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⾼病原性⿃インフルエンザウイルス



低病原性
⿃インフルエンザウイルス

⾼病原性
⿃インフルエンザウイルス
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局所感染 全⾝感染

HAを開裂するプロテアーゼ
呼吸器・消化器上⽪に存在

HAを開裂するプロテアーゼ
全⾝の臓器に存在
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細胞⼯学 Vol.27 No.12(2008)より改変

⿃インフルエンザウイルスのHA開裂位と病原性の関係

ー
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ヒトインフルエンザウイルス受容体

シアル酸 ガラクトース 糖鎖

α2-6結合

⿃インフルエンザウイルス受容体

α2-３結合

インフルエンザウイルスの受容体(レセプター)



α2-6(ヒト型)
α2-3(⿃型)

Shinya, et al, ウイルス, 2006

α2-3

α2-6
α2-3

インフルエンザウイルスの受容体と感染

ヒト型⿃型

2009年パンデミックインフルエンザウイルス(H1N1)の遺伝⼦交雑

G Neumann et al. Nature 
000, 1-9 (2009)

遺伝⼦再構成
(reasortant)



年⽉ 場所 動物への感染 ヒトへの感染
1996年
(夏から初秋にかけて)

中国
(広東省)

ガチョウ農場でA/H5N1ウイルスによるHPAIが発⽣
[A/goose/Guangdong/1/1996(H5N1)の分離]

1997年
(養鶏場:3,５⽉)
(ヒト初感染例:5⽉)
(ヒト感染:11,12⽉)

⾹港
農場・市場の家禽 
[A/Hong Kong/156/97(H5N1)の分離]
ヒト感染︓1-60歳、約半数が重症化(特に⽼⼈)
→12⽉29⽇より養鶏場・市場の鶏殺処分開始

18⼈⼊院
(6⼈死亡)

アジアにおけるA/H5N1ウイルスの流⾏

A/Hong Kong/156/97 

A/chicken/Hong Kong/258/97 

Kennedy F. Shortridge, et al. VIROLOGY 252, 331–342 (1998) 



→ A/H5N3 
H5ウイルスで初めての分離株

→ 1996年に出現

→ A/H5N1
ヒト初感染例

Xiyan Xu, et al. Virology 261, 15–19 (1999)

A/H5ウイルスのHA1遺伝⼦(1997年以前)

年⽉ 場所 動物への感染 ヒトへの感染
1996年
(夏から初秋にかけて)

中国
(広東省)

ガチョウ農場でA/H5N1ウイルスによるHPAIが発⽣
[A/goose/Guangdong/1/1996(H5N1)の分離]

1997年
(養鶏場:3,５⽉)
(ヒト初感染例:5⽉)
(ヒト感染:11,12⽉)

⾹港
農場・市場の家禽 
[A/Hong Kong/156/97(H5N1)の分離]
ヒト感染︓1-60歳、約半数が重症化(特に⽼⼈)
→12⽉29⽇より養鶏場・市場の鶏殺処分開始

18⼈⼊院
(6⼈死亡)

2003年2⽉ 中国
⾹港 2名感染(1⼈死亡)

2003年11⽉ 中国
(北京市) 1名感染(1⼈死亡)

2003年12⽉ 韓国 農場の家禽(2004年7⽉まで)
2003年12⽉〜
2004年1⽉ タイ 農場の家禽

動物園(トラ、レオパード)
2004年1⽉以降 ベトナム 農場の家禽 多数

2003年11⽉以降は東南アジア、中東、ヨーロッパ、アフリカに拡⼤

アジアにおけるA/H5N1ウイルスの流⾏



中国中国
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Figure 1: Epidemiological curve of avian influenza A(H5N1) cases in humans by reporting country and month of 
onset. 
 

 
  

Human infection with other non-seasonal influenza viruses 

Human infections with avian influenza A(H7N9) viruses in China 

WHO is closely monitoring this event and separate risk assessments have been posted. Please find the 
most updated information at 
http://www.who.int/influenza/human_animal_interface/influenza_h7n9/Risk_Assessment/en/index.ht
ml 

 
Human infections with avian influenza A(H9N2) viruses in China 

Two human cases of infection with avian influenza A(H9N2) virus were reported to WHO from China. The 
first case was reported from Hong Kong SAR in an 86-year-old male Hong Kong citizen with underlying 
medical conditions living in Shenzhen, Guangdong province, China. The patient developed symptoms on 
28 December 2013 and was admitted to hospital on the same day. He was reported on 30 December to 
be in a stable condition. Investigation around this case did not reveal other human cases of infection 
with this virus. No clear history of exposure to poultry or poultry-contaminated environments was 
reported. The second case was a 7-year-old boy from Hunan Province, China. He fell ill on 19 November 
2013, was treated as an outpatient and fully recovered on 24 November. On 31 December, specimen 
collected during his outpatient visit was tested positive for influenza A(H9N2). Investigations revealed 
that the patient had close contact with poultry. No additional human cases were reported among 
contacts of this case. Low pathogenic avian influenza A(H9N2) viruses are known to be circulating in 
poultry across Asia and the Middle East. The latest human infection with influenza A(H9N2) virus was 
reported from Hong Kong, SAR, China in December 2009. Most human infections with influenza A(H9N2) 
were mild. 

