起こりうる流行に備えた行政対策を準備する時間

が与えられた。そのおよそ 1か月後に、市場で鶏が死に始めたので、2度目

の家禽殺処分が実施された。 

 

 

 このウイルスは、2002 年に鶏に再度出現した。その時には未知の鳥インフ

ルエンザとの組み換えがさらに起こっており、遺伝子型がもうひとつ増えて

いた。この遺伝子型「Z」が主体を占めていたことから、このウイルスはさら

に進化しただけでなく、どうやら複製適合性をさらに増して、鶏に代表され

るこの地域の陸上の家禽に拡散しやすくなっていることが示された。その年

の後半には、香港の 2か所の公園において「Z」遺伝子型とそれに非常に近縁
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な「Z+」遺伝子型によって野生の渡り鳥と、アヒルなどの留鳥水禽類が死亡

した。H5 型インフルエンザウイルスが野生の水鳥において致死的な感染の引

き起こしたことが記録されたのは、40 年ぶりのことだった 28。2003 年初頭に、

福建省を旅行したある家族の 2名から「Z+」遺伝子型が分離され、そのうち

の 1名は死亡していることから、このウイルスが広東省外にまで拡散してい

ることが示された。純粋な鳥ウイルスがヒトに致死的感染を引き起こす能力

を持ったのだ。 

 

 鳥インフルエンザウイルスが水鳥から陸上の鳥に鳥類間伝播することは一

般に広く受け入れられているが 7、H5N1 型ウイルスは、陸上の鳥と渡り鳥も

含めた広範囲の宿主の中で両方向の伝播が可能であることを示した 26,27。

「Z」遺伝子型と「Z+」遺伝子型の違いは、「Z」型が表面の N1 ノイラミニダ

ーゼの軸の部分にアミノ酸を 20 個欠損していることである。これは、陸鳥に

適応したことを示す指標である 19,26。おそらくは、最近における養鶏の集約

化によって陸上への適応が促進されたのであり、その特徴を持ったままで水

鳥のアヒルに戻っていったのである。「Z」遺伝子型は(そしておそらくは

「Z+」遺伝子型も)、2001 年末／2002 年初頭以降、日常の活動に伴って中国

南東部から拡散することができただけでなく(図 2) 4、より広い地域における

巨大な養鶏産業に助けられて拡散し、2003 年末／2004 年初頭には中国と東ア

ジア 7か国において深刻な H5N1 型の大流行を引き起こした 2,3。ヒトの死亡

が報告されたタイとベトナムの状況は、1997 年に香港で起きた H5N1/97 型ウ

イルスの広範囲の流行の前兆にそっくりである 6 
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図 2  

H5N1 型ウイルスの中国南東部から 2003 年末／2004 年初頭にウイルスが報告された国への推

定放射拡散。背景は渡り水鳥の冬の主な生息地。 

 

 
 

 

2003 年のヒト分離株も含めた 2002 年以降の「Z」および「Z+」遺伝子型につ

いておそらく医学的にもっとも際だった特徴は、これらの型が、H5N1/97 ウ

イルスの場合と同じように 29、主にマクロファージにおいて前炎症性サイト

カイン類の過剰産生を引き起こす性質を持つことである 26。さらに、H5N1/97

ウイルスは、インフルエンザウイルスに対する第 1の防御線であるサイトカ

イン類による殺ウイルス作用に抵抗性を持っていることが研究で示されてお

り 30、このことは、H5 型が鳥、哺乳類、ヒトの健康にとって深刻で長期にわ

たる脅威になることを意味している。これらの問題の核心は、H5N1 型の HA

受容体が宿主細胞に結合する能力にある。この能力によって感染が開始され

るのだが、その受容体の分子の変化は、まるで拡大したインフルエンザ遺伝

子プールの中でウイルスが「移動」したかのような結果をもたらす可能性が

ある、ということである。H5 型ウイルスの受容体に関する最近の研究の中に

は、その可能性の背景を示したものがある 31-33。 

 

 

 

 

H5N1 が報告された国／地域 

渡り鳥 

繁殖域        ５月-７月 

冬の棲息域    11 月-３月 

推定流行中心 
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図 3  

東アジアの「インフルエンザ農場」からの H5N1 型ウイルスの出現 

 

渡りかも 数百万年前 

 

家畜化 紀元前 2500 年 

中国東部 「インフルエンザ農場」 

中国南部 

 

清朝 

稲作との隣接化 西暦 1644 年 

 

養鶏の集約化 1980 年以降 

 

香港の H5N1"鳥インフルエンザ"  1997 年 

 

東アジアの H5N1 2003-2004 年 

 

おそらく H5N1 型ウイルスは、鳥インフルエンザの遺伝子プールを元に戻らな

いほどに変化させ、長期にわたる脅威となる可能性を持つに至った。21 世紀

初頭の東アジアに、新たな「インフルエンザ農園」が出現した(図 3)。残さ

れた疑問は次のものである。(1) H5N1/97 型ウイルスは、香港にかつて水禽

と陸上の鳥を一緒に扱かう家禽市場で人工的に作られたものなのか？ (2) 

H5N1/97 型ウイルスはその地域に未検出のままで存続しているのか？ (3) 

