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 高病原性鳥インフルエンザは家禽の致死的な感染症である。当該疾病は現在、オセアニアを除

く全世界に拡散し、家禽と野生動物に甚大な被害を与えている。日本国内でも近年原因ウイルス

である高病原性鳥インフルエンザウイルス (HPAIV) が渡り鳥によって持ち込まれ、毎年のよう

に家禽産業へと被害を与えている他、多くの野生鳥類が犠牲となっている。本稿では鳥インフル

エンザウイルスの生態と宿主域に関する我々の研究成果について、本邦における現状を交えなが

ら概説したい。 

 

はじめに 

 高病原性鳥インフルエンザは家畜伝染病予防法で家畜伝染病に指定される家禽の致死的な疾

病であり、A型インフルエンザウイルス (Alphainfluenzavirus influenzae) によって引き起こされる。

A 型インフルエンザウイルスの自然宿主は野生のカモ類で、腸管で増殖したウイルスは糞便とと

もに排出され、次の個体には水とともに経口的に感染する。カモの中で維持されているウイルス

は、カモとは共生関係に有り、感染した個体は特に症状を起こすことはないだけでなく、実験的

に家禽に接種しても感染することはない。一方でこのウイルスが生鳥市場のような多くの鳥が集

まる場所に入ると、アヒルやガチョウ、バリケンのような水棲の家禽、ついてウズラやシチメン

チョウのような陸生の家禽に伝播する過程を経て、ニワトリへの感染能を獲得する。ウイルスの

血清亜型が H5 または H7 の時に限り、ウイルスが

鶏群内で循環し続ける事によって、ウイルス集団内

からニワトリに対して致死的な疾病を引き起こす

高病原性鳥インフルエンザウイルスが出現するこ

とがある。高病原性鳥インフルエンザウイルスは一

般にカモ類に対する感染性を失っていることが多

い一方で、1996年に中国南部で出現したウイルスの

子孫ウイルスは 25 年以上の長きに渡ってアジア・

中東地域で蔓延し続けた結果として、カモ類への感

染性を再獲得しただけでなく、今や野生水禽集団内

で維持されており、彼らの渡りによって世界中に広

がっている (図 1)。 

 