ベトナム
エジプト

インドネシア カンボジアカンボジア

H5N1ウイルスのヒト感染例

2003年11⽉〜2014年1⽉まで

（WHO・OIEの正式な公表に基づく） 

《 アフリカ 》 
ジブチ 
人の発症者1人 
（うち死亡者0人） 
ナイジェリア 
人の発症者1人 
（うち死亡者1人） 

注） 上図の他、人への感染事例として、 
  1997年香港（H5N1 18名感染、6人死亡） 
  1999年香港（H9N2 2名感染、死亡なし） 
  2003年香港（ H5N1 2名感染、1人死亡） 
  2003年オランダ（ H7N7 89名感染、1人死亡） 
  2004年カナダ（ H7N3 2名感染、死亡なし） 
  2007年英国（H7N2 4名感染、死亡なし） 
  2012年メキシコ（H7N3 2名感染、死亡なし）等 がある。 

参考：WHOの確認している発症者数 
は計650人(うち死亡386人) 

2014年1月24日現在 
厚生労働省健康局結核感染症課作成 

《アジア 》 
インドネシア 
人の発症者195人 
（うち死亡者163人） 
カンボジア 
人の発症者47人 
（うち死亡者33人） 
タイ 
人の発症者25人 
（うち死亡者17人） 
中国 
人の発症者45人 
（うち死亡者30人） 
パキスタン 
人の発症者3人 
（うち死亡者1人） 

ﾊﾞﾝｸﾞﾗﾃﾞｼｭ 
人の発症者7人 
（うち死亡者1人） 
ベトナム 
人の発症者126人 
（うち死亡者63人） 
ミャンマー 
人の発症者1人 
（うち死亡者0人） 
ラオス 
人の発症者2人 
（うち死亡者2人） 

《 中東 》 
ｱｾﾞﾙﾊﾞｲｼﾞｬﾝ 
人の発症者8人 
（うち死亡者5人） 
イラク 
人の発症者3人 
（うち死亡者2人） 
エジプト 
人の発症者173人 
（うち死亡者63人） 
トルコ 
人の発症者12人 
（うち死亡者4人） 

  ：家きん等での高病原性鳥インフルエンザH5N1が認められた国 

  ：人でのH5N1発症が認められた国 

鳥インフルエンザ（H5N1）発生国及び人での確定症例（2003年11月以降）  

《 北米 》 
カナダ 
人の発症者1人 
（うち死亡者1人） 

2003年11⽉〜2014年1⽉まで



 Average “within” group percentage nucleotide divergence of <1.5%  

1996-2001 1996-2004 1996-2008 

 Average “between” group percentage nucleotide divergence of >1.5% 

1996-2005 

Expansion of clade 2 into 
five second order clades 

Expansion of second 
order clades into 
additional third order 
clades 

  When discrete monophyletic groups 
begin to appear within a specific 
clade and those groups meet the 
nucleotide divergence  criteria (as 
well as having bootstrap values >60), 
they are split into second order 
clades  (but still considered part of 
the original first order clade).  As a 
second order clade continues to 
evolve it may reach a similar level of 
genetic diversity at which point it 
may be split into third order clades 
and so on.  The same clade 
designation criteria apply to first, 
second, and any higher order clade 
designations. 
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Expansion of first, second 
and third order clades into 
additional second, third and 
fourth order clades 

Evolution of 
the Asian H5 

Hemagglutinin 

http://www.who.int/influenza/gisrs_laboratory/201101_h5n1evoconceptualdiagram.pdf?ua=1 

→ 後に出現する
C.2.3.4.4の起源

C.2.3 主に中国

C.1 主にベトナム

C.2.2 主にエジプト
C.2.1 主にインドネシア

ウイルスは渡り⿃により⼤陸から運ばれる

渡り⿃の渡りルートは、世界で9範囲
アジア地域 :
「中央アジアフライウェイ」、「⻄太平洋フライウェイ」、「東アジア・オーストラリア地域フライウェイ」

Nine major migratory waterbird flyways largely based on Shorebirds © 2010 EAAFP



渡り⿃によりウイルスが拡散される

家禽の中で循環(H5, H7亜型)
低病原性→⾼病原性へ変異

⾼病原性ウイルスが野⿃に感染
(野⿃では病原性が低い、不顕性)

↓
渡り⿃によりウイルスが拡散

⽔禽類や野⿃では病原性がない

Orthomyxoviridae : 8分節 マイナス鎖RNA

← HA亜型:H1〜H16 
    (H17, H18, H19)
← NA亜型:N1〜N9
    (N10, N11)

A型インフルエンザウイルスの亜型



農林⽔産省 平成15年度〜平成29年度⾼病原性⿃インフルエンザの発⽣とその対応(令和2年5⽉版 最近の家畜衛⽣をめぐる情勢について(抜粋))

⽇本における⿃インフルエンザ(H5, H7亜型)の流⾏
(2004年〜2018年)

