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Ａ．研究目的 

近年の野生動物の分布域の拡大・生息数

の増加が問題となっており、結果として農

業被害等の様々な経済損失が生じている。

そのため、野生鳥獣の有害動物としての適

正管理が実施され、多くの野生鳥獣が捕獲

されている。一方、世界的な人口増加によ

る食資源不足、家畜飼料の価格高騰、高病

原性家畜伝染病の流行などにより、国内外

の畜産物の安定供給に関しても様々な問題

が生じている。そのため、国内で捕獲され

る野生鳥獣を食肉（有効）利用すること

は、これら問題解決のための方策の一つと

して重要である。しかし、野生動物は生産

動物における飼養管理基準のような適正な

管理方法が存在せず、自然環境下で生息し

ていることから、動物の育成過程における

管理は困難である。そのため、捕獲以降で

の運搬、処理、加工、調理、販売、消費で

の衛生管理の徹底が重要である。本研究班

は、これまで研究成果の蓄積により、国内

の野生動物が保有する病原体、その分布な

どを明らかにし、そのリスク分析を行って

きた。それらの成果は平成 26年に策定さ

れ、その後改定を続けている「野生鳥獣肉

の衛生管理に関する指針（ガイドライン）」

としてまとめるに至っている。そのガイド

ラインに基づいて、平成 30年食肉処理施設

の国産ジビエ認証制度、令和 5年ジビエハ

ンター育成研修制度が農林水産省より制定

され、更には令和元年日本ジビエ振興協会

より「小規模なジビエ処理施設向け HACCP

の考え方を取り入れた衛生管理のための手

引書」が出版された。ガイドライン制定か

ら 10年が経過するにあたりガイドラインに

おける問題点・改善点を再確認する必要が

ある。更に、野生鳥獣肉の利用範囲は多角

化しており、ペットフードや展示動物への

研究要旨： 

野生鳥獣肉の利用に関する様々なヒトへのリスクを更に総合的に評価する必要がある。本

研究班では、1）野生鳥獣由来食肉の保有する病原体に関する知見の収集（ウイルス、細

菌、寄生虫）、2）食中毒や健康被害の発生防止対策のための科学的な根拠の提供、3）現場

の実態に対応した HACCP に沿った衛生管理手法の確立、4）消費者や関係事業者に対する

分かりやすい形での情報提供手法の提案、の 4 項目に関して研究を実施した。令和 6年度

から継続して研究成果が蓄積されている。大きな成果の一つとして、カラーアトラスが完

成し、今後、シカとイノシシの処理の際における異常の発見に貢献するために普及を行う

予定である。 
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“屠体給餌”に利用されている。しかし、

高病原性鳥インフルエンザの韓国における

猫用ペットフードを介したネコの感染、ア

ジアにおけるトラの感染などが報告されて

いる。餌として与えられた動物が感染する

ことによる飼い主や飼育者への感染も危惧

されている。野生鳥獣肉の利用に関する

様々なヒトへのリスクを更に総合的に評価

する必要がある。 

 狩猟者は野生動物における異常の発見の

最前線に立っている。食肉と直接関連はし

ていないがイノシシにおける 2018年の豚熱

の発生、野鳥における高病原性鳥インフル

エンザの発生などは、捕獲に関わる狩猟者

が一番発見する可能性が高い。動物由来感

染症を迅速にかつ正確に把握するために狩

猟者に野生動物の異常に関する情報を提供

し、情報収集するシステムの必要性があ

る。また、狩猟者は、野生動物から動物由

来感染症に感染するリスクが高く、令和 4

年度はマダニ感染症で少なくとも 3名が死

亡している。狩猟者を守るための情報提供

も重要である。また、消費者に対して野生

鳥獣肉由来の感染症の存在を周知し、加熱

や調理順序等の重要性を伝え、消費者自身

による対応の重要性を情報提供する必要が

ある。 

 本研究班は、上記の目的を遂行するため

に 4項目に関して研究を遂行する。 

1）野生鳥獣由来食肉の保有する病原体に関

する知見の収集（ウイルス、細菌、寄生

虫） 

2）食中毒や健康被害の発生防止対策のため

の科学的な根拠の提供 

3）現場の実態に対応した HACCP に沿った

衛生管理手法の確立 

4）消費者や関係事業者に対する分かりやす

い形での情報提供手法の提案 

 

Ｂ．研究方法 

1）野生鳥獣由来食肉の保有する病原体に関

する知見の収集（ウイルス） 

1－1）ウイルス感染症 

HEV カプシドタンパクの発現：下関で HEV患

者から得られた遺伝子（JTF-Yamagu11株）の

ORF2蛋白発現プラスミドを 293T細胞にポリ

エチレンイミンを用いてトランスフェクシ

ョンした。発現の確認は抗 His-Tag抗体で行

った。トランスフェクション細胞は RIPA 

bufferによって 4℃1時間処理した後、15000

回転 4℃30 分間遠心して上清を回収して、

ELISA 抗原として用いた（Yonemitsu K et 

al., 2016）  

 

HEV抗体の検出：トランスフェクション細胞

の抽出抗原を 5μg/mℓに希釈した後、100μℓ

を各ウェルに接種して ELISAを行った。ブロ

ッキング液および抗原希釈液にはブロック

エースを用いた。血清は 1：100 に希釈し、

二次抗体にはペルオキシダーゼ標識 Protein 

A/G を 1：20000 希釈して用いた。発色には

SeraCare Life Science のペルオキシダーゼ

基質キットを用いた（Yonemitsu K et al., 

2016）.  

 

HEV 遺伝子検出：血清と糞便の懸濁液から

QIAamp Viral RNA Mini Kit か MagMAXウイ

ルス Kitを用いて RNAを抽出し、HEV-F1 プ

ライマーと HEV-R2 プライマーを用いて RT-

PCR を実施、更に RT-PCR 産物を、HEV-F2 プ

ライマーと HEV-R1 プライマーを用いて

Nested PCR を行い、遺伝子の検出を試みた

（Yonemitsu K et al., 2016） (Li TC., 

2005)。 

 

マダニ媒介感染症の調査：全国畜産協会、

地方衛生研究所や研究者と連携して、食肉

に関わる野生鳥獣の血清を集めて、SFTSV

と Ozウイルスの抗体検査と遺伝子検査を実

施した。また、イノシシ検体については日

本脳炎ウイルス及びオーエスキー病ウイル

スの抗体検出を試みた。 

 

1－2）細菌感染症 

糞便試料： 

2025年 1月から 12月にかけて、日本各

地で狩猟および有害鳥獣として捕獲された

シカおよびイノシシから糞便を採取し、4℃

で保存した状態で当研究室へ搬入した。 

 

糞便試料からの黄色ブドウ球菌の分離： 
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一般的な食中毒検査におけるヒト糞便・

ふき取り検体からの黄色ブドウ球菌の分離

法に準拠した方法に従って行った（鈴木, 

臨床検査. 2022. 66：64-72.）。 

 

糞便試料からの薬剤耐性菌の分離： 

我々が以前報告した下水からの薬剤耐性

菌の分離法に準拠した方法に従って行った

（Suzuki et al., mSphere. 2019. 

4:e00391-19.）。 

 

糞便試料からの非結核性抗酸菌の分離: 

以前報告された非結核性抗酸菌の分離法

を一部改変して実施した（Odoi et al., J 

Wildl Dis. 2020. 56:851–862）。なお、前

年度の検討結果より、糞便乳剤を NALC-

NaOH 試薬で一晩前処理した後、小川培地に

直接塗抹し、発育したコロニーを 7H11-C寒

天培地に画線培養する方法が最も効率的な

分離法であることが示された。そのため、

本研究では MGIT法は用いず、当該方法のみ

を採用した。 

 

分離菌株の全ゲノム解析： 

分離菌株を BHI液体培地で一晩培養し、 

DNeasy Blood & Tissue Kits（QIAGEN）を

用いてゲノム DNA（gDNA）を抽出した。そ

れぞれの gDNAについて、Nextera XT DNA 

Library Prep Kit（Illumina）を用いてシ

ークエンス用ライブラリを作製した。MiSeq

（Illumina）シークエンスシステムを用い

て、ショートリードの全ゲノムデータを取

得した。 

 

in silico 解析： 

得られたペアエンドのリードデータを

Type (Strain) Genome Server

（https://tygs.dsmz.de/）、ANI Calculator

（https://www.ezbiocloud.net/tools/ani）

CLC Genomics Workbench（QIAGEN）、PubMLST

（https://pubmlst.org/）並びに Center for 

Genomic Epidemiology

（https://cge.cbs.dtu.dk/services）にイ

ンポートし、各菌株の菌種同定、ANI value、

Mutilocus sequence typing（MLST）法に沿

った ST 型の決定、毒素遺伝子、薬剤耐性遺

伝子の探索を行った。 

 

1－3）寄生虫感染症 

寄生虫の探索を目的に、昨年度とあわせ

イノシシの心臓を宮崎県で 41検体、福岡県

で 50検体、愛媛県で 20検体、和歌山県で

57検体、千葉県で 56検体、新潟県で 31検

体、山形県で 8検体収集した。またアナグ

マについて、福岡県で全身検体として 10 頭

を入手した。 

有鉤嚢虫の検査としてイノシシ心臓の外

貌を肉眼的に検査したのち、細切しながら

内部を検査した。有鉤嚢虫、旋毛虫および

トキソプラズマの検査として HE染色した病

理組織学的標本を作製した。また旋毛虫検

査として人工胃液による消化法による検査

も実施した。アナグマの住肉胞子虫の検査

として、同様に筋肉を HE染色した病理組織

学的標本を作製し、寄生の有無と数を評価

した。 

シカに寄生する住肉胞子虫の母子感染に

ついて検討するため、エゾシカの胎児およ

び胎盤 13検体、ニホンジカ 4検体、エゾシ

カの乳房組織 24検体を得て、各組織から

DNAを抽出し、住肉胞子虫の分子学的検出

を試みた。 

国内の有鉤嚢虫について、2023年に甲信

越地方で検出されたイノシシの事例 2件に

ついて、核 DNAマーカー(rpb2、pepck、 
pold、Ag2 )およびミトコンドリア DNA全長

配列の解析を行った。甲信越地方におい

て、家畜保健所を通じジビエ関係者に対し

て、嚢虫症を疑う病変探知時に報告、検体

送付を呼びかけるチラシを作成、配布し

た。 

国内に分布する肝蛭の集団遺伝学的特徴

を評価するため、昨年度入手した動物由来

肝蛭に加え、大阪の人患者由来肝蛭および

和歌山県のシカ由来肝蛭を入手し、ミトコ

ンドリアゲノムを解析した。 

近畿地域のニホンジカの肝臓血管に寄生す

る大型の線虫を同定するため、三重県の 4

頭、奈良県の 2頭、京都府および岐阜県の

各 1頭から合計 26 隻の線虫を得た。形態学

的に観察を行ったのち、7つの遺伝子領域
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（18S、28S、hsp70、myohc、rbp1、cox1、
12S）を解読、分子系統解析を行った。 

 

2）食中毒や健康被害の発生防止対策のため

の科学的な根拠の提供 

2－1） 野生カモおよび環境におけるカンピ

ロバクターの分布実態の把握 

供試検体： 

2025年 8月から 2026年 1月にかけて、国

内 4地域 24地点（北海道 14地点：A〜N、長

野県 2地点：O・P、岐阜県 3地点：Q〜S、福

岡県 5：T〜X）で捕獲・採取された野生カモ

85 検体および環境水 37検体を供試した（表

2－1a）。野生カモの種同定は形態学的特徴に

基づき実施し、７種ならびに未同定のカモ類

を対象とした（表 2－1b）。内訳は、マガモ

（Anas platyrhynchos）40 検体、コガモ（Anas 
crecca）10検体、カルガモ（Anas zonorhyncha）
15 検体、オナガガモ（Anas acuta）4検体、