鳥インフルエンザウイルスの生態 

 日本では、カモ類は主に冬鳥であり、シベリア周辺の営巣湖沼で子育てをしたカモ類は秋に南

下して冬季を日本または更に南部で過ごした後に、春になると再び北上する。我々の研究グルー

プでは長年秋に北から渡ってくるカモの糞便を収集し鳥インフルエンザウイルスのサーベイラ

ンスを実施してきたが、2010 年に北海道稚内で初めて高病原性鳥インフルエンザウイルスを分離

図 1. 高病原性鳥インフルエンザ

ウイルスの出現機構 



した。その後も我々は継続的な調査を続け、2014年頃までは高病原性鳥インフルエンザウイルス

は野鳥の中で優位に検出されないことを示した 1)。一方で、2016 から 2017 年の冬には多くの野

鳥が高病原性鳥インフルエンザウイルスに感染し、ウイルスを我が国へと運んできた 2,3)。その後

少なくとも 2019 年頃までは北から渡ってくるカモ類からのウイルス検出は散発的であり、ウイ

ルスがカモ集団で継続的に維持されているという根拠は薄い。一方で、2020–2021 年シーズン以

降、2021–2022、2022–2023、2023–2024 そして 2024–2025 シーズンと 5 シーズン連続で死亡野鳥

から高病原性鳥インフルエンザウイルスが検出されており、現在はすでに高病原性鳥インフルエ

ンザウイルスがカモ集団で継続的に維持されているという見方が大勢を占めている。近年は特に

猛禽類やカラスなどの肉食の鳥からの検出例が目立ち、ウイルスに感染したカモ類と水場を共有

するだけでなく、感染した鳥を捕食することでもウイルス感染が広がっている可能性が考えられ

る。特にカラスは養鶏場の周囲でもよく認められるため、家禽における高病原性鳥インフルエン

ザの制御上非常に重要である。実験的にもカラスは高病原性鳥インフルエンザウイルスに感染し、

株によって差異があるものの比較的感受性は高いものと考えられる 4)。2022 年 3 月には札幌市内

の庭園でカラスの大量死が起こり、死亡したカラスから高病原性鳥インフルエンザウイルスが分

離されて以来 5)、我々はモニタリングを継続しており、2024 年には同庭園で、これまで 2021 年

から西ロシアおよび北欧でのみ限局的に検出されていたH5N5亜型の高病原性鳥インフルエンザ

ウイルスを分離して、同ウイルスが大陸を超えて日本に持ち込まれたことを明らかにした 6)。2022

年のカラス大量死の際には、同庭園のキタキツネおよびタヌキから高病原性鳥インフルエンザウ

イルスを分離している 5)。分離ウイルスはカラスから検出されたウイルスと遺伝的に極めて近縁

であり、状況から、これらの哺乳動物は高病原性鳥インフルエンザウイルスに感染したカラスを

捕食、または極めて濃厚に接触したことによって同ウイルスに感染したものと考えられた。これ

まで日本国内では、血清学的な調査の結果をもとに野生食肉目における高病原性鳥インフルエン

ザウイルス感染が疑われてきたが、実際にウイルスが分離されたのは本事例が初めてであり、今

後も継続した調査によって哺乳動物における高病原性鳥インフルエンザウイルス感染の実態を

明らかにしていく必要がある。 

 

鳥インフルエンザウイルスの受容体特異性と宿主域 

 インフルエンザウイルスの受容体はシアル酸を末端に持つ糖鎖であり、その構造に基づいて大

きくヒト型 (Siaα2-6Gal) と鳥型 (Siaα2-3Gal) に大別される。ウイルスの鳥型受容体、ヒト型受容

体結合特異性は、その宿主に対する特異性を規定する主要な因子の一つである。我々はこれまで、

鳥の中でもカモとニワトリではインフルエンザウイルスに対する感受性が異なることに着目し、

この差異に鳥型受容体の中での糖鎖構造の違いが関与していると考えた。ウイルスの一次増殖組

織に着目すると、カモ結腸上皮細胞には修飾のない Siaα2-3Galβ1-4GlcNAc という糖鎖構造が認め

られるのに対して、ニワトリの気管上皮細胞には 3 番目の GlcNAc にフコースや硫酸が付加した

糖鎖構造が認められた 7,8)。更にウイルス側も、カモから分離されたウイルスは修飾のない鳥型受

容体に、ニワトリから分離されたウイルスはフコースや硫酸が付加した鳥型受容体に優位に結合

した 8,9)。この様に鳥型受容体の構造多様性は、特に鳥の中でインフルエンザウイルスに対する感

受性を規定する重要な因子の一つであるにも関わらず、先行研究では見落とされてきていた。こ

れを契機に我々は、インフルエンザウイルス鳥型受容体の構造多様性に着目した獣医微生物学と

糖質科学の異分野融合研究を展開してきた。例えばシチメンチョウはカモ分離株とニワトリ分離



株の両方に感受性を示し、これはその気管上皮細胞に修飾のない鳥型受容体とフコースや硫酸が

付加した鳥型受容体の両方が分布していることと一致している (図 2)10)。さらに我々は哺乳動物

における鳥インフルエンザウイルス受容体の分布を解析してきた。上述の 2022 年に高病原性鳥

インフルエンザウイルスに感染したキツネとタヌキを用いて、その気道上皮における鳥インフル

エンザウイルス受容体を検索した結果、キツネとタヌキの気道上皮には様々な鳥型受容体が分布

していることがわかった 5)。さらに 2024 年米国の乳牛で HPAIV 感染が確認されたことを受け、

ウイルス感染標的組織である乳腺における鳥インフルエンザウイルス受容体を検索し、同様に多

様な鳥型受容体が分布することがわかった 11)。インフルエンザウイルスの鳥型・ヒト型受容体は

これまで二元論的にとらえられており、ともするとすべての鳥は鳥型受容体を、哺乳動物はヒト

型受容体を持っているかのようにすら誤解されてきた。したがって今後は、糖鎖の構造多様性を

考慮しつつ、インフルエンザウイルスの受容体特異性と宿主における受容体分布を再整理してい 

く必要がある。 

 

 

最後に 

 渡り鳥によって国をまたいで移動する高病原性鳥インフルエンザウイルスに対して、日本は現

在、飼養衛生管理の向上をせるなど受け身の対応を取らざるを得ない。一方で、野生動物におけ

る鳥インフルエンザウイルス感染リスクを評価することは、ウイルスの家禽への侵入経路の解明

と生態系保全の観点から極めて重要となる。したがって今後も野生動物におけるウイルスの侵淫

状況をモニタリングし、分離ウイルスの受容体特異性を解析するとともに、様々な動物における

受容体の分布を明らかにしていくことで、それぞれの動物種におけるウイルス感染リスクを把握

していく必要があるだろう。 
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図 2. 糖鎖の構造多様性とインフルエンザウイルスの受容体特異性 
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