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手足口病は，主に乳幼児の口腔粘膜及び手や足などに水疱性の発しんが出現する急性ウイルス性疾患であり，その

原因はエンテロウイルス属ウイルスによるものである．感染症発生動向調査により病原体定点医療機関から搬入され
た手足口病と診断された患者の咽頭拭い液等の検体を検査したところ，2022年から2024年までの3年間に検体161件中
137件（85.1%）からエンテロウイルス属のウイルスが検出された．そのうち，手足口病の主要な原因ウイルスである
コクサッキーウイルスA群6型（CA6），A群16型（CA16），またはエンテロウイルス71型が検出されたのは116件
（84.7%）であった．流行の主体となるウイルスは年により異なり，2022年の手足口病流行時に検出されたウイルス
は主にCA6であったが，2024年の手足口病の流行は二峰性になり，最初には主にCA6が，後半の流行時には主にCA16

が検出された．  

 
キキーーワワーードド：手足口病，エンテロウイルス，コクサッキーウイルスA群6型，コクサッキーウイルスA群16型，VP1 

   
はは じじ めめ にに 

手足口病は，感染症法において定点医療機関からの届出
により把握される五類感染症である．感染症法による発生
動向調査1)では，定点医療機関からの届出による疾病の発
生状況の把握に加え，病原体定点医療機関が患者から採取
した検体について検査を実施し，流行に関与した病原体を
特定している．手足口病についても，東京都健康安全研究
センター（以下当センター）では，都内の病原体定点医療
機関から患者検体提供を受け，原因ウイルスの検出，解析
を実施している．  

手足口病は2)，口腔粘膜および手や足などに水疱性の発
しんが出現する急性ウイルス性疾患であり，例年，主に乳
幼児を中心に夏から秋に流行する．約3分の1の患者におい
て発熱を伴うが，一般的には軽症で予後は良好な疾患であ
る．主な感染経路は，患者の咳などからの飛まつ感染，水
疱内容物や便に排出されたウイルスによる経口・接触感染
等である． 

東京都内における過去10年間の定点医療機関からの報告
状況では，COVID-19流行中の2020年から2023年を除くと，
手足口病は小さな流行と警報基準（5人/定点）を超えるよ
うな大きな流行を隔年で繰り返している3)．2024年は，24

週に警報基準を超えた後50週まで発生が続き，例年になく
長期間流行する状況となった． 

手足口病の原因となるエンテロウイルスはコクサッキー
ウイルスA群6型（以下CA6），コクサッキーウイルスA群
16型（以下CA16），エンテロウイルス71型（以下EV71）
等である4

,
5)．従来，手足口病患者から検出されるウイル

スは，CA16やEV71が多かったが，2009年以降はCA6の検
出が増加し，手足口病の主要な原因ウイルスに加わった6)．

感染したウイルスにより出現する症状に違いがあり，特に
EV71は中枢神経系合併症の発生が他のウイルスより高く，
過去に諸外国で死亡例を含む集団感染の報告があり注意が
必要である．また，CA6では，発症から数週間後に爪甲脱
落症を呈することがあることなどが知られている7)． 

今回，2022年から2024年までの3年間に感染症発生動向
調査として定点医療機関から搬入された，手足口病を疑う
患者の検体より検出されたエンテロウイルスの検出状況に
ついて検討を行ったので報告する． 

 

実実 験験 方方 法法 

1. 供供試試材材料料 

2022年から2024年の間に病原体定点医療機関において手
足口病の疑いと診断され，発生動向調査事業として搬入さ
れた検体161件（2022年48件，2023年24件，2024年89件）
を対象とした．なお，検体種の内訳は咽頭拭い液が157件，
鼻汁2件，水疱内容物2件であった． 

 

2. 遺遺伝伝子子検検査査方方法法 

1) 遺遺伝伝子子抽抽出出 

ウイルスRNAは，Viral RNA mini Kit（QIAGEN）を用い
て，検体140 μLから抽出した． 

2) エエンンテテロロウウイイルルスス属属のの検検出出及及びび型型別別検検査査 

エンテロウイルスの検出は，病原体検出マニュアル8)に
従い，カプシド蛋白領域のVP1領域を利用したCODEHOP 

PCR法による遺伝子検査，またはVP4-VP2-seminested RT 

PCR法による遺伝子検査，もしくはその両方により実施し
た．反応後の PCR産物について，BigDye V3.1 Cycle 

Seaquencing Kit（Applied Biosystems）にて増幅後，ABI
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表1. 病原体定点医療機関から手足口病疑いとして搬入された検体からのエンテロウイルス検出状況 

 

 