年 場所 動物への感染 亜型
2004年 ⼭⼝県・⼤分県・京都府 鶏・チャボ H5N1(HPAI)
2005年 茨城県・埼⽟県 鶏 H5N2(LPAI)
2007年 宮崎県・岡⼭県・熊本県 鶏・クマタカ H5N1(HPAI)
2008年 秋⽥県・北海道 オオハクチョウ H5N1(HPAI)
2009年 愛知県 ウズラ H7N6(LPAI)

2010年 北海道・島根県・⿅児島県 カモ類・鶏・
ナベヅル H5N1(HPAI)

2011年 ⽇本各地 野⿃・鶏 H5N1(HPAI)

2014年 熊本県・島根県・⿃取県・千葉県・⿅児島
県・岐⾩県・宮崎県・⼭⼝県

鶏・カモ類・
ナベヅル・マナヅル H5N8(HPAI)

2015年 ⿅児島県・岡⼭県・佐賀県 鶏・カモ類・
ナベヅル H5N8(HPAI)

2016年 ⽇本各地 家禽、野⿃ H5N6(HPAI)

2017年 ⽇本各地, 島根県(11⽉) 家禽、野⿃
、野⿃(島根県) H5N6(HPAI)

2018年 ⾹川県、東京都、兵庫県 鶏、オオタカ、烏 H5N6(HPAI)

⽇本における⿃インフルエンザ(H5, H7亜型)の流⾏



年度 場所 動物への感染 亜型

2018 -

2019 -

2020
家禽:18県 52事例

野⿃:18道県 58事例

約987万⽻

殺処分

H5N8(HPAI)

H5N1(HPAI)

2021
家禽:12道県 25事例、

野⿃:8道府県 107事例

約189万⽻

殺処分

H5N1(HPAI)

H5N2(HPAI)

2022 家禽:26道県、野⿃:28道県
約1,771万⽻

殺処分
H5N1(HPAI)

2023

家禽:10道県 11事例

飼育⿃:2県 2事例

野⿃:28道府県 156事例

約85.6万⽻

殺処分

H5N1(HPAI)

H5N3(LPAI)

H5N5(HPAI)

H5N6(HPAI)

2024

(〜11/13)

家禽:10道県 27事例

野⿃:6道県 8事例

約108.3万⽻

殺処分

H5N1(HPAI)

H5N3(LPAI)

⽇本における⿃インフルエンザ(H5, H7亜型)の流⾏
(2018年度〜2024年度)

