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研究要旨 麻疹および風疹はWHOが排除を目指している感染症であり、各

症例数を一定数以下にする事とともに、検査診断によるサーベイランス体制

の確立や検出されたウイルス株の鑑別が求められている。本研究では地方

衛生研究所における検査状況を把握するため、毎年アンケートにより検査実

績を調査した。2016年度には民間検査センターにおいて麻疹IgM抗体検

査を行い、約1.1 %がIgM陽性値を示した。感染研が試行した民間検査セ

ンターに対する習熟度試験の結果から、参加したすべての民間検査セン

ターの検査精度は良好であると判断された。またアウトブレイク時の試

薬等の配布について検討した。これらは麻疹検査診断体制の維持、改善

に対して有用な情報となると考えられた。遺伝子検査に陽性コントロール

として用いる参照RNAについて、麻疹風疹のいずれも改良を行った。また、

収集された麻疹風疹ウイルスの遺伝子配列の他の自治体への提供に関する

検討を行った。その結果、多くの自治体において条件付きで開示を求める意

見が多かったため、地方衛生研究所全国協議会ならびに厚生労働省結核

感染症課の了承のもと麻疹ウイルス遺伝子配列の情報開示の運用を開始し

た。 

 

 

Ａ．研究目的 

麻疹および風疹はWHOが排除を目指してい

る感染症である。麻疹および風疹の排除は「優

れたサーベイランス体制が存在する特定の地

域において、１年間以上継続して伝播した麻

疹（風疹）ウイルスが存在しないこと」と定義され

ており、排除認定を受けるためには、各症例数

を一定数以下にする事とともに、検査診断によ

るサーベイランス体制の確立や検出されたウイ

ルス株の鑑別が求められている。日本ではこ

れに対応するために、麻疹については平成24

年12月に「麻しんに関する特定感染症予防指

針」を、風疹については平成29年12月に「風し

んに関する特定感染症予防指針」を改定し、

各疑い例に対し、原則として全例にIgM 抗体

検査等の血清学的検査の実施を求めると共に、

地方衛生研究所においてウイルス遺伝子の検

出による病原体検査の実施を求めるようになっ

た。 

これまでに地方衛生研究所における遺伝子検



査に使用する参照RNAを整備し、配布を行な

ってきている。麻疹の参照RNAはコンベンショ

ナルRT-PCRとリアルタイムRT-PCRで別々の

参照RNAを用いなければならず、現場より改

善の声が挙がっている。風疹の参照RNAは、

遺伝子検出用コンベンショナルRT-PCR法の

標的領域には外来の挿入配列があり、増幅産

物のサイズで検体由来増幅産物と見分けるこ

とができ、参照RNAからのコンタミネーションの

防止に役立っている。しかし、遺伝子型決定領

域の標的部位については挿入配列を加えて

おらず、参照RNAからのコンタミネーションの

判別は遺伝子配列を確認するまで不可能であ

る。 

地方衛生研究所からNESIDを介して国立感

染症研究所に麻疹および風疹ウイルス遺伝子

配列情報が収集され、国内でのウイルスの伝

播状況の解析が行われる。遺伝子型情報等は

病原微生物検出情報（IASR）の速報、月報等

で公開されるが、遺伝子配列情報については

登録した自治体以外に公開されることはなかっ

た。しかし、広域の流行状況を即座に把握する

ために、他の自治体が解析した遺伝子配列情

報の提供を希望する声が増えてきた。そのた

め地方衛生研究所全国協議会感染症対策部

会での検討を元に検討を行った。 

麻疹および風疹の検査診断状況を把握し、

検査診断体制の維持、改善する事を目的に、

地衛研への検査実績の調査を毎年行なった。

また、平成 28 年度には民間検査センターへ

の検査情報の提供の依頼、並びに、習熟度

試験（Proficiency test; 以下 PT）の試行を

実施した。 

 

