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1. 背景と目的 

 近年、緑色の大きな外来種の鳥であるワカケホンセイインコ（Psittacula 

krameri manillensis）が野生化し、関東圏で 1000 羽を超える大群をなして大学

キャンパスや公園および住宅地などに群生し、糞害や鳴き声による騒音など

の環境被害を引き起こしている。ワカケホンセイインコは、1960 年代後半に

東京工業大学のキャンパスに群生したことから始まり、現在は東京都を中心

として神奈川県、埼玉県に広く分布しており、群馬県、千葉県にも確認されて

いる。ワカケホンセイインコは環境の変化に応じてねぐらを移しており、多

摩川流域周辺の複数の場所で大群のねぐらを確認している。多摩川流域には、

ワカケホンセイインコのねぐらとなる木や食性にあった生態系が存在するた

め、今後も多摩川流域において、ねぐらを拡大させていくと予想される。籠抜

けや放鳥した飼い鳥が野生化する事例はワカケホンセイインコだけでなく、

オオホンセイインコ、ダルマインコ、アオボウシインコ、ムジボウシインコ、

セキセイインコなど多くの種が観察されている。 

 多摩川流域は市民の憩いの場であり、鳥類から人へと感染する感染症を予防

し、市民の健康を守る必要性がある。野生化した飼い鳥は、海外原産である

ことから、どのような感染症を有しているか不明であり、住民への健康リス

クが高い。また、野生化した飼い鳥はねぐら周辺に大量の糞便を撒き散らす

が、この糞便には鳥類から人へと感染する病原体が含まれる場合があり、特

に、老人、子供、妊婦などの免疫力が低下した人間では大きな脅威となる。

2017 年に本邦の妊婦での死亡例が報道されたオウム病クラミジアなど（日本

産婦人科医会, 2017）、人で致死的な帰結となる病原体も鳥の糞便に排泄され

る。このため、多摩川およびその流域にねぐらを有している、あるいは今後

ねぐらを作る可能性のある野生化した飼い鳥について、糞便に排泄される病

原体の調査を行った。 

 本研究では、上述したオウム病クラミジアを含むクラミジア、トリボルナウ

イルス、アストロウイルス、サルモネラについて調査を行なった。 

クラミジアは細菌の一種であり、上述したオウム病クラミジア（Chlamydia 

psittaci）など人にオウム病を惹き起こすものを含み、C.psittaci は 140 種を超

える鳥類から検出されている。また、近年、C. ibidis、C.gallinacea , C. avium と

いう 3 種の鳥クラミジアが新たに発見されている（Vorimore F, 2013; Sachse K, 

2014）。ヒトへは乾燥した鳥類の糞・排泄物を吸引することにより感染すると

されている。ねぐらは大量の糞便が堆積するため、人への感染源としての重

要性から本研究の対象とした。 

ボルナウイルスは 2008 年から相次いで新型が発見されており、2015 年に

は人に感染して致死的な脳炎を起こすリスボルナウイルスも報告された
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(Hoffmann B, 2015)。ボルナウイルスは、19 世紀末から最近までほ乳動物に感

染するボルナ病ウイルス(BoDV)-1 および-2 のみが知られていたが、2008 年に

前胃拡張症(PDD)を示すオウムでトリボルナウイルスが発見されたことを皮

切りに、鳥類に感染するトリボルナウイルスが少なくとも 15 種類同定されて

いる。研究代表者らも新しい遺伝子型のトリボルナウイルスを本邦にて発見

しており、人へと感染するように変異する可能性も否定できないことから、

感染状況を調査する必要性があった。 

また、ボルナウイルス以外にも、遺伝子のデータベース解析にて様々なウ

イルス科にて新型のウイルスが見つかっており、アストロウイルスも鳥で新

型が発見されているウイルスの一つである。これまで、アストロウイルスに

よる鳥の感染症は、鶏や七面鳥などの家禽で白雛などの被害が報告されてき

た。近年、本邦にて鶏雛が緑色化して死亡した症例を研究代表者らが解析し

た結果、アストロウイルス感染によるものであったため、アストロウイルス

の強毒化を懸念し本研究において対象とした。 

サルモネラは、人に胃腸炎を主徴とするサルモネラ症を起こす細菌であ

り、鳥を含む動物が保有している。動物は無症状でサルモネラを保有してい

る場合も多く、糞便にはサルモネラが排泄されている。日本で飼育される愛

玩鳥でもサルモネラ感染症の発症はみられ、日本の愛玩鳥の保護施設におい

て集団発生が認められた例もある。鳥の糞便が人への直接的な感染源となる

ため、本研究の調査対象とした。 

 