H5N1/97 型様のウイルスが組み直しを経て再度出現することがあるのか？ 

(4) その他の H5N1 遺伝子型や H5NX 型のウイルス(X は N1 以外のノイラミニ

ダーゼ遺伝子)がその地域に出現する可能性はあるのか？ 図 4に示したよう

に、この問題を調査するにはまず、東アジア、特に中国南東部の水鳥・陸鳥

の家禽におけるこの新たな両方向性の H5「コア」遺伝子プールを調べ、続い

て、渡り鳥について調べ、その地域の家禽との間でどのような相互作用をし

ているかを調べることになる。そこで重要になるのは、長期にわたるウイル

ス監視調査とそれを維持させる政策である 12,34 
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H5N1 の生態系 - 東アジア 

渡り鳥？ 

 

アヒル 

(確立された遺伝子プール) 

 

ガチョウ 

 

ニワトリ 

その他の陸鳥家禽 

 

アヒル？ 

その他の家禽？ 

 

H9N2 ウイルス 

ウズラに由来する H9N2 型ウイルスの系統は、高病原性である H5N1/97 型ウイ

ルスの複製複合体の遺伝子に関与していることはまず間違いないが 24、H9N2

型は H5N1 型とは異なり、1990 年代以降もしくはもっと早くから家禽(主に

鶏)においてほぼ広範囲な流行的に拡散しており、その感染は、無症状からま

れに起こる重度の流行までの幅がある 35。この拡散は日常な活動によるとこ

ろが主な原因で、野生鳥類の関与は２次的であることは疑いない 35。このウ

イルスは、1999 年の香港でインフルエンザ様の小児の 2症例からと 36、1998

年の中国南東部のブタから分離されている 37。これらには同じような血清学

的所見が見られた 38。 

 

 

中国における H9N2 型の状況は、H5N1 型の経緯の後を追う形になっている。

印象では、1990 年代かもっと早くに陸上の鳥家禽に適応し、2000 年あたりに

アヒルに戻って二重ないし三重の組み換えを起こして、よく解っているもし

くは部分的に解っている遺伝子の集まりが生まれたのだろう。その HA のアミ

図 4  

2003/2004 年の東アジアでの

H5N1 の事例の背景にあると考

えられる渡り鳥と家禽との間のつ

ながりの探索。網掛けは、確実

性の強い関係を示し、その外側

は確実性の低い関係を示す。 
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ノ酸は、ヒトへの感染の可能性を秘めていることを示している 39。一部のウ

イルスは、複製複合体の遺伝子が 2001 年流行時に分離された H5N1 型ウイル

スのものに非常に近い。 

 

 

 

図 5  

新たな汎流行ウイルスになりうる H9N2 型ウイルスの出現に関与している中国南東部の「イン

フルエンザ農場」の生態。新たな鳥インフルエンザ遺伝子プールにおける H9N2 型と N5N1 型

ウイルスの相互関係を示す。H9N2 型ウイルスにおいては、ガチョウの役割は N5N1 型ウイル

スに比べておそらく小さい。  From Li et al. (2003)39 

 

H5N1 型ウイルスは、家禽における自らの存在を疾病や死亡によって明かして

しまうのが通常だが、H9N2 型ウイルスは感染の徴候を、特にアヒルにおいて

は現しにくい。H9N2 型ウイルスのアヒルへの両方向伝播によって、中国南東

部での鳥インフルエンザ遺伝子プールが流動的になり、そのためにこれら

「沈黙の」ウイルスが広範囲の水鳥と陸上の鳥だけでなく渡り鳥などその他

の鳥にも拡散する機会が増えている。H5N1 型同様に H9N2 型ウイルスに対し

ても、広範囲な流行の脅威と家禽に付随する脅威として、恒常的な監視調査

新たな遺伝子プール 
遺伝子プール 
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が必要である。中国南東部において新たに登場しつつある鳥インフルエンザ

遺伝子プールの中で、H9N2 型ウイルスと背景となる H5N1 型ウイルスとの相

互作用の一部を 39、図 5に示した。 

 

 

 

その他のウイルス 

 その他にも懸念されるウイルスがいくつかある。例えば、H4N6 型は水鳥に

おける蔓延に関してはもっとも多く見られるもので、ヒトへの感染の可能性

がある 40。ここで問題になるのは、中国南東部の新たな遺伝子プールが、一

般的な H型である H4 や H10 と、あまり一般的でない H7 などとの遺伝子組み

換えの発生に影響を与えるかどうかである。H6N1 型ウイルスはウズラに蔓延

しており、H5N1/97 型ウイルスとは遺伝子 8個のうち 7個が共通しているこ

とで興味深い 19。ウズラは H9N2 と H6N1 型ウイルスの宿主であるので、当然、

ウズラを生鳥市場に入れることはしてはならず、その他の家禽に隣接して飼

育することもしてはならない。 

 

 

結び 

この 7 年間に起きた出来事は、H5N1 型ウイルスの場合には、インフルエン

ザの世界的な流行への準備を鳥のベースライン（参照データ）に基づいて行

うことが可能であることを示している。それでもなお、「予期せぬことが起

きることを予期する」をモットーにしておかなければならない。解決の鍵と

なるのは、鳥類、哺乳類、ヒトの段階におけるインフルエンザウイルスの体

系的な監視調査である。 
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