キンクロハジロ（Aythya fuligula）4検体、

ヨシガモ（Mareca falcata）1検体、ハシビ

ロガモ（Spatula clypeata）2検体、未同定

9検体であった。捕獲方法は、北海道では銃

猟、岐阜および福岡では投網での捕獲で、長

野は確認できなかった。供試試料としては、

(ⅰ)羽抜きをしていない丸と体、(ⅱ)加工工

程において食肉部位のみが採取された開腹

未処理の丸と体、(ⅲ)研究協力者により解剖

され、直腸から盲腸にかけて部分的に採取さ

れた腸管、のいずれかの状態で提供された検

体を用いた。生息環境の把握のために、個体

ごとに記録された捕獲日時、捕獲場所および

捕獲地周辺状況に関する情報を収集した。捕

獲後、各個体は個別に包装し、採取後 48 時

間以内に冷蔵条件下で国立医薬品食品衛生

研究所へ送付した。到着後、速やかに検査を

開始した。環境水はカモ捕獲地点と同一地点

において原則として捕獲当日に採取した。採

水には 500 mL 滅菌ポリボトル（サンプラテ

ック）を用い、1地点あたり合計 1.5 L採取

した。各種情報は野生カモと同様に収集し、

採取後は 48 時間以内に冷蔵条件下で輸送し

て試験を実施した。 

 

野生カモ盲腸内容物からのカンピロバクタ

ー検出・定量： 

無菌環境下において、全ての野生カモ検体

から左右一対の盲腸を摘出し、滅菌シャーレ

上に回収した。その際、全ての作業はあらか

じめ滅菌された器具を用いて行なった。摘出

した盲腸は表面を 70%エタノールで洗浄し、

滅菌シャーレ上で中央部を横方向に切開し

た。切開後、滅菌ミニスパーテルを用いて盲

腸内容物を無菌的に全量回収し、重量を測定

した。回収した盲腸内容物試料を、15 mL 遠

心チューブに入れた 9 mLの PBSに懸濁した。

ボルテックスミキサーでよく混合し、これを

試験原液として、10⁻²までの希釈系列を作製

した。 

カンピロバクターの検出および定量に用

いる試薬、培地ならびに実施手順は標準試験

法（NIHSJ-02:2019）を参考にした。定量試験

では、段階希釈液を CCDA培地 2枚に 100 µL

ずつ塗沫し、42℃で 48 時間、微好気条件下

で培養した。培養後、コロニー形態を観察し、

カンピロバクター様コロニーの数を計測し

て、盲腸内容物 1 g あたりの菌数（CFU/g）

を算出した。 

定性試験では、検体中の少量存在するカン

ピロバクターの増殖および損傷菌の回復を

目的として、プレストン培地による増菌培養

を行った。定性試験で調整した試験原液 1 mL

を、プレストン培地 10 mL を分注した 15 mL

遠心チューブに加え、十分に懸濁した後、

42℃で 24 時間の微好気条件下で前培養した。

前培養液を CCDA 培地に 100 μL または 200 

μL ずつ塗抹し、42℃で 48 時間微好気培養

した。形成されたコロニーは定量試験と同様

に形態学的に確認し、カンピロバクター様コ

ロニーを選択して菌株同定に供した。 

 

環境水試料からのカンピロバクター検出・定

量： 

 環境水試料 1.5 L に含まれる不純物を取

り除くために孔経 2.7 µm のメンブレンフィ

ルター（Whatman）を用いて 1 次ろ過した。

その後、孔径 0.22 µm メンブレンフィルター

付きのボトルトップフィルター（CORING）を

用いて２次ろ過を行い、ろ液に含まれるカン

ピロバクターを捕捉した。ろ過により得られ

た孔径 2.7 μm ならびに孔径 0.22 µm のメ

ンブレンフィルターを、50 mL 遠心チューブ
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に入れた 10 mLの PBS＋0.1%Tween80に加え、

1分間ボルテックスして懸濁液を作製し、こ

れを試験原液とした。 

 定量試験では、200 μL の各試験原液を

CCDA 培地 2枚に 100 µL ずつ塗沫し、42℃で

48 時間、微好気条件下で培養した。培養後、

コロニー形態を観察し、カンピロバクター様

コロニーの数を計測して、環境水 1 mL あた

りの菌数（CFU/mL）を算出した。 

定性試験では、各試験原液 5 mL とフィル

ターを 45 mL のプレストン培地を分注した

ストマック袋（関東科学、東京）に加え、42℃、

48 時間微好気下で前培養した。前培養液を

CCDA 培地に 100 μL または 200 μL ずつ塗

抹し、42℃で 48 時間微好気培養した。形成

されたコロニーは定量試験と同様に形態学

的に確認し、カンピロバクター様コロニーを

選択して菌株同定に供した。 

 

カンピロバクターの種同定： 

CCDA 培地上で生育した菌株を 10 µL エー

ゼで釣菌して、アルカリ熱抽出法で DNA抽出

を行った。抽出した DNA を鋳型として、C. 
jejuni、C. coli および C. fetus に特異的

な Multiplex PCRを実施し、カンピロバクタ

ーの種の同定を行った。 

 

2－2）キジにおけるカンピロバクターの分布

実態の調査 

供試検体： 

2025 年 12 月から 2026 年 2 月にかけて、

国内 2地域（長野および広島）で捕獲された

キジ 6 検体を供試した。供試試料としては、

研究協力者により解剖され、直腸から盲腸に

かけて部分的に採取された腸管を検体とし

て用いた。採取後 48 時間以内に冷蔵条件下

で国立医薬品食品衛生研究所へ送付した。到

着後、速やかに検査を開始した。 

 

野生キジ盲腸内容物からのカンピロバクタ

ー検出・定量： 

 上述の 1の 2）と同様の方法でカンピロバ

クターの検出と定量を実施した。 

 

解体場環境におけるカンピロバクターの汚

染調査： 

拭き取り検体： 

今年度は、環境拭き取り検体の採取および

評価手法について、改善および標準化を目的

として調査を実施した。本研究で供試したカ

モを解体し食肉部位を採取した解体場 1 施

設にて、解体に使用したナイフ・まな板・シ

ンク・解体者の使用したゴム手袋の付着物を

採取し、そこでのカンピロバクターの定性的

試験を行った。解体場環境の拭き取りは、市

販のふき取りキット（ドライスポンジスティ

ック；3M）を用いて 100 cm2程度の面積を付

属のスポンジで拭い、回収袋に入れたプレス

トン液体培地 10 mL 中にスポンジごと回収

した。ゴム手袋は解体作業直後のものをチャ

ック付きビニール袋に入れた。これらの環境

サンプルを 4℃で実験室に運搬した。この工

程を 3羽分繰り返し実施した。 

 

拭き取り検体からのカンピロバクター検出： 

拭き取りサンプルは、拭き取られた環境表

面付着物を指でプレストン液体培地中によ

く揉みこみ懸濁し、これを試験液とした。ゴ

ム手袋両手分をストマッカー袋に入れ、プレ

ストン液体培地 250 mL を加え、1 分間スト

マッカー処理し、これを試験液とした。培養

と検出は 1 の 2）と同様の方法で実施した。 

 

3）現場の実態に対応した HACCP に沿った

衛生管理手法の確立 

わが国の野生鳥獣肉処理施設で処理された

枝肉の衛生指標細菌数の測定（継続調査）： 

2018年 10月～2026 年 3月の間に，わが

国の野生鳥獣肉処理施設鹿 37施設（本年度

14施設）、猪 28施設（本年度 7施設）でそ

れぞれ処理された洗浄前の鹿枝肉 360検体

（本年度 72検体）、および猪枝肉計 170検

体（本年度 26検体）について、枝肉洗浄前

において、それぞれ胸部、および肛門周囲

部から拭き取りを実施した（表 3－1）。 

各検体について、「枝肉の微生物検査実施

要領（平成 26年度）」（厚生労働省）に従

い、各衛生指標細菌数を計測した。すなわ

ち，各拭き取り材料から 10倍階段希釈液を

調整した。各検体の 1ml量を、各条件につ

き 2枚のペトリフィルム（ACプレート：一

般細菌数用，ECプレート：大腸菌・大腸菌
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群数用）にそれぞれ接種した。ACプレート

は 35℃で 48時間 、ECプレートは 35℃で

24 時間，培養し，それぞれ形成されたコロ

ニー数を計測した。 

各衛生指標細菌数の比較には、Anderson-

Darling 検定による正規性の検定を行った

後、Mann-Whitney U検定により行った。 

 

特徴的な解体処理方法の衛生評価(外皮付き

熟成の衛生評価のための基礎的研究)： 

2026年 2月に、わが国の野生鳥獣肉処理

施設 Aに搬入された鹿 4 頭、猪 1頭を対象

とした。 

施設 Aでは、外皮洗浄（水道水による予

備洗浄、高圧洗浄、次亜塩素酸消毒）後、

内臓摘出を行い、剝皮をせずに外皮を付け

たまま-0.5~0.9℃、湿度 85.8％～86.9％の

条件下で 7日間熟成させた。熟成前後にお

いて、熟成庫内環境（壁、床、空気）なら

びに外皮、体腔内側、ならびに剝皮後のそ

れぞれ胸部、並びに肛門周囲部から拭き取

りを行い、わが国の野生鳥獣肉処理施設で

処理された枝肉の衛生指標細菌数の測定

（継続調査）と同様の方法で各種衛生指標

細菌数を計測した。 

なお、熟成庫内空気については、エアー

サンプラーにより 1000L 収集し、標準寒天

培地を用いて一般細菌数のみを検討した。 

 

細菌叢解析を応用した屋外解体処理時の枝

肉の細菌汚染源の推定： 

2024年 2月に、わが国の野生鳥獣肉処理

施設 Aに搬入された鹿 2 頭について、熟成

前、中間日（熟成後 3日）、および熟成後

（7日）において、外皮洗浄前、外皮洗浄

後、剥皮後、内臓摘出後、枝肉洗浄前、枝

肉洗浄後、において、周辺環境、作業者手

指、ナイフ、と体蹄、表皮正中、肛門周囲

部、からの拭き取り（100cm^2）、ならびに

直腸便を採取した。 

各検体における細菌叢解析は、16S 

Metagenomic Sequencing Library 

Preparation （イルミナ社）に従って行っ

た。すなわち、各検体から、市販の DNA 抽

出キット（DNeasy PowerFood Microbial 

Kit; QIAGEN 社）を用いて DNAを抽出し、

Tks Gflex DNA Polymerase（TAKARA社）を

用いて、細菌の 16SrRNA（V3-V4）領域を標

的とした PCRを行った。PCR産物を精製し

た後、Nextera XT Index Kit を用いて PCR

を行った。さらに PCR 産物を精製した後、

MiSeq Reagent Nano Kit v2 (500 Cycles)

（イルミナ社）を用いて、Miseqにより解

析を行った。得られた fastqデータについ

て、Qiime2を用いてデータを解析した。対

象としたデータベースには、Greengenes 

Databaseを用いて解析した。 

 

4）消費者や関係事業者に対する分かりやす

い形での情報提供手法の提案 

研究期間中一貫して、検体の収集および

病変の病理検査を実施して、オリジナリテ

ィーのある、質の高い、かつ確定診断され

た画像を準備する。重要疾患に関しては家

畜の疾患写真を用いる。情報提供の媒体と

してはカラーアトラスを用いる。カラーア

トラスの内容としては、疾病に関する知識

が少ない一般人（狩猟者、解体・加工者）

でも理解できるように平易な表現にして、

危険な疾病を認識して的確に排除できるよ

うにする。また、従事者自身が有効な感染

症防御対策が取れるようにする。 

セミナーや講習会を開催して、アトラス

の使い方を説明するともに、アンケート調

査を行い、その結果を解析して、改訂内容

に反映させるようにする。有識者（研究班

班員など）の学術的検証を受けて改訂版に

反映させる。 

 

（倫理面への配慮） 

セミナーおよび講習会で実施するアンケ

ート調査に際して、個人情報の取り扱いに

は特段の配慮をする。 

 

