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ヒトメタニューモウイルス（human metapneumovirus: hMPV）は，呼吸器感染症の原因ウイルスの1つであり，特に

小児や高齢者では重症例を引き起こすことがある．2025年4月7日以降，急性呼吸器感染症（ARI）は感染症法上の5類

感染症に位置付けられ，病原体定点サーベイランスの対象となり，hMPVもその対象病原体の1つとされた．一方で，

hMPVはこれまでサーベイランスの対象とはなっておらず，疫学的知見に関する報告が限られている．本研究では，

東京都におけるARIサーベイランス事業の一環としてhMPV検査を実施し，都内の流行状況を調査した．さらに，分子

疫学的解析を目的として，NおよびG遺伝子領域を検出するConventional RT-nested PCR法を構築し，遺伝子解析を行っ

た．その結果，2025年4月～6月にARIサーベイランスとして検査を行った679検体中17検体（2.5％）でhMPV陽性とな

った．遺伝子型別を行った結果，B2が最も多く検出され（13検体，81.3%），次いでA2b2が多くみられた（2検体，

12.5%）．さらに，遺伝子解析により，都内A2b2株はG遺伝子領域に111塩基の重複配列を有していたことが確認され

た．系統樹解析では，都内検出株は海外で検出された株との関連が推察され，そのうち都内B2株は大きく2つに分か

れたクラスターにそれぞれ属した． 

 

キーワード：ヒトメタニューモウイルス，hMPV，Conventional RT-nested PCR，系統樹解析，ARIサーベイランス 

 

は じ め に 

ヒトメタニューモウイルス（human metapneumovirus: 

hMPV）は，パラミクソウイルス科ニューモウイルス亜科

メタニューモウイルス属に分類されるマイナス一本鎖

RNAウイルスで，2001年に小児の呼吸器感染症として発

見された1)．国内での流行時期は3月～6月とされており2)，

臨床症状は咳嗽，上気道炎，発熱などが挙げられ，小児お

よび高齢者では重症化することがある． 

hMPVのゲノム長は約13,000塩基で，N-P-M-F-M2-SH-G-

Lの8つの遺伝子領域から構成される3)．ヒトに感染するウ

イルスの中では，RSウイルスの遺伝子配列と最も類似し

ている．遺伝子型はG遺伝子配列に基づきA型およびB型

の2つに大きく分類され，それぞれA1, A2およびB1, B2の4

つのサブグループに分けられる．さらに，A2はA2a，

A2b1（またはA2b）およびA2b2（またはA2c）の3つの遺

伝子型に分類される．特にA2b2は近年，G遺伝子領域に

180塩基または111塩基の重複配列を有する株の検出が国内

外で報告されている4)．  

2025年4月7日から急性呼吸器感染症（Acute Respiratory 

Infection：ARI）が感染症上の5類感染症に位置付けられ，

病原体定点サーベイランスの対象となった5)．これにより，

発熱の有無を問わず風邪様症状を呈する疾患において，検

出される病原体の対象範囲が拡大され，hMPVもその対象

病原体の1つとされた．特にhMPVに関しては，従来サー

ベイランス対象ではなかったことから，疫学的知見に関す

る報告例が限られていた．  

本研究は，東京都のARIサーベイランス事業の一環とし

てhMPV検査を実施し，都内の検出状況を調査した．さら

に，hMPVの分子疫学的解析を目的として，NおよびG遺

伝子領域を標的としたConventional RT-nested PCR法を構築

し解析を行った．本稿では，その概要について報告する． 

 

実 験 方 法 

1. 供試材料 

2025年4月7日から6月27日までの間，都内定点医療機関

から搬入されたARI症例患者の咽頭ぬぐい液や鼻汁等の臨

床検体679検体（症例）を用いた．搬入月別の検体数は，4

月は174検体（25.6%），5月は257検体（37.8％），6月は

248検体（36.5%）であった． 

患者属性は男女比が46：54で，年齢階層別では0～4歳が
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267例（39.3%），5～9歳が90例（13.3%），10～19歳が

