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研究要旨 デング熱の流行地域および流行は年々拡大増加する傾向にある。台湾では毎年、

デング熱が流行しているが、わが国同様海外からの輸入症例も多い。フィリピンおよびイ

ンドネシアからの輸入症例から、ウイルスを分離し、配列を決定したウイルス遺伝子情報

を交換し解析した。その結果、日本と台湾からの輸入症例からの分離ウイルスは渡航先に

より同様の傾向を示し、インドネシア由来株とフィリピン由来株をグループ分けすること

が可能であった。フィリピンではデングウイルス 1 型が主流行株であったが、4 型流行も発

生していたことが明らかになった。これは 2012 年、2013 年フィリピンのデング熱の致死

率は 0.5%、0.32%と高かったことと関係する可能性が示唆された。インドネシアでも 4 型

による流行は発生しているようであるが、2013 年はインドネシアからの 4 型感染輸入症例

は日本、台湾ともになくインドネシアでは 4 型による流行は発生していなかったか、大き

くなかったと考えられた。デング熱輸入症例から、分離されるウイルス情報は、有用な情

報をもたらすことが確認された。 

 

Ａ．研究目的 

台湾と日本における主たる昆虫媒介性ウイル

スは日本脳炎ウイルスとデングウイルスである。

輸入症例を含めた患者報告数としては、デング熱

が日本脳炎より多いためデング熱を対象とした。

台湾ではデング熱が毎年流行しているが、日本で

は国内発生がない。そこで、デング熱輸入症例に

対象を絞った。デング熱の輸入症例のなかでも、

島国を対象にすることによって各島で異なるウ

イルスによる流行が存在する可能性が高いと考

え、島国であるインドネシア、フィリピンからの

輸入症例に関してウイルス遺伝子情報を交換し

た。 

 

Ｂ．研究方法  

 フィリピン、インドネシアからの発熱患者をウ

イルス遺伝子検査、デングウイルス非構造抗原

（NS1）検査およびデングウイルス IgM 抗体検査



（ELISA 法）を実施し、デング熱であることが確

認された症例に関して、急性期血清からウイルス

分離を実施した。ウイルス遺伝子解析は、患者血

清からのダイレクトシークエンスと分離ウイル

スからのシークエンスを実施し、患者血清からの

シークエンスが得られた場合はその配列を優先

して採用した。遺伝子解析は、E 領域をダイレク

トシークエンスにより、 ABI prism Avant 

7100(ABI 社)によりプロトコールに従い塩基配列

を決定した。決定した塩基配列はそれぞれデング

ウイルス型別にソフトウェアー（MEGA4）によ

り系統樹解析を行った。 

 

Ｃ．研究結果 

 2011 年から 2013 年にフィリピン、インドネシ

アからの輸入症例から分離されたウイルスは 1型

が最も多く、インドネシア由来株とフィリピン由

来株をグループ分け出来た（図１）。2 型ウイルス

はフィリピンからは 10 株と少なく、インドネシ

アは 33 株であった。2 型もグループ分け出来た

（図２）。3 型ウイルスもインドネシア由来株とフ

ィリピン由来株をグループ分け出来た（図３）。4

型ウイルスは、フィリピン由来が 2 グループ、イ

ンドネシア由来１グループに分かれた。また、

2013 年はインドネシアからの 4 型ウイルスはな

く、4 型ウイルスによる流行はフィリピンで拡大

していると推測された（図４）。 

 

D．考察 

日本と台湾のデング熱輸入症例報告数は、例年

台湾の方がやや多い。台湾 CDC は我が国と異な

り検疫所と一体化しており、入国後の患者追跡も

厳しいことがその要因であり、日本のデング熱輸

入症例は実際には台湾以上の可能性が高い。 

この３年間フィリピン、インドネシアとも１型

～４型までのウイルスを検出した。ただし、１型

ウイルスの検出数が多く。両国ともデングウイル

ス１型が主たる流行株と考えられる。 

フィリピンの 2013 年、2013 年のデング熱患者

数は、それぞれ 178,644 例、166 ,107 例で致死率

が 0.5%、0.32%と高かったことから、流行規模が

大きく主流行株は 1 型であったが、日本と台湾の

輸入症例からも明らかなようにフィリピンでは 4

型が流行しており、4 型による 2 度目の感染が

CFR を高めている可能性がある。ただし、ウイル

スが強毒化した可能性も考えられるので、日台双

方の分離株に関して全ゲノム解析を実施し、比較

解析する必要がある。 

 一方、日本人のインドネシアへの観光は、バリ

島が多く、ジャカルタなど比較的渡航先が限定さ

れているため、インドネシア必ずしも捉えている

とは限らないが、2013 年は少なくとも 4 型ウイ

ルスによる流行は発生していないか、大きくはな

いと考えられる。 

 デング熱輸入症例から、分離されるウイルス情

報は、日本と台湾で同様の傾向をしめし、輸出流

行地に関して非常に有用な情報をもたらすこと

が確認された。 

 

D．結論 

日本および台湾のフィリピン、インドネシアか

らのデング熱輸入症例からの分離ウイルスのほ

とんどは、近似なウイルスであった。フィリピン

もインドネシアも主たる流行株は 1型ウイルスで

あるが、4 型ウイルスの流行が拡大している可能

性があり、その傾向はフィリピンに強いと考えら

れる。デング熱輸入症例から、分離されるウイル

ス情報は、有用な情報をもたらすことが確認され

た。 
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図１ デングウイルス 1 型の遺伝子系統樹（2011－2013 年） 

 

図２ デングウイルス 2 型の遺伝子系統樹（2011－2013 年） 

 

図３ デングウイルス 3 型の遺伝子系統樹（2011－2013 年） 

 

図４ デングウイルス 4 型の遺伝子系統樹（2011－2013 年） 