Ｃ．研究結果 

1）野生鳥獣由来食肉の保有する病原体に関

する知見の収集（ウイルス） 

1－1）ウイルス感染症 

野生動物の血清からの HEV疫学調査： 

E型肝炎ウイルスに対する抗体保有状況お

よび E 型肝炎ウイルス感染状況の調査をイ

ノシシおよびシカにおいて実施した。 
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2025年度、4県のイノシシ 177検体につい

て抗 HEV抗体の有無を調べた結果、陽性率は

3.4％（6/177）であった。シカの 18 検体は

すべて ELISAで陰性であった。（図 1－1－1） 

これまでに 17 県のイノシシ 4105 頭と 15

道県のシカ 3240 頭を調査した。その結果、

イノシシにおいては 474 頭（11.5％）が抗体

陽性であった。一方、シカにおいては 1 頭

（0.03％）が陽性であった。遺伝子検出に関

しては、イノシシ 2794 頭中 30 頭（1.1％）、

シカ 2033 頭中 1 頭（0.05％）が陽性であっ

た。(図 1－1－2) 

イノシシにおける抗体陽性率に関しては、

性別における違いは認められなかったが、体

重が 30 ㎏以下の個体は有意に陽性率が低か

った。一方、遺伝子検出率は 30 ㎏以下の個

体が有意に高かった。このことは、30㎏以下

の個体が E 型肝炎ウイルスに感染している

こと、すなわち、子豚が HEV を保有している

リスクが高いことが示された。（図1－1－3） 

 

野生動物の糞便試料からの HEVゲノム検出： 

イノシシとシカの糞便サンプルから HEV

ゲノム検出を行った。今年、遺伝子検出調査

に 22 県が加わった。今年度は、イノシシ由

来の糞便検体 85検体を評価した。その結果、

HEV ゲノム陽性は 3 検体（3.5％）にとどま

った。内訳は、大分県で 1例、千葉県で 2例

であった。これらの陽性検体はいずれも遺伝

子型 3のサブクラス 3bに分類された。 (図

1－1－4) 

これまでに 16 県のイノシシ 391 頭を調査

した。その結果、イノシシ 15頭 (3.8％）が

陽性であった。HEVゲノムは九州の 3県（大

分、福岡、宮崎）および本州（千葉、青森）

で検出された。（図 1－1－5）イノシシの性別

（オス・メス）間において有意な差は認めら

れなかった。(図 1－1－5) 

今年度は、2022年から 2023年にかけて収

集されたシカ由来の糞便検体 233 検体を評

価し、すべて HEVゲノム陰性であった。また、

これまでに 22 県のシカ 521 頭を調査し、い

ずれも陰性であった。（図 1－1－5） 

 

野生動物糞便由来の他のエンテロウイルス

の分離： 

2024 年、青森県において HEV ゲノムを初

めて検出した。HEV ORF2 領域の系統解析の

結果、本株は遺伝子型 3a とは異なるクラス

ターに属していた。ヒト肝癌細胞を用いて

HEV の分離を試みたところ、細胞変性効果

（CPE）が認められたが、分離されたウイル

スは HEVではなく、別のエンテロウイルスで

あるサペロウイルス A（Sapelovirus A）であ

った。本結果は、青森県由来のイノシシにお

いて HEV 遺伝子型 3 とサペロウイルス A の

共感染が生じていることを示唆するもので

ある。また、サペロウイルス Aの全長ゲノム

は、日本国内で流行している豚由来株と高い

相同性を示した。 

現在、青森県由来の HEV陽性イノシシ個体

（遺伝子型 3a に近縁）および大分県で採取

された糞便検体由来株（遺伝子型 3b）につい

て、国内のイノシシ集団における循環株の特

徴を明らかにすることを目的として、全長ゲ

ノム解析を進めている。（図 1－1－6） 

 

SFTSを含む節足動物媒介感染症の疫学調査： 

シカにおける SFTSV の抗体陽性率は

25.7%(4859 検体中 1249 検体)、遺伝子陽性

率は 0.1% (1601 検体中 1検体)となった(表

1－1－1)。イノシシにおける SFTSVの抗体陽

性率は 39.3% (3587 検体中 1409検体)、遺伝

子陽性率は 0.2% (1697 検体中 3 検体)とな

った(表 1－1－2)。中部地方のイノシシにお

いて、日本脳炎ウイルスの抗体陽性率は

33.3% (123 検体中 41 検体)、オーエスキー

病ウイルスの抗体陽性率は 0% (102 検体中 0

検体)となった。茨城県との共同研究で、2019

年度から 2023 年度に採取されたイノシシ血

清 857 検体について SFTSV 中和試験を実施

したところ、2021年度に抗体陽性率が上昇し

25.1%に達し、それ以降ほぼ横ばいであるこ

と、また、県南地域において高い陽性率が維

持されていることが明らかになった(図 1－

1－7)。千葉県との共同研究で、2024年度に

採取されたシカ及びイノシシ検体(それぞれ

53検体)について検査を実施したところ、イ

ノシシで 47%、シカで 36%の個体が中和抗体

を有していることが明らかになった(図 1－

1－8)。 

Oz ウイルスは人に致死的な病原性を有す
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るマダニ媒介性ウイルスである。イノシシ、

二ホンジカ、ツキノワグマ、ニホンザルの動

物血清を用いて全国規模の血清疫学調査を

実施した。その結果、野生動物では高い中和

抗体陽性率が認められ、イノシシ 33/119 頭

（27.5%）、ニホンジカ 97/173 頭（56.1%）、

ツキノワグマ 182/232頭（78.4%）、ニホンザ

ル 60/306頭（19.6%）であった。Ozウイルス

RNA はすべての動物で検出されなかった（表

1－1－3）。 

 

1－2）細菌感染症 

野生獣糞便からの黄色ブドウ球菌の分離率 

（表 1－2－1） 

2025年 1月から 12月に日本全国で採取

したシカ糞便 177検体中 10検体から黄色ブ

ドウ球菌が分離され、陽性率は 5.6%であっ

た。また、同時期に採取したイノシシ糞便

95 検体中 3検体から黄色ブドウ球菌が分離

され、陽性率は 3.1%であった。本年度も前

年度までと同様、黄色ブドウ球菌はイノシ

シ糞便よりシカ糞便から高率に分離され

た。 

 

野生獣糞便からのβラクタム系抗生物質耐

性腸内細菌目細菌の分離率 （表 1－2－

2）： 

 上記と同一の糞便検体を用いて、βラク

タム系抗菌薬耐性腸内細菌科細菌の分離を

実施した。前課題の結果と同様に、2025 年

1月から 12月までに搬入された全 272検体

から CREは分離されなかった。一方、セフ

ォタキシムに耐性を示し、基質特異性拡張

型β-ラクタマーゼ（Extended spectrum β

-lactamase: ESBL）産生菌が疑われる株

は、イノシシ糞便 95検体中 11検体

（11.6%）から分離されたが、シカ糞便から

は検出されなかった。本年度の結果も過去

4年間の調査と同様に、イノシシ由来検体

において分離率が高い傾向を示した。 

 

分離した黄色ブドウ球菌の遺伝学的特性

（図 1－2－1）： 

本年度分離された黄色ブドウ球菌 10菌株

（シカ糞便由来 7株、イノシシ糞便由来 3

株）は、8株が前課題時に新たに見出した

「野生鳥獣特有クローン：CC121」に属し、

それぞれ ST6238（sei, sem, sen, seo, 
selu 保有株）がシカ由来 2株、イノシシ由

来 1株、ST8077（エンテロトキシン遺伝子

非保有株）がシカ由来 1株、イノシシ由来

2株、ST8084（エンテロトキシン遺伝子非

保有株）がシカ由来 1株、ST1250（エンテ

ロトキシン遺伝子非保有株）がシカ由来 1

株であった。一方、残り 2株はウシ関連ク

ローン CC97に属する ST352であり、いずれ

も宮崎県で採取されたシカ糞便由来株であ

った。 

 

分離した薬剤耐性腸内細菌目細菌の特性

（表 1－2－3）： 

2025 年に分離された CTX 耐性菌 9 株を解

析した結果、全ての菌株で少なくとも一つの

bla遺伝子を保有する多剤耐性菌であり、過

去 4 年間の調査と同様、多くが blaCTX-M-15（3

株：33.3％）か blaCTX-M-55（6 株：66.7%）

を保有していた。また、解析対象となった 9

株はいずれも Escherichia coli であった。 

 

非結核性抗酸菌の分離結果と菌種同定（図

1－2－2）： 

7H11-C 寒天培地上に発育したコロニーに

ついて、rpoB および hsp65 を標的としたコ

ロニーPCRを実施した。その結果、シカ糞便

177検体中 2検体から両遺伝子のバンドが検

出され、陽性率は 1.1％であった。一方、同

時期に採取したイノシシ糞便 95 検体中 4 検

体で両遺伝子のバンドが検出され、陽性率は

4.2％であった。 

さらに、ゲノムシークエンス解析に向けて

DNA抽出を行ったところ、定法であるカラム

精製の前にリゾチーム処理を 3 時間以上実

施することで、約 100 ng のゲノム DNAを取

得することが可能であった。このうち

MY25B31株、MY25B46 株および MY25D127株に

ついて MiSeq によるリードデータを取得し、

Type (Strain) Genome Server による菌種同

定を行った結果、いずれの株も迅速発育菌群

に 属 す る 非 結 核 性 抗 酸 菌 で あ り 、

Mycolicibacterium fortuitum と同定された。 

 

1－3）寄生虫感染症 
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7県由来のイノシシ心臓 263件につい

て、解剖検査（有鉤嚢虫）、病理組織学的検

査（有鉤嚢虫、旋毛虫、トキソプラズマ）、

人工消化法（旋毛虫）のすべてで全例が対

象寄生虫陰性であった（表 1－3－１）。ま

た同検体のうち、合計で 48件（18.3%）が

住肉胞子虫陽性であった。 

アナグマの住肉胞子虫は、10検体のうち

7件が陽性であった。さらに、部位ごとの

寄生状況（寄生密度）を評価したところ、

主たる可食部位として利用される肩や大腿

において他の部位に比べてやや高い傾向が

みられた（表 1－3－2）。一方で陽性検体で

あっても心筋には寄生を認めなかった。 

シカの母体および胎児の組織の分子学的

検査により、胎盤および、胎仔の骨格筋、

血液、糞便、腎臓から Sarcocystis 
japonica および S. cf. tarandiの DNA を

検出した。また乳房組織からは S. 
japonica、S. cf. tarandi、および Type 4 

Sarcocystis の DNAが検出された。 

甲信越地方で検出されたイノシシの有鉤

嚢虫について、核 DNAマーカーは既報の有

鉤嚢虫の配列と 99.8%以上の相同性を示し

た。一方で、ミトコンドリア DNA配列はこ

れまで報告のあるアジア型、ブータン型、

アフリカ型のいずれとも大きく異なる遺伝

子型であった。また同地方において追加の

検体入手を目的にジビエ関係者に対して探

知時の報告、検体送付を呼びかたが、今年

度の報告数は 0件であった。 

肝蛭の集団構造解析について、患者由来

肝蛭は Fasciola hepatica を母系等とする

集団に含まれる肝蛭であり、地域や動物種

を超えて伝播している可能性が考えられ

た。また大分のイノシシ由来の肝蛭は、F. 
hepatica 系統ではあるものの、分子生物学

的に国内の主集団（ヒトのほか、シカや牛

からも検出）とは異なる系統であった。 

ニホンジカの肝臓血管より得た大型の線

虫ついてオンコセルカ科の Elaeophora 
elaphi の同一系統と同定した。分子系統解

析ではダニ類媒介性のオンコセルカ亜科と

の近縁性が示唆された。 

 

