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１．はじめに  
 

 ヒトボカウイルス （HBoV） はパルボウイルス科パル
ボウイルス亜科ボカウイルス属に属し、全長約 5.3kb の一
本鎖 DNA ウイルスである 1)。ヒトに疾患を起こすパルボ
ウイルスは伝染性紅斑熱の原因であるパルボウイルス
B19 のみと考えられていたが、HBoV は 2005 年にスウェ
ーデンにおいて急性呼吸器感染症患者から発見された 2)新
しいパルボウイルスであり、その後各国からも同様の報告
がされている 3-6)。HBoV の遺伝子型は 1～4 型（Group1

～4）が報告されており、Group1 は主に呼吸器検体、Group 

2、3 および 4 は主に便検体から検出されている 7)。 

 HBoV は主に小児の呼吸器疾患を引き起こし、症状は他
の呼吸器ウイルスと同様に、発熱、咳嗽および鼻汁等であ
るが、喘鳴や肺炎を引き起こし重症化した報告 8,9)もある。 

福井県ではこれまで呼吸器感染症におけるウイルスサ
ーベイランスとして、インフルエンザウイルス、 Respira- 

tory Syncytial ウイルス（RSV）、ヒトメタニューモウイ
ルス（HMPV）、ライノウイルス（HRV）およびアデノウ
イルス（AdV）などの検出を主に実施してきたが、年によ
り約 45％の検体において起因ウイルスが特定されていな
い 10)。そこで、県内の呼吸器感染症への HBoV の関与を
把握するため新たに HBoV の検出を実施したのでその結
果を報告する。 

 

２．方法 
 

２．１ 検査材料 
 2007 年1月～2013年12月に県内の医療機関を受診し、
インフルエンザ様疾患を除く上気道炎、下気道炎等の呼吸
器感染症を呈した患者から採取された咽頭拭い液、鼻汁お
よび鼻腔拭い液等 927 検体を試験に供した。各々の年の供
試検体数は 2007 年は 131 検体、2008 年は 147 検体、2009

年は 75 検体、2010 年は 127 検体、2011 年は 99 検体、
2012 年は 67 検体および 2013 年は 281 検体であった。 

供試検体の患者年齢は 0～91 歳（平均：4.3±12.3 歳、
中央値：1.8 歳）であった。0～6 歳児から採取された検体
が多く（839 検体）、その検体数を表 1 に示す。 

 

 

 

 

 

 
 
 
 

２．２ 検査方法 
２．２．１ PCR 法 
臨床検体を 0.22μm 滅菌フィルターで濾過した濾液

200μL から EZ1 Virus Mini Kit v2.0（QIAGEN）を用い 

てウイルス遺伝子抽出液 60μL を得た。Allander らの方
法 2)に準じて NP1 領域の一部を PCR 法により増幅した。 

 

２．２．２ 全長ゲノム解析 
Chieochansin らの方法 11)に準じ、全領域遺伝子を 9 領 

域に分けて PCR を行い、各々の領域の増幅産物を精製後
Applied Biosystems 3130 Genetic Analyzer （Life 

Technologies）を用いてダイレクトシークエンス法により
塩基配列を決定した。Molecular Evolutionary Genetics 

Analysis（MEGA） version 5
 12)を用いて近隣結合法

（Neighbor Joining, NJ 法）により系統樹を作成し、ブー
トストラップは 1000 回実施した。 

 
３．結果および考察 

 

３．１ 検出状況 
供試検体 927 検体のうち 46 検体から HBoV が検出され

た。年別の検出率は 2007 年は 7.6％、2008 年は 7.4%、
2009 年は 4.0%、2010 年は 5.5%、2011 年は 3.0%、2012

年は 3.0%および 2013 年は 3.6%であり、平均検出率は
5.0%であった。世界各国からの報告されている HBoV の
平均検出率は 5%前後とする報告が多く 13)、県内における
検出率も同等であった。 

HBoV は秋や冬の風邪のシーズンに流行するとも言わ
れていたが、流行に季節性はなく通年的な感染を引き起こ
すと推定されている 1)。本調査でも 7 月と 9 月以外のすべ
ての月で検出されており、特に 5 月に多く検出されていた
が、調査期間内の流行に季節性はみられなかった。また、
すべての年において HBoV が検出され、年による流行の
偏りもみられなかった（表 2）。 

ノート 

表 1 供試検体数（0～6歳児） 

年齢 0 1 2 3 4 5 6

検体数 212 254 161 98 55 33 26

表 2 検体採取年月別 HBoV 検出数 

年 ＼ 月 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 計
2007 4 1 5 10

2008 3 2 3 2 1 11

2009 1 1 1 3

2010 1 3 1 1 1 7

2011 1 2 3

2012 1 1 2

2013 1 2 2 3 1 1 10

計 4 4 3 3 12 6 0 5 0 2 1 6 46
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図 1 HBoV 陽性者の年齢分布 
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３．２ HBoV 陽性者の年齢分布 

HBoV 陽性者の年齢は 0～3 歳（平均：1.4±0.8 歳）であ
った（図 1）。1 歳児からの検出数が最も多く（47.8%）、
次いで 0 歳児（23.8%）、2 歳児（13.0%）、3 歳児（10.9%）
であった。北海道における血清を用いた抗 HBoV 抗体価
を測定した結果により、HBoV は生後 6 ヶ月から感染が始
まり 5 歳までにはほとんどが感染するといわれている 14)。
県内における HBoV 陽性者の年齢はすべて 3 歳以下であ
り、生後 1ヶ月および 4ヶ月の乳児からも検出されており、
4 歳以上の患者からは検出されなかった。北海道における
抗体調査の結果に比べ、県内における調査では 0～3 歳と
より低年齢層の小児における呼吸器感染症に関与してい
ることが示唆された。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