Ｂ．研究方法 

1.地衛研の麻疹風疹遺伝子検査実施状況 

 毎年、麻疹・風疹レファレンスセンター

を通じて、全国 74-76 地衛研にアンケート

を実施し、麻疹風疹遺伝子検査の実施状況

を調査した。調査内容は 検査症例数、検

査陽性症例数、遺伝子解析を実施した症例

数、遺伝子型解析の結果等である。 

2.麻疹アウトブレイク時の検査体制維持の

検討 

 2016年8月におこった麻疹アウトブレイ

ク時に、各地衛研にプライマー、標準品等

の準備状況に関するアンケートを実施し、

必要に応じてプライマー、標準品等を配布

した。 

3.民間検査センターにおける麻疹 IgM抗体

検査状況の調査 

 主要民間検査センター5 社に協力を依頼

し、検査実績等を一般に公開しないという

条件の下で、検査実施数、検査陽性数等の

情報の提供を受けた。 

4.民間検査センターへの麻疹、風疹 IgM抗

体測定 PTの試み 

 麻疹 IgM 抗体陽性血清、風疹 IgM 抗体 

陽性血清を含む 10本の血清からなるPT用

パネル血清を作製、主要民間検査センター5

社に配布し、測定結果を評価した。 

5.麻疹および風疹ウイルス遺伝子検査に用い

る参照 RNAの改良 

 麻疹ウイルス RT-PCR 用のプライマー、

プローブの認識部位と重ならないように外

来遺伝子を参照 RNA に挿入し、問題なく

検出可能か検討した。また風疹ウイルス遺

伝子型決定領域にプライマー認識部位と重

ならないように外来遺伝子を挿入するよう

に合成したプラスミドDNAからRNAを転

写合成し、問題なく使用できるかを検討し

た。 

6. 収集された麻疹風疹ウイルスの遺伝子配

列の他の自治体への提供に関する検討 

 地方衛生研究所全国協議会感染症対策部

会において、収集された麻疹風疹ウイルスの



遺伝子配列を感染研が他の自治体への提供

を行うことについて、検討を行っていただき、そ

の結果を踏まえて提供方法について検討を行

った。 

 