検体回収場所 検体回収日 種名 病原性 亜型

1 北海道美唄市 10/4 ハシブトガラス HPAI H5N1

2 北海道釧路市 10/18 ノスリ HPAI H5N1

3 北海道釧路市 10/26 オオハクチョウ HPAI H5N1

4 宮城県大崎市 10/27 ハシブトガラス HPAI H5N1

5 宮城県登米市 10/29 オオタカ HPAI H5N1

6 北海道別海町 10/25 タンチョウ HPAI H5N1

7 北海道厚岸町 10/31 オオハクチョウ HPAI H5N1

8 鹿児島県出水市 11/6 環境試料（水） HPAI H5N1

9 鹿児島県出水市 11/11 オナガガモ HPAI H5N1

10 鹿児島県出水市 11/12 ヒドリガモ HPAI H5N1

11 北海道標津町 11/6 タンチョウ HPAI H5N1

12 岡山県総社市 11/9 ツミ HPAI H5N1

13 北海道別海町 11/6 ハクチョウ HPAI H5N1

14 鹿児島県出水市 11/8 ヒドリガモ HPAI H5N1

- 北海道釧路市 11/10 マガモ LPAI H5N3

15 鹿児島県出水市 11/13 環境試料（水） HPAI H5N1

16 岡山県倉敷市 11/13 オナガガモ HPAI H5N1

17 千葉県東金市 11/14 糞便（カモ類） HPAI H5N1

18 鳥取県鳥取市 11/9 野鳥糞便 HPAI H5N1

19 鹿児島県出水市 11/19 ヒドリガモ HPAI H5N1

20 北海道中標津町 11/11 オオハクチョウ HPAI H5N1

21 北海道大樹町 11/13 オオハクチョウ HPAI H5N1

22 北海道標茶町 11/14 タンチョウ HPAI H5N1

23 北海道別海町 11/15 タンチョウ HPAI H5N1

24 宮城県多賀城市 11/18 オオハクチョウ HPAI H5N1

25 鹿児島県出水市 11/20 環境試料（水） HPAI H5N1

26 香川県東かがわ市 11/21 ヒドリガモ HPAI H5N1

27 高知県高知市 11/21 ハヤブサ HPAI H5N1

28 北海道札幌市 11/24 ハシブトガラス HPAI H5N1

29 鹿児島県出水市 11/24 コガモ HPAI H5N1

30 北海道浜頓別町 11/17 ヒドリガモ HPAI H5N1

31 北海道別海町 11/19 オオハクチョウ HPAI H5N1

32 北海道厚岸町 11/19 オオハクチョウ HPAI H5N1

33 北海道湧別町 11/19 オオハクチョウ HPAI H5N1

34 北海道標茶町 11/20 オオハクチョウ HPAI H5N1

35 富山県魚津市 11/21 ヒドリガモ HPAI H5N1

36 北海道湧別町 11/21 オオハクチョウ HPAI H5N1

37 北海道標津町 11/22 ハシブトガラス HPAI H5N1

38 宮城県多賀城市 11/23 オオハクチョウ HPAI H5N1

39 北海道むかわ町 11/22 オオハクチョウ HPAI H5N1

40 北海道標茶町 11/24 オオハクチョウ HPAI H5N1

41 鹿児島県出水市 11/27 環境試料（水） HPAI H5N1

42 鹿児島県出水市 11/28 ナベヅル HPAI H5N1

43 北海道斜里町 11/26 クマタカ HPAI H5N1

44 東京都千代田区 11/28 ノスリ HPAI H5N1

45 北海道函館市 11/28 ハシブトガラス HPAI H5N1

46 佐賀県鹿島市 11/25 ハシブトガラス HPAI H5N1

47 北海道中標津町 11/25 オオハクチョウ HPAI H5N1

48 新潟県新発田市 11/28 コハクチョウ HPAI H5N1

49 北海道根室市 11/29 ハシブトガラス HPAI H5N1

50 宮崎県日南市 11/30 オナガガモ HPAI H5N1

○家きん 10県11事例

○野鳥 28都道府県156事例 ※詳細は環境省HP参照 https://www.env.go.jp/nature/dobutsu/bird_flu/

令和５年度 国内における高病原性及び低病原性鳥インフルエンザ発生状況（令和６年５月20日時点）

地域 疑似患畜判定日 用途 羽数（約） 亜型

1 佐賀県鹿島市 11/25 採卵鶏 4万羽 H5N1

2 茨城県笠間市 11/27 採卵鶏 7.2万羽 H5N1

3 埼玉県毛呂山町 11/30 採卵鶏 4.5万羽 H5N1

4 鹿児島県出水市 12/3 採卵鶏 2.3万羽 H5N1

5 群馬県高山村 1/1 採卵鶏 36万羽 H5N1

6 岐阜県山県市 1/5 肉用鶏 5万羽 H5N1

7 山口県防府市 1/27 採卵鶏等 23羽 H5N1

8 香川県三豊市 2/6 採卵鶏 7万羽 H5N1

9 鹿児島県南さつま市 2/11 肉用鶏 5400羽 H5N6

10 広島県北広島町 3/12 採卵鶏 8万羽 H5N1

11 千葉県富里市 4/29 採卵鶏 6.3万羽 H5N1

※ HPAI：高病原性鳥インフルエンザ LPAI：低病原性鳥インフルエンザ

検体回収場所 検体回収日 種名 病原性 亜型

51 岐阜県神戸町 11/18 カルガモ HPAI H5N1

52 鹿児島県出水市 12/4 環境試料（水） HPAI H5N1

53 鹿児島県出水市 12/7 マナヅル HPAI H5N1

54 熊本県八代市 12/1 セグロカモメ HPAI H5N1

55 北海道釧路市 12/4 ハシブトガラス HPAI H5N1

56 千葉県長柄町 12/5 糞便（カモ類） HPAI H5N1

57 鳥取県湯梨浜町 12/2 糞便（カモ類） HPAI H5N1