2）食中毒や健康被害の発生防止対策のため

の科学的な根拠の提供 

2－1）野生カモおよび環境におけるカンピロ

バクターの分布実態の把握 

野生カモにおけるカンピロバクターの分布

実態の把握： 

野生カモ盲腸内容物からのカンピロバク

ターの検出の結果、全体では 85検体中 30 検

体（35.3%）が陽性であり、陽性地点は 24 地

点中 10 地点であった（表 2－2）。地域別の

陽性数と陽性地点数は、北海道（14 地点、

n=26）では 10/26検体（陽性率 38.5%）が陽

性であり、5地点（C、I、J、Lおよび M）で

陽性個体が確認された。長野（2地点、n=9）

では 3/9検体（33.3%）が陽性で、両地点（O

および P）で検出された。岐阜（3地点、n=38）

では 16/38 検体（42.1%）が陽性で、2 地点

（Qおよび S）で検出された。福岡（5地点、

n=12）では 1/12 検体（8.3%）が陽性で、地

点 Wでのみ検出された（表 2－4, 図 2－1）。

分離株の菌種は C. jejuniが 29検体であり、

C. coli は岐阜の地点 Qにおける 1検体のみ

検出された。また、カモ盲腸内容物における

カンピロバクター菌数（CFU/g）を定量した

ところ、数値として定量可能であった 19 検

体では、菌数は 7.7×101～8.3×106 CFU/g の

範囲に分布した（図 2－2）。菌数の中央値は

1.0×105 CFU/gであり、一部の検体では 106 

CFU/g以上の高濃度の菌数が認められた。 

 

環境水におけるカンピロバクター汚染実態

の把握： 

環境水からのカンピロバクターの検出の

結果、全体では 37 検体中 13 検体（35.1%）

が陽性であり、陽性地点数は 24地点中 10 地

点であった（表 2－3）。地域別の陽性数と陽

性地点数は、北海道（14 地点、n=15）では

6/15（40%）が陽性で、6地点（A、H、I、J、

L および N）から 1 検体ずつ検出された。長

野（2地点、n=2）ではいずれの検体からも検

出されなかった。岐阜（3地点、n=15）では

5/15 検体（33.3%）が陽性で、地点 Q から 2

検体、地点 R から 3 検体それぞれ検出され

た。福岡（5地点、n=5）では 2/5検体（40%）

が陽性で、地点 Uと Xから 1検体ずつ検出さ

れた（表 2－4, 図 2－1）。分離株の菌種は C. 
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jejuni が 12検体であり、C. coli は福岡の

地点 X の 1 検体からのみ検出された。また、

環境水におけるカンピロバクターの菌数

（CFU/mL）を定量したところ、定量可能で 2

検体はいずれも 101 CFU/mL の範囲に収まる

低濃度の菌数であった（岐阜 2025G-W12B; 

7.5 CFU/mL、福岡 2025F-W5; 20 CFU/mL）。 

 

カモと環境水における地点別のカンピロバ

クター汚染実態： 

野生カモおよび環境水を同一地点から捕

獲・採取した地点について、カンピロバクタ

ーの検出状況を比較した結果、カモおよび環

境水の両方からカンピロバクターが検出さ

れた地点は、北海道の地点 I、J、Lならびに

岐阜の地点Qの計4地点であった（図2－1）。

北海道の地点 I では、カモ 5 検体中 3 検体

（60.0%）が陽性であり、環境水は 1 検体中

1検体（100%）が陽性であった。地点 Jでは、

カモ 3検体中 1検体（33.3%）、環境水 2検体

中 1 検体（50.0%）が陽性であった。地点 L

では、カモ 5検体中 4 検体（80.0%）、環境水

1検体中 1検体（100%）が陽性であった。岐

阜の地点 Q では、カモ 21 検体中 14 検体

（66.7%）、環境水 7 検体中 2 検体（28.6%）

が陽性であった。地点 Rは環境水検体のみ陽

性、地点 Sはカモ検体のみ陽性であり、カモ

と環境水の同一地点における同時陽性は認

められなかった。長野および福岡は調査した

すべての地点において、同時陽性の組み合わ

せが無い結果となった。長野ではカモ検体で

陽性が確認された一方（3/9 検体）、環境水は

全検体で不検出であった（0/2 検体）ため、

同時陽性地点は成立しなかった。福岡では環

境水では地点 U と X の 2 地点において 1 検

体ずつ陽性が認められたものの，カモ検体の

陽性は地点 Wの 1検体にとどまり，同一地点

で双方陽性となる組合せが観察されなかっ

た。 

 カモ捕獲地周辺の地理を調査したところ、

捕獲地周辺は畜産関連施設（観光牧場、養豚

場、家畜流通センター、孵卵場など）または

下水処理場が近接する環境が、24地点中 7地

点含まれていた。例えば北海道の地点 Iでは

牛を飼養している牧場内に採水ポイントが

あり、地点 Nでは牧場が近接しており、家畜

由来カンピロバクターを含む排水の流入が

関与している可能性がある（図 2－3）。岐阜

の地点 Qでも双方で陽性が確認され、近隣に

は大規模な孵卵場の立地していた（図2－4）。

地点 Rでは環境水のみが陽性であり、採水地

点上流部に畜産流通センターおよび下水処

理施設が立地していた（図 2－4）。さらに、

福岡 X地点では C. coli が検出され、近隣に

養豚場が立地していた（図 2－5）。C. coli
は豚腸管に分布しており、養豚場の排水中か

らの検出例が報告されていることから、今回

の C. coli 分離株が養豚場由来であった可

能性が考えられた。一方、福岡の地点 Vにお

いては、養豚施設が近接していたものの環境

水からは検出されなかった（図 2－5）が、今

後、調査検体数を増やし、排水流入経路につ

いての情報を収集する必要がある。 

 

キジにおけるカンピロバクターの分布実態

の調査： 

 国内 2 地域で捕獲されたキジ 6 羽の盲腸

内容物からは、いずれもカンピロバクターは

分離されなかった。 

 

解体場環境におけるカンピロバクターの汚

染調査： 

供試した野生カモ 3個体のうち、個体①お

よび②の盲腸内容物からはカンピロバクタ

ーは検出されなかった（表 2-5）。一方、個体

③の盲腸内容物からはカンピロバクターが

検出され、菌数は 4.5×105 CFU/gであった。 

解体場環境の拭き取り検査では、個体①お

よび②について、包丁、まな板、シンクおよ

び解体作業時に使用した手袋のいずれから

もカンピロバクターは検出されなかった（表

2-5）。個体③についても、盲腸内容物からカ

ンピロバクターが検出された一方で、包丁、

まな板、シンクおよび手袋の拭き取り検体か

らはカンピロバクターは検出されなかった。 

なお、個体③のまな板拭き取り検体では、

CCDA 培地上にカンピロバクター以外のコロ

ニーの発育が認められた。 

 以上の結果から、今年度の調査条件下では、

盲腸にカンピロバクターを保有する個体を

解体した場合であっても、今回の解体条件お
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よび調査対象とした解体場環境表面からは

カンピロバクターは検出されなかった。 

 

3）現場の実態に対応した HACCP に沿った

衛生管理手法の確立 

わが国の野生鳥獣肉処理施設で処理された

枝肉の衛生指標細菌数の測定（継続調査）： 

屋内外施設別の比較では、鹿において屋

外施設で処理された枝肉において有意に高

度の一般細菌数が検出された。猪でも同様

の傾向を示したが有意差は認められなかっ

た（図 3－1A､B、表 3－2）。 

 以降、屋内施設で処理されたもののみを

対象とした。 

 

剝皮と内臓摘出の工程順別比較では、鹿で

は剝皮を先に行う施設で処理された枝肉の

胸部において高度の一般細菌数が検出され

た（図 3－2A、表 3－2）。猪でもまた、有意

差は認められなかったものの、同様の傾向

を示した（図 3－2B）。 

 

剥皮方法別比較では、鹿では有意差は認め

られなかった。猪の湯剥ぎは手剥ぎに比べ

有意に高度の一般細菌数が検出された。（図

3－3A､B、表 3－2）。 

 

剝皮施設別比較では、鹿では有意差は認め

られなかった。猪では懸吊に比べのせ台を

使用する施設で生産された枝肉において高

度の一般細菌数が検出された（図 3－4A、

B、表 3－2）。 

 

食道結紮の方法別比較では、鹿において、

結紮のみが、結紮未実施に比べ、有意に一

般細菌数が低値を示した（図 3－5A表 3－

2）。一方、猪では有意差が認められなかっ

た。 

 

肛門結紮の方法別では、鹿において、肛門

ビニルが、結紮未実施に比べ、有意に胸部

において一般細菌数が低値を示した（図 3

－6A表 3－2）。一方、猪では有意差が認め

られなかった。 

 

特徴的な解体処理方法の衛生評価(外皮付き

熟成の衛生評価のための基礎的研究)： 

外皮の衛生指標細菌数の推移： 

一般細菌数（胸部、肛門周囲部）におい

て熟成前では、0.7～9.5、0.4~3.3 

CFU/cm^2であった（表 3－3）。7日間の熟

成後では、1.5～5317.5、1.3～2295.0 

CFU/cm^2であった。 

なお、大腸菌群は 6.3 CFU/cm^2以下、大

腸菌は 0.5 CFU/cm^2 以下であった（表 3－

3）。 

 

作業者手指、器具（ナイフ）の衛生指標細

菌数の推移： 

手指： 

一般細菌数(1回目、2回目)において外皮

洗浄前で 270, 1030CFU/手指であったが、

洗浄後、1920, 74,500CFU/手指であった

（表 3－4）。内臓摘出前で 4,340, 

55,500CFU/手指であったが、内臓摘出後、

3,330, 25,750CFU/手指であった。熟成後

剝皮前(5頭)で 0～480CFU/手指であった

が、剝皮後(5頭)、0~126,330 CFU/手指で

あった（表 3－5）。 

大腸菌群(1回目、2回目)は外皮洗浄前で

0,0 CFU/手指であったが、洗浄後、0, 

110CFU/手指であった（表 3－4）。内臓摘出

前で 10, 40 CFU/手指であったが、内臓摘

出後、550, 160CFU/手指であった。熟成後

剝皮前(5頭)で 0CFU/手指であったが、剝皮

後、0~1,000 CFU/手指であった（表 3－

5）。 

大腸菌(1回目、2 回目)は、外皮洗浄前、

洗浄後ではいずれも検出されず、内臓摘出

前で 0, 10 CFU/手指であったが、内臓摘出

後、200, 160CFU/手指であった（表 3－

4）。熟成後剝皮前(5 頭)で 0CFU/手指であっ

たが、剝皮後(5頭)、0~10 CFU/手指であっ

た（表 3－5）。 

ナイフ： 

一般細菌数(1回目、2回目)において、内

臓摘出前でそれぞれ 10, 250CFU/ナイフで

あったが、内臓摘出後には、

6,030~6,880CFU/ナイフであった（表 3－

6）。熟成後剝皮前(5 頭)で 0～3,200CFU/ナ
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イフであったが、剝皮後(5頭)、0~28,520 

CFU/ナイフであった（表 3－7）。 

大腸菌群は内臓摘出前ではいずれも

0CFU/ナイフ、内臓摘出後では 190, 

450CFU/ナイフであった。（表 3－6）。熟成

後剝皮前(5頭)は全て検出されなったが、

剝皮後(5頭)、0~150 CFU/ナイフであった

（表 3－7）。 

大腸菌は内臓摘出前ではいずれも 0CFU/

ナイフ、内臓摘出後では 40, 450CFU/ナイ

フであった。（表 3－6）。剝皮前後では全て

検出されなかった。 

 