3500 Genetic Analyzer（Applied Biosystems）を用いて塩
基配列を決定した． 

3) 血血清清型型のの決決定定とと分分子子系系統統樹樹解解析析 

エンテロウイルスの血清型の決定は，VP1領域または
VP4-VP2領域の塩基配列解析により行った． 

すなわち，前述の方法により得られたVP1領域または
VP4-VP2領域の塩基配列を用いて，NCBIのBlastによる相
同性検索，およびNational Institute for Public Health and the 

Environment が 提 供 し て い る 型 別 分 類 サ イ ト
（ http://www.rivm.nl/mpf/enterovirus/typingtool#/ 及 び
http//www.genomedetective.com/app/typingtool/virus/）による
解析により型別を決定した．  

 また，得られたVP1領域の配列（CA6は256塩基，CA16

は213塩基）を用いて，遺伝子解析ソフトMEGA11により
近接結合法による分子系統樹を作成し，データベース上の
既登録塩基配列と比較を実施した．なお，樹形の信頼性に
関しては，ブートストラップ法を用いて確認した． 

 

結結果果及及びび考考察察 

1. エエンンテテロロウウイイルルスス属属のの検検出出状状況況 

東京都における2022年から2024年までの手足口病の定点
医療機関からの報告数は，図1のとおりである．3年間のう
ち，2022年と2024年は，警報基準である5人/定点を超える
時期がある状況であった．病原体定点医療機関からの当セ
ンターへの疑い例検体の搬入数は，届出数の推移と関連し，

2024年が最も多く，2023年が最も少なかった（表1）． 

搬入された検体161件のうち，137件（85.1%）からエン
テロウイルス属が検出された（表1）．検出されたエンテ
ロウイルス属の種類は，CA6が55件，  CA16が44件，
EV71が17件，コクサッキーウイルスA群10型（CA10）が4

件，コクサッキーウイルスB群5型（CB5）が1件，エコー
ウイルス11型（E11）が2件，ライノウイルスが26件であ
った．また，ライノウイルスのうち11件は他のエンテロウ
イルス属のウイルスと共に検出された．ライノウイルスは
単独の場合でも他のウイルスと共に検出された場合におい
ても検体の搬入時期を通じて満遍なく検出されていた． 

 

2. 3種種ののエエンンテテロロウウイイルルスス属属（（CA6，，CA16，，EV71））のの
検検出出時時期期 

手足口病の主要な原因ウイルスであるCA6，CA16，
EV71の3種の検出割合は，最も高い2024年で約74.2％，低
い2023年でも66.7％であった．CA6，CA16，およびEV71

の検出時期（検体採取週）および手足口病の定点医療機関
あたりの患者報告数と3種のウイルスの検出数を図1に示す． 

2022年は，第24週のCA16の検出からエンテロウイルス
属が連続して検出され始めた．CA16の検出は3週連続した
以降，年末までなかったが，第26週からはCA6が検出され
始めた．CA6の検出は，第42週までほぼ連続で検出された．
また，2022年は，第30週には報告数が手足口病の警報基準
5人/定点を超え，第40週に警報解除となるまで続き，CA6

CA6 CA16 EV71 CA10 CB E11 ライノ
2022 48 37 29 5 3

2023 24 21 1 10 5 1 6

2024 89 79 25 29 12 4 2 17

合計 161 137 55 44 17 4 1 2 26

内訳（複数検出有）搬入年 搬入
検体数 陽性数

 
図 1. 報告週別の手足口病の患者報告数と 3種のエンテロウイルス（CA6, CA16, EV71）の検出数 
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の検出はこの期間と一致していた． 

2023年は，第20週から第30週の間に，CA16とEV71が連
続して検出された．また，第34週から第41週にもCA16が
検出されている．2023年は，手足口病の報告数は警報基準
を超えることはなかったが，CA16やEV71の検出された時
期は，報告数が増えた時期と一致していた． 

2024年，CA6は第24週から第35週まで，EV71は第20週
に1件検出した後，第28週からから第41週までにそれぞれ
集中して検出された．また，CA16はCA6と入れ替わるよ

うに第34週から第48週まで検出された．2024年の手足口病
の報告数は第28週と第41週をピークとする二峰性を示した
が，これは，前半はCA6と後半はCA16と2種類のウイルス
が異なる時期に流行したことに起因すると推察される． 

 

3. CA6及及びびCA16のの分分子子系系統統樹樹解解析析 

1) CA6のの分分子子系系統統樹樹解解析析 

CODEHOP PCR法によって得られた2022年から2024年の
VP1領域の塩基配列を，2014年以降に東京都で検出した

 

 

 

 

図 2. 東京都において検出された CA6の分子系統樹解析（VP1領域，256塩基） 
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CA6の塩基配列等と共に分子系統樹を作成した（図2）．
その結果，流行年ごとにクラスタを形成した． 