Ｃ．研究結果 

1. 地衛研の麻疹風疹遺伝子検査実施状況 

2016年に全国 74の地衛研うち麻疹の検査

診断を行った地衛研は 72カ所、検査された

症例数は 1865症例であった（表１）。また、

麻疹の検査を実施した 72 カ所の地衛研の

うち、2015年から導入されたリアルタイム

PCR 法を検査に使用した地衛研は 61 カ所

であった。1865 症例中 1592 症例の診断

にはリアルタイム PCR 法が使用されてい

た。検査された 1865症例のうち、麻疹ウイ

ルス遺伝子が検出された症例数は 171症例

であった（検査陽性）。171症例のうち、139

症例で遺伝子型解析が行われ、65症例から

遺伝子型 D8の麻疹ウイルスが、58症例か

ら遺伝子型遺伝子型H1の麻疹ウイルスが、

一症例から遺伝子型 B3 の麻疹ウイルスが

検出された。 

2017年に全国 74の地衛研のうち麻疹の検

査を行った地衛研は 69カ所、検査された症

例数は 1,516 症例であった。また、麻疹の

検査を実施した 69 カ所の地衛研のうち、

2015 年から導入されたリアルタイム PCR

法を検査に使用した地衛研は 51 カ所であ

った。1,516 症例中 1,206 症例の検査には

リアルタイム PCR法が使用されていた。検

査された 1,516 症例のうち、麻疹ウイルス

遺伝子が検出された症例数は 213症例であ

った（検査陽性）。213症例のうち 185症例

で遺伝子型解析が試みられ、157 症例から

遺伝子型 D8の麻疹ウイルスが、7症例から

遺伝子型 B3の麻疹ウイルスが、2症例から

遺伝子型H1の麻疹ウイルスが検出された。

またワクチン株である遺伝子型 A が 22症

例から検出された（表２）。同様に風疹の検

査を行った地衛研は 52カ所、検査された症

例数は 706症例であった。また、風疹の検

査を実施した 52カ所の地衛研のうち、2015

年から導入されたリアルタイム PCR 法を

検査に使用した地衛研は 41 カ所であった。

706症例中 539症例の検査にはリアルタイ

ム PCR 法が使用されていた。検査された

706 症例のうち、風疹ウイルス遺伝子が検

出された症例数は 12症例であった（検査陽

性）。12症例のうち 10症例で遺伝子型解析

が試みられ、3症例から遺伝子型 2Bの風疹

ウイルスが、5症例から遺伝子型 1Eの風疹

ウイルスが検出された。またワクチン株で

ある遺伝子型 1a が 1 症例から検出された

（表３） 

2018年に全国76の地衛研において麻疹の

検査が行われた症例数は 6,251 症例であっ

た。そのうち、麻疹検査が陽性であった症

例数は 328症例（5.2%）であった。269症

例で遺伝子型解析が試みられ、228 症例

（84.8%）で遺伝子型の決定ができた。そ

のうち、遺伝子型 D4の麻疹ウイルスが 26

症例から、遺伝子型 D8 の麻疹ウイルスが

119症例から、遺伝子型 B3の麻疹ウイルス

が 32症例から検出された。またワクチン株

である遺伝子型 A が 52症例から検出され

た（表４）。同様に風疹の検査が行われた症

例数は 6,110 症例であった。そのうち、風

疹検査が陽性であった症例数は 1,859 症例

（30.4%）であった。1,616症例で遺伝子型

解析が試みられ、1,339症例（82.9%）で遺

伝子型の決定ができた。そのうち、遺伝子

型 2B の風疹ウイルスは 7 症例から、遺伝

子型 1E の風疹ウイルスは 1,309 症例から

検出された。またワクチン株である遺伝子

型 1aは 21症例から検出された（表５）。 



2018 年の検査症例数は麻疹風疹ともに

2017年の検査症例数（麻疹 1,516症例、風

疹 706症例。ただし遺伝子検査のみを集計）

より大幅に増加していた。 

2. 麻疹アウトブレイク時の検査体制維持

の検討 

 2016年8月には関西国際空港で感染した

者を発端に、感染者 50名以上になる麻疹の

アウトブレイクが発生した。検査用プライ

マー、標準品等が不足する事態が懸念され

たので、緊急に地衛研に向けてアンケート

を実施し、各地衛研のストック状況を調査

した。24 カ所からリアルタイム PCR 用の

プライマー、標準品の配布の依頼があった。

求めに応じて、感染研に保存してあったプ

ライマー、標準品等を地衛研に配布した。 

3.民間検査センターによる IgM抗体検査の