枝肉の衛生指標細菌数の推移： 

一般細菌数（胸部、肛門周囲部）は、 

熟成前の体腔内で 0～335.0、0.2~24.5 

CFU/cm^2、熟成後の体腔内で 2.5～144.0、

0～1105.0CFU/cm^2であった（表 3－8）。熟

成・剝皮後の体表で 0～401.8、0 ~29.0 

CFU/cm^2 であった。 

大腸菌群（胸部、肛門周囲部）は熟成前

の体腔内で鹿 3のみから 10.5、0.3 

CFU/cm^2、熟成後の体腔内で猪 1で 0.2、

0CFU/cm^2、鹿 3で 0、0.7CFU/cm^2 であっ

た（表 3－8）。熟成・剝皮後の体表では鹿 2

のみで 0.1、0 CFU/cm^2 であった。 

大腸菌（胸部、肛門周囲部）は、熟成前

の体腔内で鹿 3のみから 10.0、0.2 

CFU/cm^2、熟成後の体腔内で猪 1で 0.1、

0CFU/cm^2、鹿 3で 0、0.7CFU/cm^2 であっ

た（表 3－8）。熟成後の体表からは、いず

れも検出されなかった（表 3－8）。 

 

熟成期間中の周辺環境の衛生指標細菌数の

推移： 

熟成庫内の壁における一般細菌、大腸菌

群、大腸菌は、熟成期間中を通して両施設

で検出されなかった（表 3－9）。 

床の一般細菌数は、熟成前で 9,850.0 

CFU/cm^2、熟成後で 142.5CFU/cm^2 であっ

た。大腸菌群、大腸菌は熟成期間中を通し

て、全ての検体で検出されなかった。 

熟成庫内の浮遊一般細菌数を検討したと

ころ、熟成前で 11.0 CFU/1,000L、熟成後

で 1.0CFU/1,000Lであった。 

 

細菌叢解析を応用した屋外解体処理時の枝

肉の細菌汚染源の推定： 

得られたリード数はトリミング後 1検体

あたり 0~37880リードであった。本研究で

は 20以上のリード数が得られた 30検体で

解析を行った。 

鹿 2頭の各工程のと体から検出された細

菌の上位 10目は 

Pseudomonadales (0.5~97.3%)、
Oceanospirillales (0.6~49.4%)、 

Rhizobiales (0.5~18.1%)、 

Xanthomonadales (0.5~31.0%)、
Sphingobacteriales (0.3~28.9%)、
Sphingomonadales (0.3~12.8%)、
Burkholderiales (0~10.6%)、 

Micrococcales (0~3.0%)、 

Enterobacterales (0~6.5%)、 
Flavobacteriales (0~4.1%) 
であった。 

最終的な剥皮後枝肉では

Pseudomonadalesが 26.5~97.3%、

Oceanospirillales が 11.7~22.8%であった

（図 3－5a）。 

各処理工程ごと、熟成前後ごとのと体、

枝肉、及び熟成庫内環境の細菌叢解析で

は、2頭の鹿において、ほとんどの検体で

Pseudomonadalesが高率(0.5~97.3%)に検出

された。鹿 1頭目では、熟成前後で表皮肛

門周囲部の Pseudomonadales が 13.2%から

88.5%に増加した（図 3－5a）。 

熟成庫内壁と床では大きな変化は認めら

れなかった一方、熟成庫内空気では細菌叢

が変化し、熟成前の検体では

Micrococcales (46.6%)、Paenibacillales 
(42.6%)、熟成後では Micrococcales 
(23.7%)、Staphylococcales (54.4%)の占有

率が高かった（図 3－5b）。 

最終的な枝肉でも占有率の上位 3目は

Pseudomonadales (26.7~97.3%)、
Oceanospirillales (11.1~22.8%)、 
Xanthomonadales (9.2~24.9%)であった（図

3－5a）。 

食中毒起因細菌および腐敗細菌として

は、鹿 1頭目において Pseudomonasはすべ

ての検体で占有率として 12.8~97.3%検出さ

れた。Bacillus、Escherichia / 
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Shigella、Staphylococcus 、Yersinia は

一部と体で検出され、それぞれ、0.3%、

0.03~0.7%、0.07%、0.03%の占有率であっ

た。Listeria、Salmonella は検出されなか

った（表 3－10）。 

鹿 2頭目では、Pseudomonas はすべての

検体で占有率として 0.5~35.7%検出され

た。Bacillus、Escherichia / Shigella は

一部と体からも検出され、それぞれ

0.2~0.3%、0.5~5.9%の占有率であった。

Staphylococcus 、Listeria、Salmonella、
Yersinia は検出されなかった（表 3－11）。 

 熟成庫内壁、床では、Pseudomonas はそ

れぞれ 23.5~35.8%、5.3~29.1%の占有率と

して検出され、Bacillus、Escherichia / 
Shigella、Staphylococcus、 Listeria、
Salmonella 、Yersiniaは検出されなかっ

た。 

空気では Pseudomonas が 0~2.6%、

Staphylococcus が 3.1~54.4%の占有率で検

出され、Bacillus、Escherichia / 
Shigella、Listeria、Salmonella 、
Yersinia は検出されなかった（表 3－10、

表 3－11）。 

 

4）消費者や関係事業者に対する分かりやす

い形での情報提供手法の提案 

カラーアトラスの作成： 

 野生鳥獣の狩猟者および解体・加工施設

の協力を得て、病変のある臓器・組織の提

供を受けて、写真撮影と病理検査を実施し

た検体数は延べ 120以上に達した。また、

牛、豚の疾病写真に関しては全国食肉衛生

検査所協議会編カラーアトラス掲載の写真

転載の許可を得て用いて作成した。アンケ

ート調査の結果や研究班班員からのコメン

トも参考に、改訂を実施して約 80ページの

カラーアトラス「ジビエのカラーアトラス 

あぶない異常・気をつける異常」を作成し

た。工夫した点としては、疾病・病変の重

要度を信号機で表現し、識別するためのポ

イントを簡潔にした。また、関連する情報

を、別項目として、病変の見方、野生動物

によくみられる病変、引用文献を掲載し

た。ジビエ生産物の生食が後を絶たないこ

とから、「生食をしてはいけない理由」を

Fact Sheet形式で示した。 

 

普及活動： 

 ジビエハンター研修会、セミナーなどで

の講義の際に、試作版を配布、説明しアン

ケート調査を行った。その意見を改訂に反

映した。 

 

その他： 

研究期間中に病変・疾病に関する問い合

わせに対応した。具体的には送付画像への

コメント、送付組織の病理学的検査など 

 

Ｄ．考察 

1）野生鳥獣由来食肉の保有する病原体に関

する知見の収集（ウイルス） 

1－1）ウイルス感染症 

HEVの疫学調査の結果、シカにおける感染

はまれであることが示唆された。一方で、イ

ノシシ、特に幼獣は HEV 感染リスクが高く、

他の野生動物における感染リスクは比較的

低いことが示された。 

ゲノム検出解析の結果、HEVはイノシシの

血清中に存在するとともに、糞便中にも排泄

されることが明らかとなった。これまでに、

イノシシ集団において遺伝子型 3b、3a、3k、

4a、4g の複数の HEV 株が確認されており、

特に 3bが最も優勢であった。遺伝子型 3b は

明確な地理的クラスターを形成しており、一

方で遺伝子型 4g は山口県において 12 年以

上にわたり持続的に検出されている（図 1-

1-5）。 

さらに、2023 年には日本最北端である青

森県のイノシシにおいて HEV 抗体が検出さ

れ、2024 年には同地域において HEV ゲノム

が検出された。これらの結果は、国内におけ

る HEV の地理的拡散を示唆するものである。 

また、イノシシにおいてエンテロウイルス

であるサペロウイルス A（Sapelovirus A）と

の共感染が確認され、イノシシ集団内で複数

のウイルスが同時に循環していることが示

された。これらの知見は、イノシシが多様な

ウイルスのリザーバーとして機能する可能

性を示すとともに、ジビエの摂取に伴う人獣
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共通感染症リスクの評価のため、継続的な疫

学調査の重要性を強調するものである。 

 

1－2）細菌感染症 

野生鳥獣が保有する病原菌のリスクについ

て： 

シカ由来の糞便からの黄色ブドウ球菌分

離率は、イノシシ由来のものと比較して高

い水準を示し、この傾向は前研究課題期間

の過去 4年間とも一致していた。これらの

結果は、イノシシに比べてシカの方が本菌

の保菌率が高い可能性を強く示唆してお

り、本年度のデータからも、この疫学的特

徴が継続的かつ安定して存在していること

が裏付けられた。さらに、前研究課題にお

いて実施した分離株のゲノム解析では、野

生動物に特有のクローンとして、CC121 か

ら分岐した独自系統の黄色ブドウ球菌が定

着していることが明らかとなっている。本

年度の解析結果においても同様の傾向が確

認され、解析対象 10株のうち 8株が地域的

な偏在を示すことなく同一クローンに分類

された。このことは、当該クローンが野生

鳥獣に特異的に分布するという疫学的特性

を強く支持するものである。 

本年度の解析では新たな知見として、ウ

シ関連クローンである CC97 に属する ST352

型株が 2株検出された。いずれも宮崎県で

採取されたシカ糞便由来であり、採取地点

とウシ農場との地理的関係は現時点で明ら

かではない。しかしながら、農場由来の黄

色ブドウ球菌が水系・土壌・媒介生物など

の環境経路を介して、シカへ間接的に伝

播・定着した可能性が考えられる。これら

の結果を踏まえ、家畜との接触や交差汚染

の可能性については、他の家畜伝染病の拡

散防止の観点からも、今後慎重に検討・監

視していく必要がある。 

前研究課題時から継続して CREの分離を

試みたが、本年度も CRE は検出されなかっ

た。5年間の継続調査において 1株も分離

されていないことから、ヒトの臨床現場で

問題となっている CREは、現時点では野生

鳥獣の生息環境には広く拡散していない可

能性が示唆される。ただし、今後の侵入・

定着リスクを考慮すると、継続的なモニタ

リングの重要性は高い。 

本年度は CTX耐性の腸内細菌目細菌が 11

株分離され、いずれもイノシシ糞便由来で

あった。この結果は過去の傾向と一致して

おり、イノシシにおける分離率の高さは、

生態および行動様式の違いに起因すると考

えられる。すなわち、イノシシは雑食性で

あり、農地や家畜飼養環境、廃棄物周辺な

ど人為環境に頻繁に出入りするため、抗菌

薬に曝露された細菌や耐性菌と接触する機

会が多い。一方、シカは主に森林環境に依

存する草食動物であり、人為的汚染源との

接触機会が比較的限定的である。このよう

な曝露機会の差が、イノシシにおける薬剤

耐性菌の保有率の高さに寄与していると考

えられる。 

本年度に分離された CTX耐性菌のうち、9

株は Escherichia coli であり、すべての株

が少なくとも 1つの bla遺伝子を保有する

多剤耐性菌であった。これらの株はいずれ

も blaCTX-M-15または blaCTX-M-55を有しており、

これらの耐性遺伝子は過去 4年間の調査に

おいても同程度に検出されている。また、

これらの遺伝子は国内外で動物および環境

由来株からの分離例が多数報告されている

ことから、環境中に広く分布していること

が示唆される。したがって、野生鳥獣が保

有する腸内細菌目細菌においても、これら

の耐性遺伝子が普遍的に存在している可能

性が高いと考えられる。特に、CTX-M系遺

伝子は「高い可動性」「広い宿主域」「低い

維持コスト」という特徴を持ちに、特定宿

主に依存せず環境中で広く維持・拡散し得

ると考えられ、その結果として野生鳥獣に

おいても普遍的に検出されることが示唆さ

れる。 

 

野生獣糞便からの非結核性抗酸菌の分離方

法の検討について： 

 7H11-C寒天培地上に発育したコロニーに

ついて、rpoBおよび hsp65を標的としたコ

ロニーPCRを実施した。その結果、シカ糞

便 177検体中 2検体（1.1%）、イノシシ糞便

95検体中 4検体（4.2%）で両遺伝子のバン

ドが検出された。さらに、ゲノム解析用
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DNA 抽出では、カラム精製前にリゾチーム