58 鹿児島県出水市 12/10 ナベヅル HPAI H5N1

59 北海道根室市 12/1 ハシブトガラス HPAI H5N1

60 北海道別海町 12/4 オオハクチョウ HPAI H5N1

61 佐賀県佐賀市 12/6 ハヤブサ HPAI H5N6

62 北海道釧路町 12/7 ハシブトガラス HPAI H5N1

63 茨城県那珂市 12/7 キンクロハジロ HPAI H5N1

64 鹿児島県出水市 12/12 マナヅル HPAI H5N1

65 鹿児島県出水市 12/11 環境試料（水） HPAI H5N1

66 滋賀県米原市 12/12 糞便（カモ類） HPAI H5N1

67 北海道えりも町 12/11 ハシブトガラス HPAI H5N1

68 長崎県諫早市 12/12 ヒドリガモ HPAI H5N1

69 北海道広尾町 12/12 オジロワシ HPAI H5N1

70 北海道えりも町 12/13 ハシブトガラス HPAI H5N1

71 鹿児島県出水市 12/18 マナヅル HPAI H5N1

72 鹿児島県出水市 12/18 ナベヅル HPAI H5N1

73 福岡県福岡市 12/16 ハマシギ HPAI H5N1

74 青森県五所川原市 12/19 ハシブトガラス HPAI H5N1

75 鹿児島県出水市 12/18 環境試料（水） HPAI H5N1

76 鹿児島県出水市 12/21 ナベヅル HPAI H5N1

77 大阪府大阪市 12/13 ハシブトガラス HPAI H5N1

78 鹿児島県出水市 12/14 環境試料（ハエ） HPAI H5N1

79 北海道えりも町 12/19 ハシブトガラス HPAI H5N5

80 高知県土佐市 12/20 ヒドリガモ HPAI H5N1

81 鹿児島県出水市 12/23 ナベヅル HPAI H5N1

82 鹿児島県出水市 12/25 環境試料（水） HPAI H5N1

83 神奈川県横須賀市 12/28 フクロウ HPAI H5N1

84 北海道浜中町 1/8 オオハクチョウ HPAI H5N1

85 北海道札幌市 1/8 ハシブトガラス HPAI H5N5

86 北海道札幌市 1/9 ハシブトガラス HPAI H5N5

87 群馬県太田市 1/15 オオタカ HPAI H5N1

88 北海道札幌市 1/11 カラス HPAI H5N5

89 北海道札幌市 1/12 ハシブトガラス HPAI H5N1

90 北海道浦河町 1/11 オジロワシ HPAI H5N1

91 熊本県玉名市 1/17 ハヤブサ HPAI H5N5

92 北海道釧路市 1/18 ハシブトガラス HPAI H5N5

93 北海道札幌市 1/17 ハシブトガラス HPAI H5N1

94 北海道札幌市 1/18 ハシボソガラス HPAI H5N1

95 熊本県熊本市 1/23 ハシブトガラス HPAI H5N5

96 北道札幌市 1/22 ハシブトガラス HPAI H5N1

97 北海道札幌市 1/26 ハシボソガラス HPAI H5N1

98 北海道函館市 1/26 ハシブトガラス HPAI H5N1

99 北海道浜中町 1/27 オオハクチョウ HPAI H5N1

100 北海道函館市 1/30 ハシブトガラス HPAI H5N1
家きん
野鳥
飼養鳥

検体回収場所 検体回収日 種名 病原性 亜型

1 岐阜県海津市 11/23 タカ科 HPAI H5N1

2 兵庫県神戸市 12/14 モモアカノスリ HPAI H5N1

○飼養鳥 ２県２事例

検体回収場所 検体回収日 種名 病原性 亜型

101 北海道函館市 2/1 ハシブトガラス HPAI H5N1

102 北海道札幌市 2/5 ハシブトガラス HPAI H5N5

103 北海道札幌市 2/6 ハシブトガラス HPAI H5N5

104 北海道札幌市 2/7 ハシブトガラス HPAI
H5N1
H5N5

105 岩手県久慈市 2/8 ノスリ HPAI H5N1

106 大阪府堺市 2/13 ハシブトガラス HPAI H5N1

107 石川県羽咋市 2/13 ハシブトガラス HPAI H5N1

108 北海道札幌市 2/9 カラス HPAI H5N5

109 北海道札幌市 2/10 ハシブトガラス HPAI H5N5

110 北海道札幌市 2/13 ハシブトガラス HPAI H5N5

111 北海道釧路市 1/6 オジロワシ HPAI H5N1

112 大阪府堺市 2/14 ハシブトガラス HPAI H5N1

113 大阪府堺市 2/15 ハシブトガラス HPAI H5N1

114 大阪府堺市 2/19 ハシブトガラス HPAI H5N1

115 北海道札幌市 2/19 ハシブトガラス HPAI H5N5

116 愛知県常滑市 2/20 ホシハジロ HPAI H5N5

117 北海道日高町 2/19 クマタカ HPAI H5N1

118 大阪府堺市 2/26 ハシブトガラス HPAI H5N1

119 北海道札幌市 2/26 ハシブトガラス HPAI H5N1

120 岩手県大船渡市 2/28 ハシブトガラス HPAI H5N5

121 岩手県大船渡市 2/29 ハシブトガラス HPAI H5N5

122 岩手県大船渡市 3/1 ハシブトガラス HPAI H5N5

123 岩手県大船渡市 3/2 ハシブトガラス HPAI H5N5

124 岩手県大船渡市 3/3 ハシブトガラス HPAI H5N5

125 岩手県大船渡市 3/4 ハシブトガラス HPAI H5N5

126 大阪府堺市 3/4 ハシブトガラス HPAI H5N1

127 新潟県新潟市 3/4 ノスリ HPAI H5N1

128 岩手県大船渡市 3/5 ハシブトガラス HPAI H5N5

