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	1.調査研究の背景
	鳥類からヒトに感染する病気は多く存在し、オウム病の他にもサルモネラ感染症、クリプトコッカス感染症、高病原性鳥インフルエンザ、ウエストナイル熱、非定型抗酸菌症などがある。感染症の制御は、先ず、感染の状況を把握することが重要である。しかしながら、愛玩鳥を対象とした調査研究は、養鶏などの産業鳥と比較して非常に少なく、実態は謎に包まれている。
	2. 調査研究の目的
	関東地方、中部地方、近畿地方、四国地方に位置する鳥の診療を主体とする11の動物病院から、75鳥種の糞便827検体を収集した。
	4.1 材料と方法
	糞便からDNAを抽出し、クラミジアの16SrRNAを標的としたプローブ法のリアルタイムPCRにより検出した4)。リアルタイムPCRにて陽性であった検体の一部は、塩基配列を決定し、データベースにて相同性を検索した。さらに、一部の検体についてはクラミジアのenvB5)および23SrRNA6)をPCRにて増幅し、塩基配列を決定した。
	4.2結果
	16SrRNAを対象とした検出では、827検体中、493検体(59.6%)が陽性であり、Cq値が35未満の強い感染を示す検体は40検体(全体の4.8%)であった。塩基配列を決定したものでは、水から得られたUncultured Chlamydiales bacterimやParachlamuydia acanthimoebaeなどの環境に存在するクラミジアと高い相同性を示した。また、envBを対象としたPCRで得られた塩基配列はC.psittaciを、23SrRNAを対象としたPCRで得られた塩基...
	4.3考察
	鳥はC.psittaciに感染しても必ずしもすぐに発症するわけではなく、無症状で少量の病原体を排泄しつつ長年を過ごし、病気や育雛及び老化などによって免疫機能が低下した際に体内でC.psittaciが増殖し、臨床症状を示すとともに大量のC.psittaciを糞便などの排泄物へと排泄することが知られている。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、少量であっても人への感染源となり、社会福祉施設など免疫力の不十分な人が過ごす施設では集団感染を惹きおこす可能性がある。しかしながら、従来のPC...
	本方法は、新しいクラミジアを含む幅広いクラミジアを検出し、かつ人の肺からの液体を材料とした場合には5コピーから検出可能であるという非常に感度が高い方法であるため採用した。しかしながら、環境中に存在する病原性のないクラミジアも検出し、鳥の糞便ではそういったクラミジアが多く存在することが分かったため、本方法はC.psitaciの疫学調査には不適当であると考えられる。
	3. サルモネラ
	3.1材料と方法
	サルモネラの検出は、培養にて行った。糞便を前培養した後に、MLCB, DHL, BRS培地を用いてサルモネラを培養し、TSI培地とLIM培地に植え継いで性状を確認した。次にサルモネラ抗血清を用い、スライド凝集反応を行った。また、PCRにより、invA遺伝子9)及びhns遺伝子10)の検出を試みた。
	3.2 結果
	サルモネラの選択的分離培養にて、4検体がBRS培地の赤色変化を示した。うち3検体の抗原型別を行ったが、陰性であった。また、4検体ともPCRにて陰性であった。
	3.3 考察
	3.4 結論
	愛玩鳥でのサルモネラの保有率は極めて低く、愛玩鳥から人へとサルモネラが感染する危険性もまた極めて低いと考えられる。
	4. クリプトコッカス
	C.gattiiは健常者に多く起こり重症化もしやすい高病原性クリプトコッカス症の原因となる10)。オーストラリアやパプアニューギニアといった熱帯・亜熱帯地区に限定的に分布し、ユーカリの樹に生息するコアラの病原体として知られてきたが、発生地域の世界的な拡大傾向が懸念されている。ユーカリなどの樹木や樹木の土壌を感染源として、空気中に舞い上がったC. gattiiを吸い込むことで人が感染すると考えられているが、感染源や感染経路については完全には明らかになっていない。
	4.1 材料
	糞便からDNAを抽出し、クリプトコッカスのintergenic spacer 1 (IGS1)を標的としたインターカレーター法により検出した11)。かねてから問題となっているCryptococcus neoformansに加え、近年、高病原性クリプトコッカス症を惹きおこすC. gattiiが注目されている。本方法は、C. neoformansとC. gattiの両方を検出し、かつTm値からこれら二つの病原体を区別することが可能である。
	4.3 考察
	C. neoformansの愛玩鳥の糞便での検出率は0.85%と非常に低かったが、これはC. neoformansは鳥の糞便で増殖する環境性の真菌であり、排泄された直後の糞便を集めた本研究ではC. neoformansが十分に増殖していなかったためであると考えられる。
	愛玩鳥から排泄された糞便には、環境から経口的に摂取したC. neoformansが排泄されて含まれており、あるいは排泄したのちに環境中のC. neoformansに接触した糞便を採取することも考えられるにも関わらず低い検出であったことは、多くの家庭で鳥の糞便を適切に清掃しており、日常的にC. neoformansが増殖する環境にないことを示すものである。本研究でC. neoformansの検出した遺伝子断片は、糞便にて増殖する前のものであり、すぐに人への感染への脅威となるものではない。
	C. gattiiは検出されなかった。これは、C.gattiiがユーカリなどの植物に生息しているとされてきたこれまでに報告と一致する。C.gattiiはある種の樹木や樹木の周囲の土壌を感染源として、空気中に舞い上がった浮遊真菌を吸い込むことでヒトに感染すると考えられているが、その感染源や感染経路に関しては完全には明らかとなっていない。本研究の結果は、愛玩鳥の糞便はC.gattiiの感染源としては重要性を持たず、愛玩鳥から人へと感染する危険性は極めて低いことを改めて示した。
	4.4 結論
	一般家庭で飼養される愛玩鳥の糞便でのC. neoformansの検出率は0.85%と非常に低く、人のクリプトコッカス症を惹きおこす脅威になりうるとは考えられない。また、一般家庭では愛玩鳥の糞便は適切に処理されていることが伺える。C. gattiiは愛玩鳥の糞便には含まれないため、愛玩鳥から人への感染のリスクを考慮する必要はない。