1. 材料と方法 

2-1.ねぐらの調査とサンプリング 

 2019 年度および 2020 年度に寄せられたワカケホンセイインコの目撃

情報を元に現地調査を行い、80 検体の糞便を採取した。ねぐらの木の下

に使い捨ての大型プラスチックシートを敷き、落下した糞便を 1.5ml チ

ューブに個別に回収し、氷上に保持して持ち帰り使用まで-80℃にて保管

した。 

調査した場所は、目黒区、世田谷区、杉並区、北区、豊島区、府中市、

調布市、小金井市、立川市、東村山市、川崎市、横浜市であり、多くは

多摩川流域であったが一部は荒川流域であった（図 1）。ねぐらの詳細な

位置については保護のために非公表とする。 
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2-2. 核酸の抽出 

2-2-1. RNA の抽出 

糞便に 500ul の PBS を加えよく懸濁した後に 10000g、10 分遠心し、

200ul の上清を RNA 抽出の材料とした。High pure viral nucleic acid kit

（Roche）を用い、製造社の説明に従い RNA を抽出した。 

 

2-2-2. DNA の抽出 

 上述した糞便 PBS 懸濁液約 100ul を DNA 抽出の材料とした。Sepa 

Gene（積水メディカル）を用い、製造社の説明に従い DNA を抽出した。

55℃30 分にて 100ul の DNase free water (Ambion)に DNA を溶解し

た。 

 

2-3. 逆転写反応 

Prime Script RT-PCR kit を用いて、2-2 にて抽出した RNA を鋳型とし

random hexamer をプライマーとして、30℃, 10 分、42℃, 30 分、95℃, 5 分

にて逆転写反応を行ない、cDNA を作製した。 

 

2-4. リアルタイム PCR による病原体遺伝子の検出 

Thermal Cycler DiceReal Time System II（Takara）を使用し、リアルタイ

ム PCR にて核酸の検出を試みた。プライマーおよびプローブの配列は表

1 に示す通りである。また、検出に用いた試薬、サイクルなどを以下に

示す。 
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2-4-1.トリボルナウイルス 

2-3 で作製した cDNA を鋳型として用いた。変異種を検出しや

すいよう 3’exonuclease活性をもつ酵素(Ex Taq HS, Takara)を使用し、

SYBR green（Ronza）を添加することでインターカレーター法の試

薬を自作して使用した。Nucleoprotein (N)および Matrix (M)を標的

とする 2 種類のプライマーセットを用い、さらに縮重プライマー

を用いることで変異種の検出の可能性を高めた。94℃, 2 分の後、

94℃, 30 秒、55℃, 30 秒、72℃, 30 秒の 3 ステップを 40 サイクル行

い、Amplification curve および Dissosiation curve にて遺伝子の検出

を判断した。（Horie M, 2012; Sassa Y,2013 および 2015 ）。 

 

2-4-2. クラミジア 

2-2 で抽出した DNA を鋳型として用いた。Premix Ex Taq, Probe 

qPCR(Takara)を用い、プローブ法にて検出を行なった。検出感度が

高いことが特徴であり、人の肺液サンプルを用いた場合に 5 コピ

ーまでの検出が可能である。また、C.psittaci 及び新種を含めた幅広

いクラミジアの 16S rRNA を検出することが可能である。95℃, 30

秒の後、95℃, 5 秒、60℃, 34 秒の 2 ステップを 50 サイクル行ない、

Amplification curve にて遺伝子の検出を判断した。(Lienard J, 2011)。 

 