状況 

 大手民間検査センターから麻疹 IgM抗体

検査を実施数、陽性数に関する情報を収集

した。麻疹 IgM抗体検査の陽性率は約 1.1%

であった。 

4.民間検査センターへの麻疹、風疹 IgM抗  

体測定習熟度検査（PT）の試み 

 PT を実施するためには麻疹 IgM 抗体陽

性血清、風疹 IgM抗体陽性血清が必要であ

る。陽性血清を確保するために、民間検査

センターから検査済み、廃棄予定の麻疹、

並びに風疹 IgM抗体陽性血清の提供を受け

た。これらの血清を使用するにあたり、事

前に倫理委員会の承認を得た。収集した血

清の抗体価を測定し、抗体価の近い血清を

混合して、麻疹、並びに風疹のプール血清

(2〜3ml)をそれぞれ 5 種類作製した。感染

研においてこれらのプール血清の抗体価を

測定し、抗体価が陽性値にある事を確定し

た。麻疹、風疹 IgM陽性抗体各 4種類、陰

性血清2種類を含む10本の血清からなるパ

ネル血清を作製し、民間検査センターに配

布、各社の通常の方法による測定を依頼し、

検査結果を回収した。すべての民間検査セ

ンターの結果は感染研の定めた適合条件に

合致した。 

5. 麻疹および風疹ウイルス遺伝子検査に用

いる参照 RNAの改良 

麻疹ウイルスRT-PCR用のプライマー、プロ

ーブの認識部位と重ならないように外来遺

伝子を参照RNAに挿入した。作成したRNA

を段階希釈し、リアルタイムRT-PCR法で検

出を行なったところ、現行の参照RNAと同

様の検出効率であることが確認された。コ

ンベンショナルRT-PCR法で検出を試みた

ところ、目的のサイズで増幅されることか

ら今回作成した参照RNA候補は、リアルタ

イムRT-PCR法ならびにコンベンショナル

RT-PCR法のどちらにも共通して使用でき

ることが示された。今後はこれを大量調製

して品質確認をした上で、地方衛生研究所

に配布したいと考えている。 

風疹ウイルス遺伝子型決定領域にプライ

マー認識部位と重ならないように外来遺伝

子を挿入するように合成したプラスミド

DNAから RNAを転写合成した。作成した

RNAを段階希釈し、リアルタイム RT-PCR

法で検出を行なったところ、現行の参照

RNA と同様の検出効率であることが確認

された（図）。コンベンショナル RT-PCR

法（遺伝子型決定領域増幅法）で検出を試

みたところ、通常のウイルス由来の増幅産

物より大きなサイズで増幅されることが確

認された。さらに既存風疹参照 RNAは全国

配布の際、凍結状態で送付していたが、これ

をRNAstable試薬により、乾燥状態で常温輸

送が可能なようにした。これを一部のリファレン

スセンターに送付し、常温輸送による劣化が

起きないことを確認した。今後はこれを大量



調製して品質確認をした上で、地方衛生研

究所に配布したいと考えている。 

6. 収集された麻疹風疹ウイルスの遺伝子配

列の他の自治体への提供に関する検討 

地方衛生研究所全国協議会感染症対策部

会において全国地方衛生研究所を対象に意

見照会をおこなった。66%の地方衛生研究所

が「広域の流行状況を即座に把握するために、

他の自治体が解析した麻疹風疹ウイルス遺伝

子配列情報の開示を希望」していることが明ら

かになった。他自治体に麻疹風疹ウイルス遺

伝子配列情報を提供できるかについては 67%

が提供可能と回答し、「提供できない」とした地

方衛生研究所はなかった。提供の条件案とし

て提示した「他自治体からの共有情報は、貴

自治体内で発生した麻疹・風疹の流行（伝播

経路）調査・把握の目的のために貴自治体内

でのみ使用できる。貴施設が、一般に公開さ

れるウェブサイト、冊子（報告書）、学会・論文

発表等に使用する場合には、情報提供元の

自治体（地衛研）の承諾が必要である」につい

ては、69%が同意した。これらの意見を踏まえ、

感染研に収集された麻疹ウイルス遺伝子配列

情報について、１）自治体内の使用に限って

使用する、２）一般公開する場合には遺伝子

配列情報を提供した地衛研の承諾が必要で

あることを条件に、求めに応じてウイルス株の

「遺伝子配列」、「検体採取日」、「検出自治体

名」、「（依頼があれば）系統樹」を提供すること

とした。本件は厚生労働省結核感染症課の承

諾を受けたのち、地方衛生研究所全国協議会

感染症対策部会を通じて、全国の地方衛生研

究所に連絡された。 

 