CA6は，標準株をもととしてA系統，2000年前後に流行
していたB系統，インド，中国から報告されたC系統，そ
してD系統に大きく分類される9)．Zhangら10)によると，D

系統には2010年頃まで日本などで報告のあるD1系統，
2013年頃まで中国で報告されたD2系統，その後に報告さ
れているD3系統があるとしている．また，Tsukagoshiらの

報告11)では，D3系統を検出された時期によりD系統の
Cluster 1-3と細分化しており，従来Cluster 1に属する系統が
東京都を含む日本各地で検出されていたとしている．また，
Tsukagoshiら11)は，D系統（ZhangらではD3系統に相当）の
Cluster 2に日本各地で2019年から2023年に検出したCA6が
含まれ，2024年（7月まで）に検出したCA6はそれとは別
のCluster 3に含まれていたと報告している．我々の解析で
も，東京都で2022年に検出したCA6はすべてCluster 2に含

 

 
図 3. 東京都において検出された CA16の分子系統樹解析（VP1領域，213塩基） 
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まれ，2024年は7月以降も含めてすべてCluster 3に含まれ
ることが確認された．このことから，CA6による手足口病
の流行は，2022年はD3系統のCluster 2，2024年はD3系統
のCluster 3にそれぞれ属する系統の異なるウイルスによる
ものであったと考えられる．

2) CA16のの分分子子系系統統樹樹解解析析
CODEHOP PCR法によって得られた2022年から2024年の

VP1領域の塩基配列を，2014年以降に東京都で検出した
CA16の塩基配列等と共に分子系統樹を作成した（図3）．
その結果，流行年ごとにクラスタを形成した．
CA16は，A系統，B1系統，B2系統という3つの遺伝子グ

ループに大きく分類される12-14)．B2系統は2000年頃には見
られなくなったとされ，今回の解析でも東京都で2014年以
降に検出されたCA16はすべてB1系統に分類された．また，
B1系統はさらにB1a，B1b，B1cの３つの亜系統に分類さ
れる15

,
16)．我々の解析では，2022年の検体はすべてB1a系

統，2023年の検体はB1a系統とB1c系統，そして，2024年
の検体はすべてB1c系統に分類された．B1c系統は，2023

年から2024年にかけて大きく流行した中国での手足口病の
一因であった16)．中国との関連性は不明であるが，東京都
でも同様に，CA16のB1c系統が2024年に流行した手足口
病の後半の流行の一因となっていた．

まま とと めめ
2022年から2024年までの3年間に感染症発生動向調査に

おいて病原体定点医療機関から搬入された手足口病患者検
体にウイルス検査を実施した．161件中137件からエンテロ
ウイルス属が検出され，手足口病の主要な原因ウイルスで
あるCA6，CA16，EV71の順に検出数が多かった．
手足口病の報告数が警報基準を超えた2022年はCA6が最

も多く検出され，それは分子系統樹解析の結果，国内各地
で検出されたCA6と同様にD系統のCluster 2に属していた．
また，2024年は二峰性の流行であり前半の流行のピークは
D系統のCluster 3に属しているCA6によるものであり，後
半の流行はB1系統のB1cに属しているCA16によるもので
あった．
手足口病は，COVID-19流行中の2020年から2023年を除

くと，例年，夏から秋にかけて小さな流行と警報基準を超
えるような大きな流行を隔年で繰り返している．2022年か

ら2024年の3年間も同様に隔年の流行が見られたが，2024

年は例年とは異なる二峰性の流行となった．これは，CA6

とCA16という2種類のウイルスが異なる時期に流行したこ
とに起因した．今後も，海外を含めた流行状況について，
エンテロウイルスの血清型や詳細な遺伝子配列の情報に注
視していくことが必要と考えられる．
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Hand, foot, and mouth disease (HFMD) is an acute viral illness characterized by vesicular eruptions on the oral mucosa, hands, feet, 

and other areas. The responsible pathogens belong to the genus Enterovirus. Between 2022 and 2024, 161 specimens such as throat swabs 

were collected at designated sentinel medical institutions from patients diagnosed with HFMD, in accordance with the Infectious Disease 

Surveillance System . Enteroviruses were identified in 137 of the 161 collected specimens, and the 116 specimens were positive for 

Coxsackievirus A6, A16 or Enterovirus 71, which were recognized as the primary causative pathogens of HFMD. Coxsackievirus A6 

was the predominant virus during the HFMD outbreak in 2022. During the HFMD outbreak in 2024, a biphasic pattern was observed, 

with Coxsackievirus A6 and A16 as the predominant pathogens during the first and second peaks, respectively. 

 

Keywords: Hand, foot, and mouth disease， Enterovirus， Coxsackievirus A6， Coxsackievirus A16， Enterovirus 71

 

Ann. Rep. Tokyo Metr. Inst. Pub. Health, 76, 2025