126例（18.6%），20～29歳が39例（5.7%），30～39歳が

38例（5.6%），40～49歳が33例（4.9%），50～59歳が39

例（5.7%），60～69歳が17例（2.5%），70歳以上が24例

（3.5%）で，年齢不詳が6例（0.9%）であった． 

 

2. 供試材料からの核酸抽出 

臨床 検体 140 µL から QIAamp Viral RNA Mini Kit 

（QIAGEN）を用いて核酸抽出を行い，RNA抽出液60 µL 

を作製した． 

 

3. hMPVの検出方法 

1) Real-time PCR法 

国立感染症研究所の急性呼吸器感染症サーベイランス 

遺伝子検査マニュアル（令和7年3月 第1版）に記載された

プライマー（hMPV NL-N2 F［5′-CATAYAARCATGCTAT 

ATTAAAAGAGTCTC -3′］，hMPV NL-N2 R［5′-CCTATY 

TCWGCAGCATATTTGTAATCAG -3′］）およびプローブ

（hMPV NL-N2 Probe［5′ (FAM)-CAACHGCAGTRACACC 

YTCATCATTRCA -3′］）を用いた． 

RNA抽出液5 µLをテンプレートとし，試薬はOne Step 

PrimeScript Ⅲ RT-qPCR MIX（takara）を用いて増幅を行っ

た（最終反応量25 µL）．QuantStudio 12K Flexリアルタイ

ムPCRシステム（Applied Biosystems）を使用し，52℃5分，

95℃10秒反応させた後，94℃5秒，57℃30秒のサイクルを

45回繰り返した． 

2) Conventional RT-nested PCR法の構築 

NおよびG遺伝子領域を標的とするConventional RT-

nested PCRのプライマーを独自に設計した（表1）．本プ

ライマーの設計にあたっては，最新の流行株に対応できる

よう，2024年度に当センターで検出され次世代シーケンサ

ー（NGS）6)により得られたhMPV遺伝子配列と，NCBI 

Virus datebase（taxid:162145）に登録された直近の各遺伝

子型の配列を参考とした． 

RNA抽出液5 µLをテンプレートとし，Omniscript Reverse 

Transcription（QIAGEN）試薬およびOuter Forward-primer

を使用して，56℃1分，37℃60分，95℃5分，20℃1分の条

件にて逆転写反応を行った（最終反応量10 µL）．その後，

Outer Reverse-primerを含むPCR反応液を加え，94℃3分反

応後，94℃30秒，55℃30秒，72℃1分のサイクルを30回繰

り返し，72℃5分，20℃1分反応させ1st PCRを行った（最

終反応量 50 µL）．続いて，Inner ForwardおよびReverse 

primerを用いて，1st PCRと同じ増幅条件で2nd PCRを実施

した（最終反応量 50 µL）．1stおよび2nd PCRはいずれも

TaKaRa EX taq（takara）試薬を使用した．PCR産物は2%ア

ガロースゲルで電気泳動し，目的遺伝子の増幅バンドの有

無を確認した． 

 

4. 塩基配列の決定および遺伝子型別 

RT-nested PCR産物はExoSAP-IT™ Express PCR Product 

Cleanup（Applied Biosystems）を用いて精製後，Big Dye 

Terminator v3.1 Cycle Sequence Kit（Applied Biosystems）を

用いてシーケンス反応を行った．得られた反応産物は，

Centri-Sep Spin Colums（PRINCETON SEPARATIONS）を

用いて精製し，ABI Prism 3500 Genetic Analyzer（Thermo 

Fisher Scientific）を使用したダイレクトシーケンス法によ

り塩基配列を決定し，Nextclade（v3.15.1）7)を用いて遺伝

子型別を行った． 

 