129 岩手県大船渡市 3/6 ハシブトガラス HPAI H5N5

130 岩手県大船渡市 3/8 ハシブトガラス HPAI H5N5

131 岩手県大船渡市 3/8 ハシブトガラス HPAI H5N5

132 岩手県大船渡市 3/9 ハシブトガラス HPAI H5N5

133 岩手県大船渡市 3/11 ハシブトガラス HPAI H5N5

134 岩手県大船渡市 3/12 ハシブトガラス HPAI H5N5

135 岩手県大船渡市 3/13 ハシブトガラス HPAI H5N1

136 北海道釧路市 3/11 カケス HPAI H5N1

137 広島県北広島町 3/12 ハシブトガラス HPAI H5N1

138 北海道札幌市 3/17 ハシブトガラス HPAI H5N1

139 北海道深川市 3/15 ハヤブサ HPAI H5N1

140 広島県北広島町 3/16 ハシボソガラス HPAI H5N1

141 岩手県大船渡市 3/19 ハシブトガラス HPAI H5N5

142 北海道江別市 3/22 ハシブトガラス HPAI H5N1

143 北海道網走市 3/23 オジロワシ HPAI H5N1

144 北海道札幌市 3/25 ハシブトガラス HPAI H5N5

145 北海道札幌市 3/28 ハシブトガラス HPAI H5N1

146 広島県北広島町 4/4 ハシボソガラス HPAI H5N1

147 栃木県那須塩原市 4/8 フクロウ HPAI H5N1

148 北海道札幌市 4/7 ハシブトガラス HPAI H5N1

149 北海道札幌市 4/10 ハシブトガラス HPAI H5N1

150 北海道札幌市 4/11 ハシブトガラス HPAI H5N1

検体回収場所 検体回収日 種名 病原性 亜型

151 北海道平取町 4/11 クマタカ HPAI H5N1

152 北海道札幌市 4/12 ハシブトガラス HPAI H5N1

153 北海道羽幌町 4/17 ハシブトガラス HPAI H5N5

154 北海道札幌市 4/22 ハシブトガラス HPAI H5N1

155 北海道札幌市 4/26 ハシブトガラス HPAI H5N1

156 北海道札幌市 4/30 ハシブトガラス HPAI H5N5

令和6年度

(令和６年11月13日時点)

令和６年度 国内における高病原性及び低病原性鳥インフルエンザ発生状況

※ HPAI：高病原性鳥インフルエンザ

 LPAI：低病原性鳥インフルエンザ

○家きん ６道県８事例

家きん
野鳥

地域 疑似患畜判定日 用途 羽数（約） 亜型
1 北海道厚真町 10/17 肉用鶏 2.0万羽 H5N1

2 千葉県香取市 10/23 採卵鶏 3.7万羽 H5N1

3 新潟県上越市 10/26 採卵鶏 0.02万羽 H5N1

4 島根県大田市 10/31 採卵鶏 40.2万羽 H5N1

5 新潟県胎内市 11/6 採卵鶏 33.7万羽 H5N1

6 香川県三豊市 11/7 採卵鶏 4.3万羽 H5
6関連香川県観音寺市 11/7 採卵鶏 2.8万羽 ‐

7 宮城県石巻市 11/10 肉用鶏 12.4万羽* H5

7関連 宮城県石巻市 11/10 肉用鶏 4.8万羽* -

8 北海道旭川市 11/12 採卵鶏 4.4万羽* H5

*疑似患畜確認時の羽数

○野鳥 １０道県２７事例
※詳細は環境省HP参照 https://www.env.go.jp/nature/dobutsu/bird_flu/

検体回収場所 検体回収日 種名 病原性 亜型

1 北海道乙部町 9/30 ハヤブサ HPAI H5N1

2 北海道別海町 10/8 糞便（カモ類） HPAI H5N1

3 北海道斜里町 10/16 オジロワシ HPAI H5N1

4 福島県会津若松市 10/18 コガモ HPAI H5N1

5 新潟県長岡市 10/21 オオタカ HPAI H5N1

6 秋田県潟上市 10/21 コガモ HPAI H5N1

7 新潟県阿賀野市 10/23 オオタカ HPAI H5N1

8 北海道清里町 10/24 オオハクチョウ HPAI H5N1

9 滋賀県長浜市 10/25 ハヤブサ HPAI H5N1

‐ 福島県いわき市 10/26 カルガモ LPAI H5N3

10 北海道浜中町 10/25 オオハクチョウ HPAI H5N1

11 北海道斜里町 10/29 オオハクチョウ HPAI H5N1

12 北海道釧路市 10/30 オオハクチョウ HPAI H5N1

13 北海道北見市 10/31 ハヤブサ HPAI H5N1

14 北海道大空町 10/31 オオハクチョウ HPAI H5N1

15 徳島県阿南市 10/24 ヒドリガモ HPAI H5N1

16 北海道池田町 10/30 オオハクチョウ HPAI H5N1

17 北海道本別町 10/31 オオハクチョウ HPAI H5N1

18 新潟県十日町市 11/1 オオタカ HPAI H5N1

19 新潟県新潟市 11/3 キンクロハジロ HPAI H5N1

20 鹿児島県出水市 11/4 環境試料（水） HPAI H5N1

21 北海道標茶町 10/22 タンチョウ HPAI H5N1

22 秋田県横手市 10/31 オオハクチョウ HPAI H5N1

23 北海道清里町 11/1 タンチョウ HPAI H5N1

24 福岡県福岡市 11/1 ヒドリガモ HPAI H5N1

25 岩手県盛岡市 11/3 オオハクチョウ HPAI H5N1

26 滋賀県草津市 11/5 ヒドリガモ HPAI H5

27 福井県福井市 11/9 ハヤブサ HPAI H5

⽇本における⿃インフルエンザ(H5, H7亜型)の発⽣状況
(2023年度、2024年度)