処理を 3時間以上行うことで約 100 ngのゲ

ノム DNA取得が可能であった。MY25B31

株、MY25B46株および MY25D127 株について

MiSeq 解析を実施し、菌種同定を行った結

果、いずれも迅速発育菌群に属する非結核

性抗酸菌であり、Mycolicibacterium 
fortuitum と同定された。本菌は自然環境

（土壌・水系）に広く分布する環境常在菌

であり、一般的にヒトに対する病原性は低

いものの、創傷感染や術後感染などの日和

見感染症の起因菌として知られている。さ

らに、免疫不全宿主においては肺感染症を

含む慢性・難治性感染を引き起こすことも

報告されている。本研究で本菌が検出され

たことから、野生鳥獣の腸内への一過的な

取り込み、あるいは水系・土壌を介した広

域な環境分布の反映である可能性が考えら

れる。これらのことから、野生動物は非結

核性抗酸菌の環境リザーバーまたは指標と

なり得るとともに、状況によっては人獣共

通感染症としての潜在的リスク評価の対象

となる可能性が示唆される。 

 

1－3）寄生虫感染症 

イノシシの筋肉（つまり可食部）に寄生

し、人の寄生虫症をおこし得る有鉤嚢虫お

よび旋毛虫、トキソプラズマの 3種は、豚

においては屠畜場法において全廃棄となる

公衆衛生上極めて重要な寄生虫である。今

回、日本の中部から西日本のイノシシを中

心に調査を行ったが、少なくとも喫緊のリ

スクがある状況とは言えなかった。ただ

し、低感染率の病原体の正確な疫学調査と

しては検体数が依然として不足するため、

特に他の動物で流行のみられる東北地方に

おいて、追加の調査が求められる。 

住肉胞子虫はイノシシ 263検体のうち

18.3%が陽性であった。過去の報告ではイノ

シシの住肉胞子虫の陽性率は概ね 50%ほど

とされており、本調査の結果はやや低率で

あった。またアナグマにおいても、7割の

検体が住肉胞子虫陽性であった。アナグマ

の住肉胞子虫については症例報告があるの

みであったが、本調査により高率に流行し

ている可能性が示唆された。これらの住肉

胞子虫について、食中毒原性に関する精査

が必要であるものの、ウマやシカの住肉胞

子虫の状況を加味し、これらの肉の喫食に

際してはやはり加熱は重要であると考えら

れた。 

シカの住肉胞子虫の伝播経路として、従

来から知られる終宿主糞便中のスポロシス

トを介した水平感染の他に、S. japonica
および S. cf. tarandi については感染した

母体から血液を介した胎盤移行による母子

感染の可能性が示唆された。また S. 
japonica、S. cf. tarandi、および Type 4 

Sarcocystisについては、乳房組織を経て

乳汁に拡散し、経口的に若齢の仔ジカに感

染する可能性が示唆された。このような伝

播経路を有することで、シカにおける高率

な住肉胞子虫の保有状況が維持されている

と考えられた。 

甲信越地方のイノシシから検出された有

鉤嚢虫の分子解析により、これらは最近に

なって日本に侵入してきたものではなく、

長らく国内、特に甲信越地方で局所的に維

持されていた土着の寄生虫である可能性が

示唆された。引き続き、甲信越地方を中心

に検体の収集を目指す。 

ヒト患者由来の肝蛭が、地域や動物種を

超えて国内に蔓延している集団に属するこ

とが示され、ヒトの感染防止のためには野

生動物の肝蛭保有状況に注意が必要である

と考えられた。 

ニホンジカの肝臓血管より得た線虫が E. 
elaphiと同定され、過去には和歌山県から

報告があるのみであったことから、近畿地

方とその近県で分布拡大傾向がみられ、生

活環の解明とさらなる流行状況の把握が求

められた。また、ヨーロッパに分布する同

属の線虫である E. schneideri はシカ類に

血管炎や脳炎を起こすことから、本種の寄

生が鹿肉に異常を生じさせないかなど病原

性に関する知見の収集が重要である。 

 

2）食中毒や健康被害の発生防止対策のため

の科学的な根拠の提供 

本研究では、野生カモ盲腸内容物 85 検体

中 30検体（35.3%）からカンピロバクターが

検出され、調査したすべての地域で陽性個体
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が認められたことから、国内にはカンピロバ

クターを保有する野生カモが広範に分布し

ていることが示された。既報における諸外国

の野生カモの保有率（9.2～52.2%）と比較し

ても、本研究により示された値は同範囲内に

位置していた（表 2－2）。したがって、国内

の野生カモにおけるカンピロバクター保有

率が突出して高いまたは低いとは示されず、

野生カモが一定割合でカンピロバクターを

保有し得ることを支持する結果であった 。

岐阜県においては、本研究での昨年度調査で

のカモ捕獲地点と同一の 3 地点で今年度捕

獲を実施したが、今年度のカンピロバクター

陽性率は昨年度（38%）と同程度またはこれ

以上であった。これらの 3 地点では経年的に

3割以上の野生カモからカンピロバクターが

検出され、これら地点でのカモでのカンピロ

バクター分布状況はある程度継続的なもの

であることが示された。また、野生カモにお

いて分離された菌種は C. jejuni が大部分

（29/30検体）を占めた。ヒトのカンピロバ

クター感染症で主要な原因菌がC. jejuniと
C. coli であることを踏まえると、野生カモ

由来分離株の多くが C. jejuni であった点

は、食品衛生上の観点から重要である。 

野生キジ 6検体の調査では、いずれの盲腸

内容物からもカンピロバクターは分離され

ず、本調査条件下では、カモで認められたよ

うな高頻度の保菌は確認されなかった。この

ことは、鳥類ジビエの中でも、カモはキジと

比較して、より重要なカンピロバクター保有

宿主である可能性を示唆した。一方、ヨーロ

ッパの複数国ではキジの陽性率が 25.6〜72%

と報告されていることから、本調査結果の解

釈には慎重を要し、国内における保有実態の

把握には継続的な調査が必要である。 

カモ盲腸内容物中のカンピロバクター定

量結果では、盲腸内容物中の菌数は 101～107 

CFU/g レベルの範囲に分布し、中央値は

1.0×105 CFU/gであった（図 2－2）。ブロイ

ラーで報告される盲腸内容物中の菌数（106

～108 CFU/g）と比較しても、本研究で確認さ

れた最大菌数は同程度の値であり、衛生学的

に無視できない菌数が野生カモ盲腸内に保

有されていることを示した。さらに、本研究

で示された陽性率（35.3%）は、処理される個

体の 3 羽に 1 羽が保菌していることを示し

ている。ジビエは、食鳥検査法に基づく法的

に規制された方法で処理されるブロイラー

の食肉とは異なり、衛生管理指針等を参考に

各施設で処理される。そのため、野生カモ解

体工程の衛生管理水準は、各解体者や施設の

判断や方針に左右され、可食部の衛生状態に

大きく影響する。本研究で盲腸内容物からカ

ンピロバクターが検出されたことは、解体・

処理工程において腸内容物が可食部に付着

した場合、二次汚染の起点となり得ることを

示唆する。実際に、ブロイラーでは腸内容物

のと体への付着が食肉汚染に関与し得るこ

とが示されており、国産市販鶏肉の 61%から

カンピロバクターが検出されたとの報告も

ある[11]。これらを踏まえると、野生カモにお

ける盲腸内からの高頻度のカンピロバクタ

ー検出は、ブロイラーと同様に、解体・処理

工程を介して食肉が汚染され得るリスクが

常在すると考えられ、野生カモ肉の加工処理

の際にも、解体・加工作業者による衛生管理

の徹底が重要であると考えられた。 

環境水中のカンピロバクターについては、

水域環境と野鳥の間でその検出状況が関連

すること、ならびに周辺の家畜密度や水域特

性（河川、池沼等）が検出に影響し得ること

が報告されている。今回の調査では、環境水

35 検体を用いた周辺環境要因の探索では、

水域特性別に河川（38.1%）および池・沼

（50.0%）のいずれでも陽性が認められ、水

域特性による明確な差は示されなかった。一

方、本研究で調査対象とした複数の捕獲地周

辺には、カンピロバクター汚染に関連し得る

環境要因が存在した。その地点の中で今回、

カモと環境水を同一地点で評価した結果、北

海道の地点 I、J、L および岐阜の地点 Qの計

4地点で双方が陽性となり、環境水中の存在

とカモの保菌が同時に成立するケースが観

察された（図 2－1）。ニュージーランドの環

境水を対象とした研究では、レクリエーショ

ンで利用される水路から検出された C. 
jejuni の一部が野鳥由来株と遺伝学的に近

縁であることが報告されている。したがって、

環境水汚染と野生カモでの保菌との関連の

可能性を考慮し、今後は、本研究で同一地点

において野生カモおよび環境水の双方から
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検出されたカンピロバクター分離株の関連

性を、分子系統解析等により疫学的に検討す

る必要がある。 

解体処理場における拭き取り調査では、供

試した 3 個体のうち 1 個体の盲腸内容物か

ら 4.5×105 CFU/g カンピロバクターが検出

された一方で、包丁、まな板、シンクおよび

手袋のいずれの拭き取り検体からもカンピ

ロバクターは検出されなかった（表 2－5）。

このことから、本調査条件下においては、保

菌個体を処理した場合であっても、解体器具

や作業環境表面への明確なカンピロバクタ

ーの付着は確認されず、少なくとも調査対象

とした範囲では可食部位への汚染も認めら

れなかった。本研究で実施した処理方法は、

腹腔を開放せずに食肉部位のみを分離する

手技であり、総排泄腔からの内容物漏出を除

けば、腸管内容物が可食部に接触しにくい工

程であった。このような処理方法は、腸内容

物由来のカンピロバクターが可食部へ付着

する機会を低減し得ることから、食中毒リス

クの低減に有効である可能性がある。したが

って、野鳥ジビエの解体処理においては、腸

管内容物と可食部との接触を回避できる処

理手順を採用することが、カンピロバクター

汚染防止の観点から重要であると考えられ

る。 

一方で、まな板の拭き取り検体では、CCDA

培地上にカンピロバクター以外のコロニー

発育が認められた。解体作業の観察中に、カ

モ腸管内容物が総排泄口から漏出したこと

を目視で確認したが、今回また板表面から検

出されたコロニーはカンピロバクターとは

同定されず、本調査ではカンピロバクターは

検出されなかった。しかし、解体条件や処理

手順によっては、腸内容物由来の細菌が器具、

作業環境あるいは可食部位に付着する可能

性は否定できない。したがって、野鳥ジビエ

の解体処理においては、腸管損傷・漏出の防

止、器具および作業環境の衛生管理、ならび

に交差汚染防止措置を徹底することが重要

である。 

 

3）現場の実態に対応した HACCP に沿った

衛生管理手法の確立 

わが国の野生鳥獣肉処理施設で処理された

枝肉の衛生指標細菌数の測定（継続調査）： 

これまでの全国的な野生鳥獣肉処理施設

を対象とした検討により、衛生状態（特に

一般細菌数の汚染）に影響を及ぼす因子と

して、1）屋外施設、2）工程順：剝皮→内

臓摘出の順、3）剝皮方法：ウィンチ、4）

剝皮施設：のせ台、5）食道結紮・肛門結

紮：未実施、においてそれぞれ高度に一般

細菌数の汚染が認められたことを報告して

きた。これらの成績に対して、本年度の検

討においてもほぼ同様の結論となった。 

屋内外施設別では、やはり一連の作業を

全て屋外で行うことで、最終的に枝肉への

細菌汚染の機会も増えることが確認され

た。 

工程順では、剥皮を先に行うことで、無

意識のうちに作業者が剥皮後の枝肉に汚染

した手指で直接接触したり、周辺の汚染環

境と接触する機会が多くなった可能性が考

えられた。さらに、屋外で内臓摘出するこ

とにより、内臓摘出により屋外で露出した

体腔側への細菌汚染が広がる可能性が考え

られた。 

剥皮方法別では、鹿では有意差が認めら

れなかったが、猪では、湯剥ぎの検体でよ

り細菌汚染の程度が高まることが確認され

た。厳密には外皮上の細菌数となるのに対

して、比較対象は剝皮後の枝肉表面である

ことから、両者を直接比較できないが、残

存する外皮には毛穴等に細菌が生残する可

能性が考えられた。 

剝皮施設別では、懸吊に比べ、のせ台で

は、特に体重の重い猪で高度に細菌汚染す

ることが改めて再確認された。のせ台を使

用して剥皮する施設では、懸吊して剥皮を

行う場合に比べ、と体を移動させる際など

の作業中に、汚染した手指や外皮などと接

触してすることで、高頻度に枝肉に細菌が

汚染する可能性が考えられた。 

食道結紮、肛門結紮については、特に鹿

でその細菌汚染防止効果が改めて確認され

た。猪では有意差は認められなかったもの

の、特に肛門周囲部において、結紮未実施

に比べ、結紮のみを行う施設では細菌汚染

度が低くなる傾向が確認され、食道、肛門
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結紮の有効性を支持する結果と考えられれ