5. 分子系統樹解析 

NCBI Virus datebase（taxid:162145）に登録されている全

ゲノム配列69株を，NおよびG遺伝子領域に共通な参照株

として用いた．これらの参照株は，検体採取日が比較的近

年であり，かつ遺伝子型や地理的分布が多様となるよう選

定した．参照株と本研究で得られた検体の配列を含め

MAFFT（ver.7） 8)を用いてアライメントを実施した．

MEGA（ver.10）9)を使用してブートストラップ法1,000回

の条件で，近接接合法（Neighbor-joining法）による分子系

統樹を作成した．  

 

表 1. hMPV の N および G 遺伝子領域を標的とした Conventional RT-nested PCR のプライマー配列 

方法 名称 種類 塩基配列（5'→3'） 遺伝子領域
増幅産物

サイズ(bp)＊

hMPV_NF1 Outer Forward-primer GCGAAAAAAACGCGTATAA

hMPV_NR1 Outer Reverse-primer TTGCTGCTTCATTACCCAT

hMPV_NF2 Inner Forward-primer GGATTCACCTRAGTGATCTRTC

hMPV_NR2 Inner Reverse-primer CYTTTCCTTCAGGGAAYGA

hMPV_GF1 Outer Forward-primer GGACAAGTRGYYATGGARGTR

hMPV_GR1 Outer Reverse-primer TAYGARTCRGGRAGATARACATTR

hMPV_GF2 Inner Forward-primer CVATAGACATGYTCAAAGCAA

hMPV_GR2 Inner Reverse-primer GGATCCATTGTYATTTRTCYC

Conventional

RT-nested PCR

N/P

G/L

＊リファレンス：Human metapneumovirus isolate 00-1, complete genome（accession：NC_039199.1）

1,216

1,311

899

981
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 結 果 

1. Real -time PCR法による都内検出状況 

Real-time PCR法による検査の結果，ARI症例679検体中

17検体（2.5％）でhMPV陽性となった（表2）．年齢階層

別の検出数の内訳は，0~4歳が6検体（35.3%），5～9歳が

1検体（5.9%）10～19歳が2検体（11.8%），30～39歳が2

検体（11.8%），50～59歳が5検体（29.4%），60～69歳が

1検体（5.9%）であった． 

また，供試検体数に対する年齢階層別の検出率は，0～4

歳が2.2%，5～9歳が1.1%，10～19歳が1.6%，30～39歳が

5.3%，50～59歳が12.8%，60～69歳が5.9%であった． 

 

2. Conventional RT-nested PCR法の検討結果 

1) 検出結果 

hMPV陽性17検体について，Conventional RT-nested PCR

産物の電気泳動を行った結果，N遺伝子領域では16検体，

G遺伝子領域では15検体で増幅が確認された．これらの遺

伝子配列を決定し，NCBIに登録した（GenBank Accession 

No. LC880191～LC880217, LC880430～LC880433）（表3）． 

2) 遺伝子型別および解析 

N遺伝子領域の遺伝子型別を実施した結果，B2が13検体

（81.3%）と最も多く，次いでA2b2が2検体（12.5%），

A2b1が1検体（6.3%）であった．G遺伝子領域における遺

伝子型別の結果は，増幅が得られなかった1検体（患者検

体6，A2b1）を除き，N遺伝子領域の結果とすべて一致し

た（表3）．年齢別の分布では0～4歳および50～59歳にお

けるB2感染例が多く認められた（表4）． 

また，検出されたA2b2株の2検体はいずれも，G遺伝子

領域の膜外ドメインに111塩基の繰り返し配列が挿入され

ており，37アミノ酸残基の重複が推定された． 

 

3) 分子系統樹解析 

都内検出株は系統樹上でA2b1，A2b2およびB2の各遺伝

子型のクレードにそれぞれ属した（図1）．NおよびG遺伝

子領域で作成したそれぞれの系統樹において，各検出株の

位置関係は大きく変わらなかった． 

都内検出株は，欧米やオーストラリア，南米，中国とい

った海外検出株と近縁な位置関係にあった．遺伝子型B2

は，系統樹上で大きく2つのクラスター（①および②）に

分かれ，都内検出株のうち1件はクラスター①に，残りの

12件はクラスター②に属した．  

表 3. Ct 値と Conventional RT-nested PCR 法による

N および G 遺伝子領域の遺伝子型別結果 

遺伝子型 Accession No. 遺伝子型 Accession No.

