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【はじめに】愛媛県では，2013 年 2 月に後方視的調査で最初の重症熱性血小板減少症

候群(SFTS)の患者が確認されて以降,県内在住者 28 名(うち死者 8 名)の患者が報告さ

れている一方,これまで伴侶動物の SFTS 発症例は確認されていなかった.2019 年 6 月

に県内の臨床獣医師から『I 市０島(人口約 6 千人、面積 41.9 ㎢)において飼いネコ A

の SFTS 発症例が確認され,隣家の飼いネコ B も 1 年前に同様の症状を呈していた(同

月 SFTSV の感染を確認).』との情報を得て,直ちに,これら飼いネコの周辺環境におけ

るマダニ相とウイルス叢の調査を行ったので概要を報告する.  

【方法】2019 年 6 月 16 日にフランネル法で植生マダニを採集(2 人×2 時間)し,採集

したマダニの種同定および保有ウイルスの解析(①RT-PCR 法によるウイルス遺伝子検

出,②Vero 細胞を用いたウイルス分離,③次世代シーケンサーを用いた網羅的な配列

決定による保有ウイルス叢解析)を行った. 

【結果】今回採集されたマダニは合計 103 頭で,その内訳は多い順にタカサゴチマダ

ニ 45 頭(雄 11・雌 14・若虫 20),ヤマアラシチマダニ 41 頭 (雄 6・雌 8・若虫 27),キ

チマダニ 8 頭(雄 1・若虫 7),タカサゴキララマダニ 7 頭(若虫 7),フタトゲチマダニ 2

頭(若虫 2)であった. このうち，タカサゴキララマダニ若虫 7 頭のプールから SFTSV

遺伝子が検出された.検出されたウイルス遺伝子断片の塩基配列（約 420 塩基）は,2016

年に韓国のヒト血清から得られたウイルス株の配列と一致した.なお，本陽性プール

からの SFTSV の分離は成功しなかった．一方，マダニのウイルス叢解析においては，

ヤマアラシチマダニ若虫とタカサゴキララマダニ若虫のプールから，近年中国でヒト

の熱性疾患の原因として認識されつつある新興アルボウイルスである Jingmen tick 

virus の遺伝子配列が検出された.  

【結論】隣接した 2 軒の飼いネコ 2 頭の SFTSV 感染が相次いで確認され,2 頭目の発症

から約 1 ヵ月後に周辺で採集した植生マダニから SFTSV 遺伝子が検出された. このこ

とから，当該地域では SFTSV の病原巣が定着し，持続的な感染環が成立していると推

察された.引き続き関係機関と連携し継続的な調査を行い, SFTS の予防啓発につなげ

たい. 

 