2023年度 2024年度



H5HA clade : 2.3.4.4

⾼病原性⿃インフルエンザウイルス(H5N6 )のヒト感染例

発症年⽉ 発⽣国 年齢/性別家禽接触歴 転帰
2014年4⽉16⽇ 中国/湖南省 5/⼥ 不明 回復
2014年5⽉5⽇ 中国/四川省 49/男 あり 死亡
2014年12⽉3⽇ 中国/広東省 58/男 あり 回復
2015年1⽉27⽇ 中国/雲南省 44/男 あり 死亡
2015年7⽉6⽇ 中国/雲南省 37/⼥ あり 死亡
2015年12⽉12⽇ 中国/広東省 42/男 あり 死亡
2015年12⽉22⽇ 中国/広東省 40/F あり ⼊院中
2015年12⽉24⽇ 中国/広東省 26/F あり 死亡
2016年1⽉1⽇ 中国/広東省 25/男 あり 死亡
2016年1⽉18⽇ 中国/広東省 31/⼥ 不明 ⼊院中

Viral genea Closest influenza virus relative Nucleotide identity (%)

PB2 A/duck/Jiangxi/JXA132023/2013(H5N2) 99.6

PB1 A/duck/Jiangxi/JXA132023/2013(H5N2) 99.3

PA A/duck/Jiangxi/JXA131996/2013(H5N2) 99.5

HA A/duck/Sichuan/NCXN11/2014(H5N1) 98.0

NP A/duck/Jiangxi/JXA132023/2013(H5N2) 99.7

NA A/chicken/Jiangxi/12782/2014(H10N6) 99.2

M A/duck/Jiangxi/JXA131996/2013(H5N2) 99.7

NS A/duck/Jiangxi/JXA131996/2013(H5N2) 99.0

Rusheng Zhang et.al. Infect Genet Evol. 2016

H5HA clade : 2.3.4.4

⾼病原性⿃インフルエンザウイルス(H5N6)の由来



2024年以降にH5N6 ⿃インフルエンザウイ
ルスのヒトへの感染例が報告された地域・国

2014年以降のH5N6 ⿃インフルエンザウイ
ルスのヒトへの感染例が報告された地域・国

患者総数 : 93 
死亡者総数︓57

(2カ国 : 中国。ラオス) 
致死率 61％
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Centre for Health Protection (CHP) of the Department of Health, Hong Kong 
https://www.chp.gov.hk/files/pdf/2024_avian_influenza_report_vol20_wk45.pdf

https://cdn.who.int/media/docs/default-source/wpro---
documents/emergency/surveillance/avian-
influenza/ai_20241025.pdf?sfvrsn=5f006f99_143

A/H5N6ウイルスによるヒト感染例数(確定例)

A/H5N8ウイルスによるヒト感染例
2021年12⽉3⽇〜11⽇
ロシア連邦 アストラハン州 養鶏場⿃インフルエンザ発⽣
感染者7名︓養鶏場作業員29-60歳(⼥性5名)
軽症で回復後、数週間の経過観察中無症状

地図データ ©2024 Google、INEGI 1000 km 
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概要
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Clade2.3.4.4bの哺乳動物での感染拡⼤
(2020年以降)

2003〜2019年 2020〜2023年

Emerging Infectious Diseases www.cdc.gov/eid Vol. 30, No. 3, March 2024

2020年以降のわずか４年間で26カ国
（48種以上）で確認

2023年6⽉から7⽉にかけて、ポーランド及び韓国において、飼い猫や動物保護施設で飼育されていた
ネコでのH5N1亜型HPAIVの感染が報告

Avian Flu Diary https://afludiary.blogspot.com

いずれも事態は収束したが、餌を介した哺乳類への感染拡⼤にも注意が必要

ネコでの感染事例
(2023年以降)



https://www.aphis.usda.gov/livestock-poultry-disease/avian/avian-influenza/hpai-detections/mammals

⽶国での哺乳類感染事例(2022年3⽉以降)

事例番号 地域 分離宿主 採取⽇
1 北海道札幌市 キツネ 2022/3/31
2 北海道札幌市 タヌキ 2022/4/1
3 北海道札幌市 キツネ 2023/2/20
4 北海道札幌市 キツネ 2023/4/12
5 広島県⼭県郡北広島町 クマネズミ 2024/3/13

Virology. 2023 Jan:578:35-44. doi: 10.1016/j.virol.2022.11.008. Epub 2022 Nov 29

GISAID (2024年11⽉11⽇)

⽇本における哺乳類感染事例(2022年以降）

農林⽔産省 2023年~2024年シーズンにおける ⾼病原性⿃インフルエンザの発⽣に係る 疫学調査報告書



Nat Microbiol . 2023 Sep;8(9):1603-1605. 

