
 

鳥取県病原微生物検出情報 

（令和 5年 5 月～6 月検出分；検体採取 令和 5 年 3月～6月） 
令和５年６月１６日 

鳥取県衛生環境研究所 

１ インフルエンザ 

臨床診断名がインフルエンザ、インフルエンザ様疾患の検体 2件（検体採取 4月上旬～5月上旬)につ

いて、検査を行ったところ、1件からインフルエンザ A（H1N1）pdm09 型が検出され、残り 1件からはイ

ンフルエンザウイルスは検出さなかった。（詳細は表 1のとおり） 

 

表 1 2022/23 シーズン鳥取県インフルエンザ検出情報 

 

 

全国のインフルエンザ患者から分離・検出されたウイルスについては、国立感染症研究所の病原微生

物検出情報（6月 9日作成）によると、2022/23 シーズンは、A H3 型が最も多く報告されている。（図 1） 

 

図 1 週別インフルエンザウイルス分離・検出報告数（2022/23 シーズン） 
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２ 感染性胃腸炎 

 臨床診断名が感染性胃腸炎の検体 4件について、検査を行ったところ、ノロウイルス 3件、黄色ブド

ウ球菌 1件が検出された。（詳細は表 2のとおり） 

表 2 感染性胃腸炎検査状況 

 

（－）：未検出 

 

３ 無菌性髄膜炎 

 臨床診断名が無菌性髄膜炎の検体 1 件（検体採取 3 月下旬（検体番号 230001））について、アデノウ

イルス、エンテロウイルス、ムンプスウイルス、ヘルペスウイルス 6型，7型の検査を実施したところ、

いずれも検出されなかった。 

 

４ 流行性耳下腺炎 

 臨床診断名が流行性耳下腺炎の検体 1 件（検体採取 4 月上旬（検体番号 230006））について、ムンプ

スウイルスは検出されず、ヘルペスウイルス 6 型，7 型の検査を実施したところ、ヘルペスウイルス 7

型が検出された。 

 

５ 麻疹 

 行政検査として依頼のあった麻疹疑いの検体（検体採取 6月上旬）について、麻疹ウイルスが検出

された。WHO の推奨する N領域の 450 塩基の配列を決定し、系統樹解析の結果、D8 型であることが判

明した。 

 国内麻疹発生事例のある都道府県への移動・滞在歴があったため、2023 年に国内で確認された症例

の塩基配列との相同性について系統樹解析、ハプロタイプネットワーク解析により確認したところ、

東京株及び茨城株とは 4塩基、大阪株とは 2塩基の差異が確認された（図 2）。 

一方、2021 年以降に NCBI（National Center for Biotechnology Information）にて公開された世

界の D8 型の N領域の 450 塩基配列についてハプロタイプネットワーク解析を行ったところ、東京株及

び茨城株と同一の塩基配列が多数検出された（図 3）。 

麻疹ウイルスは RNA ウイルスにも関わらず、その塩基置換率は他の RNA ウイルスよりも低いとされ

ている[1]。最近では、N領域の 450 塩基の 1塩基あたりの置換率が D8 型で 9.23×10-4/年との報告もな

されている[2]。この置換率であれば、N領域の 450 塩基のいずれかで置換が生じるのは、約 2年で１塩

基となる。今回、県内で検出された D8 型（鳥取株）と東京株及び茨城株とは 4塩基の差異が確認され

ており、関連性は乏しい可能性が示唆された。 
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230002 4月上旬 （－） （－） （－） （－） （－） （－） （－） 検出

230004 4月上旬
検出

GⅡ.3[P12]
（－） （－） （－） （－） （－） （－）

230005 4月上旬
検出

GⅡ.3[P12]
（－） （－） （－） （－） （－） （－）

230007 4月上旬
検出

GⅡ.4[P31]

3件 0件 0件 0件 0件 0件 0件 1件検出計



 

 
図 2 2023 年に日本国内で確認された麻疹ウイルスの系統樹 

 

図 3 2021 年以降に NCBI にて公開された麻疹ウイルス D8 型と鳥取株のハプロタイプネットワーク図 
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