1 25.7 A2b2 LC880191.1 A2b2 LC880205.1

2 30.2 B2 LC880192.1 B2 LC880206.1

3 27.6 B2 LC880193.1 B2 LC880207.1

4 23.5 B2 LC880194.1 B2 LC880208.1

5 25.0 B2 LC880195.1 B2 LC880209.1

6 38.4 A2b1 LC880196.1 N.D. －

7 32.9 A2b2 LC880197.1 A2b2 LC880210.1

8 24.9 B2 LC880198.1 B2 LC880211.1

9 29.4 B2 LC880199.1 B2 LC880212.1

10 25.2 B2 LC880200.1 B2 LC880213.1

11 28.0 B2 LC880201.1 B2 LC880214.1

12 30.4 B2 LC880202.1 B2 LC880215.1

13 38.1 N.D. － N.D. －

14 27.5 B2 LC880203.1 B2 LC880216.1

15 25.6 B2 LC880204.1 B2 LC880217.1

16 24.1 B2 LC880430.1 B2 LC880432.1

17 25.3 B2 LC880431.1 B2 LC880433.1

N遺伝子領域 G遺伝子領域

N.D. : Not Detected

患者検体 Ct値

表 2. ARI サーベイランスで hMPV が検出された患者の基本属性 

表4. 年齢層別におけるhPMV遺伝子型検出結果 

 
遺伝子型 0~4歳 5~9歳 10~19歳 30~39歳 50~59歳

A2b1 1

A2b2 1 1

B2 4 1 2 2 4

患者検体 検体採取日 年齢 性別 臨床症状 備考

1 2025/4/16 56 男 発熱，咳嗽，頭痛，鼻汁，鼻閉

2 2025/4/16 51 男 鼻汁，鼻閉，気管支炎

3 2025/4/15 4 女 咳嗽，鼻汁 ライノウイルスとの重複感染

4 2025/4/16 54 男 発熱，咳嗽，肺炎

5 2025/4/15 37 男 発熱，咳嗽，頭痛，鼻汁，咽頭炎，扁桃炎

6 2025/4/22 2 女 発熱，咳嗽，鼻汁，鼻閉，咽頭炎，結膜炎 ライノウイルスとの重複感染

7 2025/4/26 1 男 咽頭炎，結膜炎 ライノウイルスとの重複感染

8 2025/4/28 2 女 発熱 ライノウイルスとの重複感染

9 2025/5/2 55 女 発熱，咳嗽

10 2025/5/7 16 女 発熱，咳嗽，鼻汁

11 2025/4/22 51 女 発熱，咳嗽，頭痛，鼻汁，咽頭炎

12 2025/5/13 2 女 発熱，咳嗽，鼻汁，鼻閉

13 2025/5/9 66 女 咳嗽，鼻汁，喀痰，嗄声

14 2025/5/17 15 男 咳嗽，鼻汁，上気道炎

15 2025/5/26 39 男 咳嗽，鼻汁，鼻閉，咽頭炎，咽頭腫脹

16 2025/6/10 1 女 発熱，咳嗽，鼻汁 アデノウイルス2型・ライノウイルスとの重複感染

17 2025/6/23 9 女 発熱
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患者検体 7 _Tokyo_2025-04-26