る。 

 

特徴的な解体処理方法の衛生評価(外皮付き

熟成の衛生評価のための基礎的研究) 

外皮の指標細菌数の推移： 

高圧洗浄後、次亜塩素酸水で洗浄を行う

施設 Aでは、次亜塩素酸水の洗浄により、

一般細菌が 0.4～9.5 CFU/cm^2 と極めて低

値となることが確認された。しかしながら

7日間の熟成後では、1.3～5317.5 

CFU/cm^2 と一部のと体では高値を示した。

施設 Aではおよそ 0℃で熟成を行っている

ことから、これらのと体の表皮では低温細

菌が増殖したものと考えられた。実際に、

後述する細菌叢解析において、表皮から検

出された細菌には Pseudomonadales といっ

た土壌由来の低温細菌であったことから、

熟成前にわずかでも Pseudomonadales など

の土壌由来低温細菌が汚染されていると、

熟成期間中に増殖を許してしまうことが示

唆された。特に、Pseudomonadales には低

温腐敗細菌として知られる Pseudomonas 
fluorescens、Pseudomonas fragi、
Pseudomonas lundensis などの Pseudomonas
属菌が含まれることが知られている。熟成

期間中にこれらの表皮由来の低温腐敗細菌

が熟成期間中食肉を汚染する可能性が危惧

されることが改めて確認された。 

 

作業者手指、器具（ナイフ）の衛生指標細

菌数の推移： 

外皮洗浄、剝皮、内臓摘出、の各作業に

より、手指、ナイフに細菌汚染が認められ

ることが改めて確認された。各作業後の手

指、ナイフの洗浄、消毒の重要性が改めて

示された。 

 

枝肉の指標細菌数の推移： 

本研究で対象とした施設 Aで処理された

剝皮後の枝肉の細菌汚染は、1頭の鹿を除

いて、0～29 CFU/cm^2といずれも極めて低

値であったことから、おおよそ衛生的な処

理が実施されたことが確認された。しかし

ながら、熟成後の表皮で一般細菌数（胸

部：5317.5 CFU/cm^2、肛門周囲部：

521.5CFU/cm^2）、ならびに大腸菌群数（胸

部：6.3 CFU/cm^2、肛門周囲部：

0.5CFU/cm^2）が検出された鹿 2では、剝皮

後にも体表への高度の一般細菌数の汚染

（胸部：401.8CFU/cm^2、肛門周囲部：

9.3CFU/cm^2）をもたらす結果となった。以

上のことから、改めて体表の細菌数が増殖

した状態では、剝皮後に細菌汚染のリスク

が高まることが改めて確認された。 

 一方、表皮の存在する状態で熟成される

期間中、暴露を受けることが予想される体

腔内でも同様に、一部のと体を除いて、高

度の細菌増殖は認められなかったが、鹿 4

において、熟成後に 1105.0 CFU/cm^2と比

較的高度に一般細菌数が増加した。以上の

ことから、熟成期間中における体腔内の細

菌汚染の頻度は高くないものの、一部注意

を要する者があることが確認された。 

 

熟成期間中の周辺環境の指標細菌数の推

移： 

熟成庫内の周辺環境における細菌汚染状

況では、昨年度の検討と同様に、壁はほと

んどいずれの衛生指標細菌も検出されない

ことが確認された。浮遊細菌については、

ごくわずかに検出され、熟成期間を通して

大きくは変化していないことが確認され

た。一方、床については比較的高度に一般

細菌が検出されることが確認された。これ

は枝肉のドリップにより床が汚染され、細

菌増殖の温床となっているものと考えられ

た。熟成庫内の作業時に、特に枝肉と床と

の接触に注意することが改めて示唆され

た。 

 

細菌叢解析を応用した屋外解体処理時の枝

肉の細菌汚染源の推定： 

熟成期間中の各処理工程で採取した各検

体における細菌叢のタクソノミー解析によ

り、枝肉の細菌叢では、土壌に海洋に由来

する Pseudomonadales、
Oceanospirillales、Rhizobialesの占有率

が高いことが明らかとなった。

Pseudomonadalesは、土壌や水など環境中

に広く存在し、日和見感染で重篤な感染症

を引き起こす緑膿菌が含まれる。
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Oceanospirillales は海洋環境に多く存在

する。Rhizobialesは、植物や動物に感染

し、根粒菌等が含まれる。比率は低いもの

の、一部には病原細菌も含まれるものもあ

る。以上のことから、各処理工程では、特

に土壌等自然環境由来の細菌に汚染されて

いることが示唆され、土壌による汚染につ

いて、改めて注意する必要がある。 

 施設 Aで処理された鹿 2頭共に、食中

毒起因細菌が含まれる可能性のある

Escherichia/Shigellaが剥皮後枝肉から

0.7～1.1%の占有率で検出された。本洗浄後

の表皮からも Escherichia/Shigellaが検出

されていることから、熟成前の表皮から汚

染していた可能性が考えられる。また、本

洗浄後に Escherichia/Shigella が生残して

いることから、十分な洗浄効果が得られて

いなかったことも考えられる。

Escherichia/Shigellaには、感染すると激

しい腹痛や血性下痢などを引き起こす腸管

出血性大腸菌や赤痢菌が属するため、食中

毒起因細菌として十分な注意を払う必要が

ある。また、Staphylococcus、Yersinia は

剝皮後枝肉からは検出されなかったが、鹿

一頭目で予備洗浄前表皮から低率(0.07%)な

がら検出された。Staphylococcusには悪心

や嘔吐を引き起こす黄色ブドウ球菌が含ま

れ、Yersiniaは発熱、下痢や腹痛を引き起

こす低温増殖細菌である。以上のことか

ら、これらの食中毒起因細菌が検出された

検体により枝肉が汚染された場合、不適切

な保存方法や加熱条件によっては食中毒を

引き起こす可能性が考えられる。また、

Pseudomonas が一連の作業工程で採取した

各検体から、高頻度かつ高い割合で検出さ

れた。Pseudomonasは食肉において重要な

腐敗細菌であることが報告され、さらには

低温細菌でもあることから、一度食肉を汚

染すると、冷蔵で保管されている間でも増

殖し、食肉の腐敗を引き起こす可能性があ

るため、剥皮時等表皮からの枝肉の汚染に

細心の注意を払う必要がある。剥皮後の枝

肉には低温腐敗細菌のほか、表皮から残存

した食中毒起因細菌が検出されたことか

ら、今後、食中毒の発生リスクを高める要

因として表皮付き熟成肉の衛生状況につい

て引き続き検討する必要があると考えられ

た。 

 

4）消費者や関係事業者に対する分かりやす

い形での情報提供手法の提案 

各種セミナー、講演会での説明、配布お

よびアンケート結果は、大変好評であっ

た。今後の検討事項としては、カラーアト

ラスの普及方法があり、併せて可食部分

「肉」の生食の危険性をわかりやすく伝え

ることが必要と考えた。 

 

Ｅ．結論 

1－1）ウイルス感染症 

イノシシが野生動物における HEV の主要

な保菌宿主であり、特に若齢個体で感染頻度

が高いことが示された。一方、シカにおける

感染は稀であるが、リスクはゼロではない。

さらに、複数の HEV 遺伝子型の分布や青森県

への拡散、ならびにサペロウイルス Aとの共

感染の確認から、イノシシ集団内で複数のウ

イルスが広く循環していることが示された。

これらの結果は、ジビエ由来の人獣共通感染

症リスク評価のため、継続的な疫学調査の重

要性を示すものである。 

・東日本においても、すでに野生動物内で

SFTSVが維持されている地域があることが明

らかになった。東日本における狩猟者、食肉

処理関係者は野生動物の取り扱い並びにマ

ダニ対策を強化する必要性があることが判

明した。全国的に SFTSV の野生動物の調査を

強化することが必要である。 

 

1－2）細菌感染症 

・シカ糞便における黄色ブドウ球菌分離率

はイノシシより高く、過去 4年間と同様

に CC121由来の独自クローンが優占的に

定着している可能性が示唆された 

・ウシ関連クローン（CC97：ST352）がシカ

から検出され、家畜由来菌の環境経由伝

播の可能性が示された。 

・CREは 5年間を通じて検出されず、現時

点では野生鳥獣環境への拡散は限定的と

考えられた。ただし CREの侵入リスクを

考慮すると継続的監視の必要性は高い。 



20 
 

・CTX耐性腸内細菌目細菌はすべてイノシ

シ由来であり、宿主間で明確な差が認め

られた。イノシシにおける耐性菌保有

は、人為環境への接触頻度の高さが主因

と考えられた。 

・blaCTX-M-15および blaCTX-M-55は広く環境中に

分布し、野生鳥獣にも普遍的に存在する

可能性が示唆された。 

・非結核性抗酸菌（Mycolicibacterium 
fortuitum）は低頻度ながら検出され、

環境由来菌の取り込みが示唆された。本

菌は日和見感染菌であることが知られて

おり、状況によっては人獣共通感染症と

しての潜在的リスク評価の対象となる可

能性が示唆された。 

・野生鳥獣は病原菌・薬剤耐性菌・環境菌

のいずれにおいても環境リザーバーまた

は指標となり得る存在であると考えられ

る。 

 

1－3）寄生虫感染症 

公衆衛生上重要であるイノシシの可食部

の寄生虫について、有鉤嚢虫、旋毛虫、ト

キソプラズマは現時点では国内に高度蔓延

はしていないであろうことが示唆された。

引き続き調査地、検体数を増やし、流行状

況について精査していく。 

住肉胞子虫については、既報の通りイノ

シシで保有が確認されたことに加え、高級

ジビエであるアナグマにおいて高度な感染

状況が明らかとなった。ウマやシカの住肉

胞子虫のように食中毒原性を有するか評価

が必要である。 

野生動物の保有する寄生虫による人への

危害として、獣肉の喫食に起因する感染症

等だけでなく、寄生虫の生活環で人が活動

することにより、野生動物によって維持さ

れる動物由来寄生虫に感染することも危惧

される。動物間で流行が見られる肝蛭は、

汚染された環境（直接の原因は野草）を介

して人の感染リスクとなる。また現時点で

は人への感染有無や伝播経路が未解明であ

るがシカの Elaeophora属糸状虫など、寄生

虫の生活環が維持される環境に立ち入るこ

とになる狩猟者や加工者などにリスクがあ

るかもしれない。このようなリスクを正し

く理解するためにも、今後も調査と情報提

供が重要である。 

 

2）食中毒や健康被害の発生防止対策のため

の科学的な根拠の提供 

国内の野生カモにはカンピロバクターを

保有する個体が広く分布しており、その一部

では盲腸内容物中に高濃度の菌数が認めら

れた一方、キジでは全検体非検出となり、鳥

類ジビエでは特にカモ類における衛生管理

の重要性が示さた。 

環境水からもカンピロバクターが検出さ

れ、特定地点ではカモと環境水の双方で C. 
jejuniが検出されたことから、今後は、カモ

周辺水環境がカモのカンピロバクター曝露

要因の一つである可能性を考慮し、菌株間の

疫学的関連性を検討する必要がある。 

解体処理場の調査では、保菌個体を処理し

た場合であっても、器具や作業環境表面から

カンピロバクターは検出されず、本調査条件

下においては処理工程に伴う可食部への汚

染は確認されなかったものの、カモの解体処

理においては、腸管内容物を可食部に接触さ

せない処理工程が重要であり、今後はその具

体的なリスクポイントを明確化する必要が

あることを確認した。 

以上のことから、野生カモはジビエとして

利用する際にカンピロバクター食中毒のリ

スク要因となり得る一方で、そのリスク評価

には、生息環境および解体工程の両面から継

続的に実態を把握することが重要であると

考えられた。 

 