2-4-3. アストロウイルス 

2-3 で作製した cDNA を鋳型として用いた。変異種を検出しや

すいよう3’exonuclease活性をもつ酵素(Ex Taq HS, Takara)を使用し、

SYBR green（Ronza）を添加することでインターカレーター法の試

薬を自作して使用した。縮重プライマーを用い、変異種の検出の可
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能性を高めた。94℃, 2 分の後、94℃, 30 秒、45℃, 30 秒、72℃, 30 秒

の 3 ステップを 40 サイクル行い、Amplification curve および

Dissosiation curve にて遺伝子の検出を判断した。（Todd D, 2009）。 

 

2-5. サルモネラの培養による検査 

糞便を材料としてペプトン水にて 37℃にて 22±2 時間、その後ラバ

ポート培地にて 42℃にて 22±2 時間前培養したのちに、H2S 産生により

判定する培地(DHL, MLCB)と、H2S 産生によらず判定する培地(ブリリア

ントグリーン寒天; BRS)の両方を用い 37℃で一晩培養した。サルモネラ

が疑われたものについては、TSI 培地および LIM 培地にて性状を確認し

た。 

 

2. 結果 

調査した 80 検体のうち、PCR による遺伝子断片の検出では、トリボルナ

ウイルスについては全ての検体で陰性であり、クラミジアは 13検体(16.2%)、

アストロウイルスは 1 検体（1.2%）で陽性であった。アストロウイルスが陽

性であった 1 検体については、Dissociation curve にて明瞭な結論が得られず、

アストロウイルスであるかどうかに疑問が残る。また、サルモネラ の培養で

は、1検体が H2S 産生能によらない鑑別培地である BRS 培地の赤色変化を示

しサルモネラを疑う所見となったが、LIM 培地にてリジン脱炭酸反応陰性で

あるなどサルモネラではないことを強く示唆する結果を得た。 

 

3. 考察 

日本の愛玩鳥および野鳥においてトリボルナウイルス感染症を調査した報

告では、飼い主のいるペットの愛玩鳥でおおよそ 5%、野鳥で 0.9%の感染率

であった。また、15 ある遺伝子型のうち、日本で認められる主要な遺伝子型

は PaBV-2 と-4 であった（Sassa Y, 2013 および 2015）。今回の結果は、80 検体

全てが陰性であり、ペットの愛玩鳥と比較して感染率は低い結果となった一

方で、野鳥と比較した場合には結論を得るには不十分な検体数であった。ま

た今回使用したトリボルナウイルス検出型は主として PaBV-1 から-5 を検出

するものであり、さらに縮重プライマーや PCR 酵素に工夫を凝らし検出感度

の改善を試みた。それでも尚、ペットの愛玩鳥で流行している主要な遺伝子

型や多少の変異体は検出できるものの、新種や遺伝的相同性の低い遺伝子型

は検出が難しかった可能性がある。 

クラミジアについては、13 検体が PCR にて陽性であった。今回調査の対

象となったワカケホンセイインコは健康な個体群であり、明瞭な臨床症状を
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示す個体は存在しなかったが、臨床症状を示さない鳥が糞便に排泄するクラ