PV022071.1 |USA: Washington|2024-01-03

PV660306.1 |USA|2024-01-28

PV081662.1 |Brazil|2024-12-30

PV353969.1 |Peru|2024-07-04

PV353977.1 |Peru|2023-09-04

PV660307.1 |USA|2023-04-08

PV660309.1 |USA|2023-04-02

PV052140.1 |USA: WA|2024-12-06

PV052201.1 |USA: WA|2024-11-30

患者検体 1 _Tokyo_2025-04-16

OY757785.1 |Australia|2021-10-16

PP716095.1 |Russia|2023-10-19

PP716093.1 |Russia|2023-06-22

PQ634956.1 |USA|2022-06-01

LC823195.1 |Japan: Fukushima|2023

OZ211387.1 |Switzerland:AG|2024-02-29

LC823194.1 |Japan: Fukushima|2023

PQ634937.1 |USA|2022-01-24

PQ634901.1 |USA: Washington|2020-02-18

MZ851794.1 |China|2019-03

OP345084.1 |China|2019-03

MZ851797.1 |China|2019-02

OP358288.1 |China|2019-03

OP904003.1 |Australia|2019-07-06

OR671980.1 |China|2020-09-23

PV081666.1 |Brazil|2025-01-13

PV052209.1 |USA: WA|2023-03-01

PP763212.1 |Taiwan|2023-07-15

LC671555.1 |Japan: Tokyo|2018-02-27

OP358285.1 |China|2019-01

MN745087.1 |China|2018-03-12

OP904029.1 |Australia|2019-09-21

LC789936.1 |Gabon|2020-03-25

PP315925.1 |China|2023-08

MH828683.1 |Viet Nam|2013-10-24

MK588633.1 |Kenya|2013-10-22

PV052230.1 |USA: WA|2024-12-01

患者検体 6 _Tokyo_2025-04-22

PV081665.1 |Brazil|2025-01-03

KC403981.1 |Australia: Queensland|2003-10-12

MK588635.1 |Zambia|2012-02-28

KJ627394.1 |Peru: Piura|2011-06-12

KJ627421.1 |Peru: Piura|2011-04-11

KU821121.1 |China: Beijing|2012-02-23

KC403977.1 |Australia: Queensland|2003-08-12

NC 039199.1 Human metapneumovirus isolate 00-1 complete genome

PP947664.1 |USA|2022-01-18

PV660310.1 |USA|2023-03-13

LC817384.1 |Japan: Fukushima|2022

PQ634929.1 |USA: Washington|2022-06-03

PP315926.1 |China|2023

LC817385.1 |Japan: Fukushima|2023

PV660308.1 |USA|2023-04-03

OR883669.1 |China|2020-09-23

OY757582.1 |Australia|2022-10-13

PP947639.1 |USA|2022-04-29

PV052226.1 |USA: WA|2024-11-01

LC817386.1 |Japan: Fukushima|2022

患者検体 3 _Tokyo_2025-04-15

PV081667.1 |Brazil|2025-01-13

PV081664.1 |Brazil|2024-12-30

OL794368.1 |Netherlands|2019

OP904153.1 |Australia|2019-09-30

OP904118.1 |Australia|2018-06-29

PV081663.1 |Brazil|2024-12-26

患者検体 5 _Tokyo_2025-04-15

患者検体 11 _Tokyo_2025-04-22
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図 1. 東京都内 ARI サーベイランスで検出された hMPV の系統樹解析（2025 年 4 月～6 月） 