3）現場の実態に対応した HACCP に沿った

衛生管理手法の確立 

・①施設の屋内外別：屋外施設、②剝皮・

内臓摘出の工程順：屋外での内臓摘出、

剝皮→内臓摘出の順、③剝皮方法別：湯

剥ぎ、④剝皮施設別：のせ台、⑤食道結

紮・肛門結紮の実施：未実施、において

それぞれ高度に一般細菌数の汚染が認め

られることが支持された。 

・一連の解体工程の拭き取り検体における

細菌叢の比較解析から、枝肉への細菌汚

染源としては土壌が重要である。 
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・一連の解体工程において、極めて高頻

度、高率に低温腐敗細菌である

Pseudomonasが検出され、野生鳥獣肉の

腐敗を引き起こす原因となることが危惧

される。 

 

4）消費者や関係事業者に対する分かりやす

い形での情報提供手法の提案 

カラーアトラスはジビエ生産物流通過程

に生じる公衆衛生上のリスク軽減に貢献す

る。 

 

Ｆ．健康危険情報 

 なし 
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図 1－1－3 
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図 1－1－5  
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図 1－1－6 
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表 1－1－1 

 
 

表 1－1－2 
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表 1－1－3 Ozウイルスの全国における疫学調査 

都道府県 
陽性数/検査数（陽性率） 

イノシシ シカ ニホンザル ツキノワグマ 

北海道 - - - - 

青森  0/5 (0%)  0/17 (0%) - - 

山形 - -  0/56 (0%) - 

宮城 - - - - 

群馬 0/14(0%) 18/25 (72.0%) - - 

千葉 0/11(0%) 13/24 (54.2%) - - 

茨城 - - - - 

東京 - - - - 

埼玉 - - - - 

神奈川 - - - - 

新潟 - - - - 

長野 - - - 16/48 (33.3%) 

静岡 - - - - 

愛知 - - 2/6 (33.3%) - 

三重 - 6/9 (66.7%) 0/1 (0%) 8/9 (88.9%) 

福井 - - 21/34 (61.8%) - 

岐阜 - 34/60 (56.7%) - - 

石川 - - - - 

富山 9/14 (64.3%) - - - 

滋賀 - 4/4 (100%) 7/78 (9.0%) - 

京都 - 7/13 (53.8%) 26/105 (24.8%) 64/66 (97.0%) 

奈良 - - - 18/21 (85.7%) 

和歌山 - - 2/4 (50.0%) 17/17 (100%) 

大阪 - 3/3 (100%) - - 

兵庫 - - - - 

岡山 - 0/1 (0%) 0/2 (0%) 3/3 (100%) 

広島 - - - - 

鳥取 - - - 56/68 (82.4%) 

愛媛 15/29 (51.7%) 2/3 (66.7%) 1/3 (33.3%) - 

徳島 - - 1/17 (5.9%) - 

香川 4/20 (20.0%) 6/10 (60.0%) - - 

熊本 - - - - 

大分 5/26 (19.2%) - - - 

福岡 - 4/4 (100%) - - 

佐賀 - - - - 

鹿児島 - - - - 

計 33/119 (27.5%) 97/173 (56.1%) 60/306 (19.6%) 182/232 (78.4%) 
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図 1－1－7 

 
 

図 1－1－8 
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表 1－2－1 2025年 1月～12月に採取した野生獣糞便からの黄色ブドウ球菌の分離結果 

検体 陽性率 
都道府

県 
菌株名 

シカ糞便 
10/177 

(5.6%) 
静岡 SA25D54 

  山口 SA25D85、SA25D88 
  鹿児島 SA25D102 
  宮崎 SA25D111、SA25D115、SA25D116、SA25D120 
  青森 SA25D139 
  大分 SA25D141 

 イノシシ糞便 3/95 (3.1%) 千葉 SA25B26 
  鹿児島 SA25B34、SA25B39 

 

表 1－2－2 2025年 1月～12月に採取した野生獣糞便からの薬剤耐性腸内細菌目細菌の分離結

果 

検体 陽性率 
都道府

県 
菌株名 

カルバペネム耐性腸内細菌目細菌

（CRE） 
 

シカ糞便 0/177 (0%)   

イノシシ糞便 0/95 (0%)   

    

セフォタキシム耐性腸内細菌目細菌

（ESBL） 
 

シカ糞便 0/177 (0%)   

イノシシ糞便 
11/95 

(11.6%) 
青森 EC25B28、EC25B50 

  鹿児島 EC25B35 
  大分 EC25B37、EC25B42、EC25B44、EC25B51、EC25B52 

  千葉 EC25B53 

  山形 EC25B75、EC25B92 
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表 1－2－3 2025年 1月～12月に分離された CTX 耐性菌 9株が保有する薬剤耐性遺伝子の一覧 
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図 1－2－1 2025年 1月～12月に分離された黄色ブドウ球菌 10株の MLST 解析 

 

 
 

図 1－2－2  非結核性抗酸菌の分離と NGS を用いた菌種同定 
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表 1－3－1 イノシシの寄生虫の検査結果一覧 

 

 

表 1－3－2 アナグマの筋肉ごとのシスト密度（3頭の平均） 
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地域 

捕獲・採取地点   検体 

地点数 地点名   
カ

モ 
水 

北海道 14 

A   2 1 

B  1 1 

C  2 1 

D  1 1 

E  2 1 

F  1 1 

G  1 1 

H  1 1 

I  5 1 

 J  2 1 

K  1 1 

L  5 1 

M  1 2 

N   1 1 

長野 2 
O   3 1 

P   6 1 

岐阜 3 

Q   21 7 

R  5 5 

S   12 3 

福岡 5 

T  3 1 

U  2 1 

V  2 1 

W  2 1 

X   3 1 

計 24     85 37 

 

  

カモ種 個体数 

マガモ 40 

コガモ 10 

カルガモ 15 

キンクロハジロ 4 

ハシビロガモ 2 

ヨシガモ 1 

オナガガモ 4 

未同定 9 

計 85 

a）捕獲・採取地別 内訳 b）カモ種別 内訳 

表 2－1. 供試野生カモおよび水試料 内訳 
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地域 捕獲地点数 カモ種 調査数 陽性数 陽性率(%) 菌種 

北海道 14 

マガモ 6 3 50.0 C. jejuni 

コガモ 5 2 40.0 C. jejuni 

カルガモ 4 3 75.0 C. jejuni 

キンクロハジロ 4 1 25.0 C. jejuni 

ハシビロガモ 2 0 0.0 - 

ヨシガモ 1 0 0.0 - 

オナガガモ 4 1 25.0 C. jejuni 

小計 26 10 38.5   

長野 2 
未同定 9 3 33.3 C. jejuni 

小計 9 3 33.3   

岐阜 3 

マガモ 32 12 37.5 C. jejuni 

カルガモ 6 4 66.7 

C. 
jejuni, 
C. coli＊ 

小計 38 16 42.1   

福岡 5 

マガモ 2 0 0 - 

カルガモ 5 0 0 - 

コガモ 5 1 20 C. jejuni 

小計 12 1 8.3 C. jejuni 

合計 24  85 30 35.3   

表 2－2. 地域ごとにみた野生カモのカンピロバクター検出状況 
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地域 採水地点数 調査数 陽性数 陽性率(%) 菌種 

北海道 14 15 6 40 C. jejuni 

長野 2 2 0 0 - 

岐阜 3 15 5 33.3 C. jejuni 

福岡 5 5 2 40 
C. jejuni,C. coli
＊ 

合計   37 13 35.1   

表 2－3. 地域ごとにみた環境水のカンピロバクター検出状況 

＊：福岡県のカンピロバクター陽性 2検体中 1検体が C. coli 
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調査地域   検体   
カンピロバクター陽性

（陽性数） 
菌種 

都道府県 市町村 地点   
カ

モ 

環境

水 
  カモ 環境水 

北海道 猿払村 A  2 1   0 1 C. jejuni 

北海道 浜頓別町 B  1 1  0 0 - 

北海道 浜頓別町 C  2 1  1 0 C. jejuni 

北海道 浜頓別町 D  1 1  0 0 - 

北海道 標茶町 E  2 1  0 0 - 

北海道 標茶町 F  1 1  0 0 - 

北海道 標茶町 G  1 1  0 0 - 

北海道 標茶町 H  1 1  0 1 C. jejuni 

北海道 標茶町 I  5 1  3 1 C. jejuni 

北海道 北斗市 J  2 1  1 1 C. jejuni 

北海道 七飯町 K  1 1  0 0 - 

北海道 
七飯町と大

野町の境 
L  5 1  4 1 C. jejuni 

北海道 七飯町 M  1 2  1 0 C. jejuni 

北海道 標茶町 N  1 1  0 1 C. jejuni 

長野 不明 O   3 1   2 0 C. jejuni 

長野 不明 P  6 1   1 0 C. jejuni 

岐阜 各務原市 Q   21 7  14 2 
C. jejuni, 
C. coli＊ 

岐阜 関市 R  5 5  0 3 C. jejuni 

岐阜 岐阜市 S   12 3   2 0 C. jejuni 

福岡 糸島市 T   3 1   0 0 - 

福岡 糸島市 U  2 1  0 1 C. jejuni 

福岡 糸島市 V  2 1  0 0 - 

福岡 糸島市 W  2 1   1 0 C. jejuni 

福岡 糸島市 X   3 1   0 1 C. coli 

 計 24  85 37  30 13   

 

 

  

表2－4. カモと環境水の同一地点におけるカンピロバクター検出状況 

＊：岐阜県の Q 地点におけるカモのカンピロバクター陽性 14 検体中 1 検体が C. coli 
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  拭き取り   解体個体 

  包丁 まな板 シンク 手袋   盲腸 可食部 

解体個体① - - - -  - - 

解体個体② - - - -  - - 

解体個体③ - - - -   +* - 

+：カンピロバクター陽性 

-：カンピロバクター陰性 

*：盲腸内菌数 4.5×105 CFU/g 

表 2－5. 解体に用いた器具・手袋の拭き取り調査によるカンピロバクター検出状況 
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図 2－1. カモと環境水の同一地点におけるカンピロバクター検出

状況 
野生カモおよび環境水からのカンピロバクター検出結果を地点別に示した。矢印は

カモおよび環境水の両方からカンピロバクターが検出された地点を示す。 
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図 2－2. 野生カモの盲腸内容物中のカンピロバクター菌

数 
盲腸内容物の平板塗抹法によって算出した。盲腸内容物 1g あたりの生菌数を、 

1 個体につき 1 ドットで示した。 
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I 地点 N 地点 

図 2－3. 北海道 I 地点および N 地点の捕獲地周辺環境 

I 地点および N 地点における捕獲地点周辺の環境を示した。黄色の円は採水ポイント、

矢印は牧場排水の流入が推定される方向を示す。 
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Q 地点 R 地点 S 地点 

図 2－4. 岐阜 Q 地点、R 地点および S 地点の捕獲地周辺環境 

 
Q 地点、R 地点および S 地点における捕獲地点周辺の環境を示した。黄色の円は採水ポイン

トを示す。 

矢印は排水の流入が推定される方向を示す。 
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W 地点 X 地点 

図 2－5.福岡 T 地点、U 地点、V 地点、W 地点および X 地点の捕獲地周辺環境 

 T 地点、U 地点、V 地点、W 地点および X 地点における捕獲地点周辺の環境を示し

た。黄色の円は採水ポイントを示す。矢印は排水の流入が推定される方向を示す。 

T 地点 U 地点 V 地点 
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