３．３ HBoV 陽性者の臨床症状 
 HBoV 陽性者の臨床症状について解析した（表 3）とこ
ろ、発熱が 46 例中 42 例（91.3%）と最も多かった。次い
で 25 例が下気道炎、10 例が上気道炎と呼吸器症状を呈し
ていた。HBoV は呼吸器感染症およびその重症化にも関与
していることが知られており 8,9)、今回の調査でも HBoV

陽性者の半数以上が下気道炎を呈していたことから、県内
においても HBoV は呼吸器感染症の重症化に関与してい
ることが示唆された。 

その他の症状として、鼻汁 6 例、咳 2 例、結膜炎 2 例、
中耳炎 1 例、発疹 1 例および胃腸炎 1 例であった。 

無症状のコントロール検体や HBoV に感染後 3 カ月以
上経過した患者検体から HBoV が検出された報告もあり
15)、感染症とウイルスの因果関係については不明な点も多
く今後も継続した調査が必要である。 

 

３．４ 重複感染 
HBoV と同時に他の呼吸器ウイルスについても検出を

行ったところ、HBoV が検出された 46 例のうち 28 例
（60.8%）において RSV や HRV 等との重複感染が確認さ
れた。内訳は RSV が 13 例、HMPV が 4 例、HRV が 5

例、AdV が 3 例、B 群コクサッキーウイルス 3（CoxB3）
が 1 例、ピコルナウイルスが 1 例、HRV および AdV との
3 種類での混合感染が 1 例であった（図 2）。 

 

調査期間（2008 年～2013 年）は異なるが他の呼吸器ウ
イルについて重複感染の割合を調査したところ、RSV で
は 14.4%が重複感染しており、HRV および HBoV が同時
に検出される例が多かった。HRV では 16.9%が重複感染
しており、RSV、AdV、HBoV および HMPV が同時に検
出された。HMPV では 18.0%が重複感染しており AdV が
同時に検出される例が多かった。HBoV が検出された呼吸
器感染症では HBoV 以外のウイルスが同時に検出される
ことが多いといわれており 16)、今回の調査でも HBoV は
他の呼吸器ウイルスに比べても重複感染例の割合が非常
に高かった。 

HBoV 単独での感染と他の呼吸器ウイルスとの重複感
染における患者症状について比較したところ、小児におけ
る呼吸器感染症で重症化することが知られている RSV お
よび HMPV

17)との重複感染例において、下気道炎を呈し
ている割合（RSV：9/13 例、HMPV：4/4 例）が高かった
（表 3）。HBoV、RSV、パラインフルエンザウイルスおよ 

 

図 2 HBoV と同時に検出されたウイルス
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表 3 臨床症状 

発熱 上気道炎 下気道炎 鼻汁 咳 結膜炎 中耳炎 発疹 胃腸炎
・下痢

HBoV 18 15 6 10 2 2 1 1 1

HBoV･ RSV 13 12 0 9 3

HBoV･ HMPV 4 4 0 4

HBoV･ HRV 5 5 2 1 1

HBoV･ HRV・AdV 1 1 1 0

HBoV･ AdV 3 3 1 0 1

HBoV･ CoxB3 1 1 0 1

HBoV･ Picornavirus 1 1 0 0 1

46 42 10 25 6 2 2 1 1 1

検出数
症状

計

検出ウイルス
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び HRV に単独で感染した例に比べ、HBoV と重複感染し
た例のほうが喘鳴を伴う患者の割合は高く、重複感染の例
では単独のウイルスに感染した例に比べ重症化すると言
われている 9)。しかし、重複感染が確認された例では、実
際に感染症がどのウイルスに起因していたかの確定は困
難であり、感染における重症化が重複感染によるものか、
RSV および HMPV 感染によるものかは不明であり、解明
については更に調査が必要である。 

HBoV についてはリアルタイム法によりウイルスの定
量を行う方法も報告されている 18)。コピー数が少ない場合
に HBoV を起因ウイルスとは確定し難いが、検体採取病
日によりコピー数も変化することもあり、起因ウイルスの
特定については今後も検討が必要である。 

 
３．５ 全長ゲノム解析 

検出された 46 例のうち 8 例について全領域シークエン
ス（5299nt）および系統樹解析を実施した結果、7 例が
Group 1、1 例が Group 2 に分類された（図 3）。国内でも
Group1、Group2 および Group3 が検出されたとの報告が
あるが、主に検出されているのは Group 1 であり 19-21)、
県内においても同様の結果となった。 

しかし、臨床症状や発生時期等と Group との関連等に
ついては未だ解明されていないことが多い。また、今回は
全領域シークエンスを実施した株数が 8 株と少なく県内
の浸潤状況を十分に把握できていないため、継続した調査
が必要である。 

 
４．まとめ 

 

2007 年から 2013 年に福井県内の呼吸器感染症を呈
した患者から採取された咽頭拭い液を用いて HBoV 検
出を試みたところ、供試検体 927 検体中 46 検体から
検出された。HBoV が検出された 46 例のうち 8 例につ
いて系統解析を行ったところ、7 例は Group 1 および
1 例は Group2 に分類された。 

これまで福井県内における浸潤状況は不明であった
HBoV も県内において小児の呼吸器感染症に関与してい
ることが示唆された。 

 HBoV 陽性検体のうち約 60%の検体から他の呼吸器ウ
イルスも同時に検出された。HBoV による呼吸器感染症に
ついては依然として不明な点も多いため、更なる疫学情報
等の蓄積が必要である。 
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図 3.  HBoV 系統解析（full-length : 5299nt） 
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