（左図：N 遺伝子領域，右図：G 遺伝子領域） 

●：都内検出株（ARI サーベイランス） 
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考 察 

hMPVは乳幼児における呼吸器感染症の原因ウイルスと

して知られているが，本調査では10歳代以降の検出例も多

くみられ，特に年齢階層別の検出率においては50歳代が最

も高かった．島根県で実施された先行研究10)では，50歳以

上の中高齢者においてB2の感染例が多く報告されており，

同様の傾向が本研究の結果でみられた．また，hMPVの流

行時期は通常3月～6月とされているが，通年性の可能性も

指摘されていることから11)，年間を通じた疫学的データの

継続的な収集が必要である． 

遺伝子型別ではB型の検出数が最も多く，サブグループ

はすべてB2に分類された．また，A型のサブグループはす

べてA2であった．2010年代に京都市12)や石川県13)，三重県

14)，島根県10)などで実施された同様の調査では，A1は今回

と同じく検出されなかったが，B1が検出されており，本

調査結果との相違がみられた．さらに，COVID-19パンデ

ミック以前はA型が優勢であったが，パンデミック以降は

B型の検出が増加したとの報告15)がある．他のARI起因ウ

イルスにおいてもCOVID-19流行前後で流行状況が変化し

た傾向があることから16)，hMPV遺伝子型の流行動態にも

変化が生じた可能性が示唆された． 

都内で検出されたA2b2の2株は，G遺伝子領域に111塩基

の重複配列をもっていた．横浜市の報告17)では，180塩基

の重複配列をもつ株は2014年に，111塩基の重複配列を持

つ株は2017年に初めて検出された．さらに，重複配列をも

つ株は，2016年以降に世界各国で検出されているA型株の

大部分を占めていると推察される報告もある18)．RSウイ

ルスでもG遺伝子領域に重複配列をもつ株が一部で検出さ

れており，細胞への吸着に関連するG蛋白の変異は感染性

への影響力があると推定されていることから19)，hMPVの

A2b2株においてはG遺伝子領域のサーベイランスが重要と

考えられる． 

都内検出株は，欧米やオーストラリア，南米，中国など

で検出された株と系統樹上で近縁な関係を示し，世界各地

で検出された株との遺伝学的関連性が推察された．

COVID-19パンデミック後の行動制限の緩和に伴い，国際

的な人の移動が活発化し，2024年は東京都を訪れた外国人

旅行者数が過去最高を記録した20)．また，2024年12月頃よ

り中国各地においてhMPV感染事例が例年以上に増加した

との報告が相次いだ21)こともあり，国内でも分子系統樹解

析によりhMPVの地理的・時間的な拡散経路を解明するこ

とが，今後の感染動向の把握において重要である． 

 

ま と め 

本研究では，東京都におけるARIサーベイランス事業の

一環としてhMPV検査を実施した．さらに，遺伝子学的精

査のためNおよびG遺伝子領域を検出するConventional RT-

nested PCR法を構築し，遺伝子解析を行った．その結果，

2025年4月7日～6月27日に搬入されたARI症例679件中17件

（2.5％）でhMPV陽性となり，0～4歳および50～59歳の年

齢層における感染例が多くみられた．また，遺伝子型別で

はB2が最も多く検出され，次いで検出されたA2b2はG遺

伝子領域に111塩基の重複配列を有していた．さらに，系

統樹解析では都内検出株は海外との関連が推定された．  
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Human metapneumovirus (hMPV) is one of the viruses that cause respiratory infections, and particularly severe cases can occur in 

children and the elderly. Since April 7, 2025, acute respiratory infections (ARIs) have been classified as Class V Infectious Disease under 

the Act on the Prevention of Infectious Diseases and Medical Care for Patients with Infectious Diseases, making it subject to targeted 

pathogen surveillance, with hMPV being one of the target pathogens. However, hMPV has not previously been subjected to surveillance, 

so reports on epidemiological findings have been limited. This study conducted hMPV testing as part of an ARI surveillance in Tokyo 

and investigated the epidemic status in the city. Additionally, for molecular epidemiological analysis, we established a conventional 

reverse-transcription–nested polymerase chain reaction method to detect the N and G gene regions and performed genetic analysis. As a 

result, out of 679 samples tested under the ARI surveillance, 17 samples (2.5%) tested positive for hMPV. When genotyping was 

performed, the B2 genotype was the most frequently detected among the strains identified in the city (13 samples, 81.3%), followed by 

A2b2 (2 samples, 12.5%). Furthermore, genetic analysis revealed that the A2b2 strains in Tokyo had a duplication sequence of 111 

nucleotides in their G gene region. Phylogenetic analysis indicates that the strains detected in Tokyo are related to strains found overseas, 

and the B2 strains belong to two major clusters. 

 

Keywords: human metapneumovirus, conventional RT-nested PCR, phylogenetic analysis 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 