Ｄ．考察 

1. 地衛研の麻疹風疹遺伝子検査実施状況 

地衛研における検査実施状況を把握する

目的で、アンケート調査を実施した。2015

年より麻疹および風疹ウイルス遺伝子検出

法として導入したリアルタイム PCR 法の

利用状況を調査した。リアルタイム PCRは

感度が優れている事に加え、反応終了後に

チューブを解放するステップがなく、検査

行程での交差交雑のリスクが低減すること、

また、一度の多検体を処理できる等の利点

があり、感染研では地衛研にリアルタイム

PCR 法の導入を勧めてきた。2016 および

2017 年の調査では地衛研で実施された症

例の検査のうち、麻疹 79.5%-85.4%で、風

疹は 76.3%でリアルタイム PCR が使用さ

れており、リアルタイム PCR法の普及が進

んでいると思われた。2018年は 2016年、

2017年の調査と比較して麻疹、風疹共に検

査数が大幅に増加していることが明らかと

なった。風疹については特定感染症予防指

針で地方衛生研究所において遺伝子検査を

原則として全症例に実施することになった

こと、ならびに大規模な風疹流行や局地的

な麻疹流行が発生したことが原因と考えら

れる。検査症例数の増大に対し、人的なら

びに経済的に十分に対応できているか検討

が必要かもしれない。ウイルス遺伝子が検

出されたにも関わらず遺伝子配列の解析を

試みられなかった症例が多くあったが、ど

のような症例で解析が行われなかったか今

後調査していく必要があるものと考えられ

た。 

2. 麻疹アウトブレイク時の検査体制維持

の検討 

関西国際空港（関空）を中心に患者 50名を

こすアウトブレイクが発生した。また患者

の中には九州や関東まで移動した者がおり、

広域に麻疹が拡散する可能性が懸念され、

検査に必要なプライマー、標準品等が不足

する事態が想定された。そこで地衛研にお

ける試薬の準備状況の調査を実施し、必要



に応じてプライマー、標準品の配布を行っ

た。日本は麻疹排除にあるので、地衛研に

よっては十分量の試薬等が準備されていな

い場合もある。アウトブレイクに備えて、

感染研、あるいはレファレンスセンター等

に緊急用の試薬等を用意しておく事は、検

査診断体制の機能を維持する上で重要であ

ると思われた。 

3.民間検査センターによる IgM抗体検査の

状況  

麻疹 IgM抗体検査はWHOが麻疹検査診断

の標準法とする検査法である。その検査状

況等の把握は、日本の麻疹サーベイランス

体制の質を示すために重要である。日本に

おいては、麻疹 IgM抗体検査は民間検査セ

ンターに担われている。麻疹 IgM抗体検査

の状況を把握する目的で主要 5 民間検査セ

ンターに情報提供を求めた。民間検査セン

ターの要望により、当報告書での検査実績

数、陽性数の報告は控えるが、麻疹 IgM検

査陽性率はおよそ 1.1 %であった。2013年

まで使用されていた IgM抗体検査キットは、

伝染性紅斑患者等との非特異的反応が問題

となり、2014年からは改良されたキットが

使用されている。2013年以前の検査陽性率

が 6%前後であったことから、検査キットの

改善により検査の特異度は向上していると

考えられる。 

4.民間検査センターへの麻疹、風疹 IgM抗  

体測定習熟度検査（PT）の試み 

大手民間検査センター、5 社では ISO 

151809 や  “College of American 

Pathologist”の外部精度管理を受けて、適合

している。一方、WHO は NL による精度

管理の実施を求めている事から、PT試験の

試行を実施した。各施設には PT 用パネル

を配布し、通常用いている検査機器、検査

方法で抗体価の測定し、診断を依頼した。

診断結果はほぼ感染研での診断結果と一致

した。今回の PT に参加した民間検査セン

ターにおける麻疹の検査診断の精度は良好

と判断した。 

5.麻疹および風疹ウイルス遺伝子検査に用い

る参照 RNAの改良 

 麻疹および風疹ウイルス遺伝子検査用の

参照 RNA の新規候補を作成した。麻疹に

ついてはリアルタイム RT-PCRとコンベン

ショナル RT-PCRの両法に共通して使用で

きるもので、これを用いることで現場での

煩わしさを解消できるものと期待される。

風疹については遺伝子型決定領域増幅

RT-PCR でも増幅サイズで判別が可能にし

たもので、もし参照 RNA のコンタミネー

ションが起きた場合でも即座に判別がつき、

検査時間の短縮に繋がることが期待される。 

6. 収集された麻疹風疹ウイルスの遺伝子配

列の他の自治体への提供に関する検討 

麻疹風疹症例が１例でも発生したら積極

的疫学調査を行うことが各特定感染症予防

指針において求められている。麻疹風疹は

感染性が高く、しばしば複数の自治体に渡

って流行が拡大することがある。ウイルス

の遺伝子配列情報はウイルス伝播を追跡す

る上で非常に有用な情報であるが、これま

で収集された情報の開示は行われてこなか

った。今回の研究により、麻疹ウイルスの

遺伝子情報を自治体間で共有する方法を構

築でき、より迅速に麻疹の疫学調査が可能

になったと考えられる。現在、麻疹につい

てのみ運用を開始しているが、今後は風疹

にも拡大していきたい。 

 

Ｅ．結論 

麻疹風疹の検査には、血清学的検査法、

または病原体検査法のいずれか、あるいは

両方が行われている。今後もこの検査診断



体制、検査診断精度を評価し、維持、改善

していく事が求められる。また、流行時の

危機管理体制や自治体間での情報共有が可

能な仕組みを今後も構築していく必要があ

ると考えられる。 
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