ミジアの量は従来の PCR 検査では検出限界ギリギリであると言われてきた。

C.psittaci は少量であっても人への感染源となり、高齢者など免疫力の不十分

な人が過ごす場所では集団感染を惹きおこす可能性があるため感度の高い検

出系が必要である。今回採用した検出系は、5 コピーから検出が可能であり、

C.psittaci ばかりでなく、鳥に見つかった新種のクラミジアである C. ibidis、

C.gallinacea , C. avium（Vorimore F, 2013; Sachse K, 2014）の検出も可能であ

る。しかしながら、この系はこれまでに行なったペットの愛玩鳥を対象とす

る研究において、水から得られる Uncultured Chlamydiales bacterim や

Parachlamuydia acanthimoebae などの環境に存在するクラミジアをも検出

していることが明らかとなった。このため、今回陽性であった 13 検体はクラ

ミジアであるものの、動物や人に対して病原性をもつクラミジアであるのか

否かを、塩基配列決定などの遺伝子解析や病原体の分離で今後確認していく

必要がある。また、オーストラリアにおける調査で、飼い鳥で 8%、 野鳥で

0.7%からクラミジアの遺伝子が検出されたとする報告がある（Amery-Gale J, 

2020）。使用した検出系が異なるため一概に比較はできないが、今回の結果は

オーストラリアと比較して非常に高い保有率であり、詳細な解析を行う必要

性がある。 

 アストロウイルスは 1 検体が PCR 陽性であった。今回使用した系は既存

の系の中では検出感度の高いものであるが、データベース検索で発見されて

いる新種のアストロウイルスを検出可能かどうかについては疑問が残る。陽

性であった 1 検体については、Dissociation curve にて明瞭な結論が得られな

かった。縮重プライマーや PCR 酵素といった工夫により検出感度を上げてい

るゆえに、非特異反応も起こりやすくなってしまう側面があるため、今回陽

性であった検体について、塩基配列の決定などの遺伝学的解析によってアス

トロウイルスであるか否かを確認する必要がある。 

 サルモネラは全て陰性であったが、これは研究代表者がこれまでに明らか

にしたペット、展示施設、保護施設の愛玩鳥でのサルモネラの低い保有率と

一致する。これまでの調査では 973 検体を調査し、2 検体 (0.2%)にてサルモ

ネラ が疑われたが、最終的には PCR にて否定され、全て陰性という結果に

なっている。鶏ではサルモネラはコントロールするべき重要な課題となって

いるが、ペットの愛玩鳥や野生化した愛玩鳥の間での感染の伝搬は簡単では

ないことが示唆され、愛玩鳥はサルモネラの感染源として重要性がほぼない

と考えられる。 
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4. 計画していたが、実施・実現できなかったこと 

本研究での検体数は当初 400 検体を目標としていたが、ねぐら調査の難し

さと新型コロナウイルス感染症の影響で結果として 80 検体となってしまっ

た。ねぐら調査の難しさとしては、①ワカケホンセイインコは 20km 以上と

飛翔距離が長いため、目撃された場所付近にねぐらが見つけられないことが

多々あった、②ねぐらを確認できても私有地であるなどの理由で糞便の採取

ができなかった、③ねぐらが不規則に遷移するため常に調査をし続ける必要

性があった、という点が挙げられる。早朝および日暮の目撃情報はねぐらの

近辺であることや、ワカケホンセイインコは日暮れ時にねぐらへと帰り着い

た後に 1-2 時間程度で糞便をすることが分かるようになり、サンプリングが

効率的に行えるようになった。また、枇杷の実のなる時期には枇杷の木にワ

カケホンセイインコが集まり、食餌しつつ糞便を落とすことも分かった。し

かしながら、新型コロナウイルス蔓延による緊急事態宣言やその後の出張禁

止や外出自粛要請のために十分なねぐら調査を行うことができなかった。 

また PCR 陽性の検体について、遺伝子解析や分離培養などさらに進んだ

解析を研究期間内に行う予定であったが、新型コロナウイルス蔓延防止対策

として大学施設への立ち入りの自粛要請や、附属実験施設の利用制限、実験

室内での人員数の制限やさらには解析を行う予定であった留学生の渡航禁止

などが影響して当初の予定どおりに実験を進めることができなかった。 

その代わりに研究代表者のラボ内で完結できる実験として、当初予定して

いなかったアストロウイルスの検出を加えた。 

 

5. 結論 

鳥類に時に致死的な感染症となるトリボルナウイルスとアストロウイル

ス、および人へと感染するサルモネラについては、存在しないか存在して

も非常に低い保有率であることが示された。クラミジアについては、80 検

体中 13 検体（16.2%）が保有していることが分かったが、非病原性のクラ

ミジアを含めて検出している可能性があるため、人への危険性を明らかに

するために塩基配列決定などのさらなる解析が必要である。 

 

6. 今後に向けての課題 

① 検体数を増やす。当初予定していた 400 検体を目指し糞便を収集する。 

② PCR で陽性であった検体の遺伝学的解析および病原体の分離を進める。 

③ ねぐらの遷移の様子を解明する。複数のねぐらに分かれる時期もあれ

ば、全てのワカケホンセイインコが一箇所に集合しているように見受け
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る時期もある。集団の形成と保有する微生物の関連が解明できれば、病

原体のコントロールに役立てることができる。 
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