⿃類でClade 2.3.4.4bが確認された地域
〇 2020年以降、⾼病原性⿃インフルエンザの発⽣が世界的に拡⼤
〇 欧州や⽶国では夏も発⽣して終息せず
〇 南⽶では、2021年10⽉にコロンビアで初めて発⽣が確認されて以降、感染拡⼤
〇 アルゼンチン南部、南極圏にまで到達

高病原性鳥インフルエンザの発生・感染報告状況（2022年9月以降）

出典:WOAH等

2024年11月11日現在

※[ ]は野鳥及び愛玩鳥等における感染事例を示す。
※本図は感染事例の報告の有無を示したもので、 

 その後の清浄性確認については記載していない。
※型別に最新の発生事例を記載
※白色の国、地域であっても継続感染等により報告

 されていない可能性もある。
※WAHIS:World Animal Health Information Systemとは、

WOAH（国際獣疫事務局）が提供する
動物衛生情報システムである。

《アフリカ》
南アフリカ共和国 H5N1 2023.1.6

[2022.12.1]
H5N2 2022.11.29
H7N6 2024.7.9
不明 2024.2.29

［2024.4.20］
アルジェリア H5N1 [2022.11.22]
ニジェール H5N1 2022.12.18
ナイジェリア H5N1 2024.8.27
セネガル H5N1 2023.3.18

[2023.3.8]
ギニア H5N1 [2023.4.15]
トーゴ H5N1 2023.6.21
モザンビーク H7 2023.9.29
ブルキナファソ H5N1 2024.3.26
ガンビア共和国 H5N1 2023.3.25
ガボン共和国 H5N1 2024.5.3
エジプト H5N1 2023年下半期

H5N8 2023年下半期
H5 2023年下半期

《ロシア・NIS諸国 》
ロシア H5N1 2023.10.19

[2023.8.14]
南樺太 H5N1 2024.2.1

[2023.7.25]
モルドバ H5N1 2024.11.6

[2024.9.24]

《ヨーロッパ》

アイスランド H5N1 [2023.3.23]
H5N5 [2024.10.7]

アイルランド H5N1 2022.11.18
[2023.9.11]

イタリア H5N1 2024.10.31
[2024.10.25]

英国 H5N1 2024.2.12
[2024.10.12]

H5N5 2024.11.1
[2024.10.31]

オランダ H5N1 2023.12.1
[2024.2.19]

北マケドニア H5N1 2024.10.14
[2024.10.25]

スイス H5N1 2023.3.19
[2023.12.25]

スウェーデン H5N1 2024.3.14
[2024.2.16]

H5 [2024.2.21]
スペイン H5N1 2023.2.4

[2024.10.8]
スロべニア H5N1 2024.10.16

[2024.11.5]
セルビア H5N1 [2024.10.17]
クロアチア H5N1 2023.11.14

[2024.9.5]
ウクライナ H5 2024.9.22

[2024.9.17]
H5N1 2024.11.5

[2024.9.23]

デンマーク H5N1 2024.9.8
[2024.9.8]

（グリーンランド H5N5 [2023.9.14]）
（フェロー諸島 H5N1 2022.10.2

[2022.9.22]
H5N5 2023.10.6

[2024.10.21]）
ドイツ H5N1 2024.10.28

[2024.10.30]
H5N5 [2024.10.1]
H5N8 [2024.2.28]
H7N5 [2024.6.29]

ノルウェー H5N1 2024.2.17
[2024.4.4]

H5N5 [2024.10.25]
H5 [2023.10.30]
不明 [2024.10.15]

ハンガリー H5N1 2024.11.7
[2024.10.28]

フィンランド H5N1 [2024.1.24]
H5 [2023.7.27]
H5N5 [2022.9.17]

フランス H5N1 2023.7.10
[2024.10.9]

H5 2024.11.1
ブルガリア H5

H5N1
2023.11.27
2024.5.10

不明 2022.10.20
カザフスタン H5 [2023.12.28]
コソボ H5N1 発生日不詳

ベルギー H5N1 2023.12.28
[2024.8.14]

H5 [2024.10.5]
H5N5 [2024.10.5]

ルクセンブルグ H5N1 2023.1.27
[2023.5.24]

ポーランド H5N1 2024.11.3
[2024.10.30]

ポルトガル H5N1 2024.8.13
[2024.10.11]

レユニオン H5N1 2023.7.4
ルーマニア H5N1 2024.10.24

[2024.10.18]
チェコ H5N1 2024.10.23

[2024.10.27]
オーストリア H5N1 2024.10.28

[2024.10.17]
スロバキア H5N1 2024.10.21

[2024.10.26]
キプロス H5N1 2022.11.24

[2024.2.2]
トルコ H5N1 2024.11.1
エストニア H5N1 2023.2.15

[2023.8.2]
リトアニア H5N1 2023.12.18

[2024.1.30]
ラトビア H5N1 [2024.4.2]
ボスニア・
ヘルツェゴビナ H5N1 [2024.2.6]
アルバニア H5N1 2024.10.28

《南北アメリカ》
米国 H5N1 2024.10.25

[2024.9.21]
H5N4 2022.9.10
H5 [2023.9.6]

カナダ H5N1 2024.11.3
[2024.7.1]

H5N5 [2024.7.1]
H5 [2024.7.1]

メキシコ H5N1 2024.7.26
[2024.1.3]

H7N3 2024.5.7
H5N2 2024.3.6

パナマ H5N1 [2023.3.10]
エクアドル H5N1 2024.2.27

[2023.11.14]
コロンビア H5N1 2023.2.20

[2023.3.3]
H5 2023.12.19
不明 2023.7.19

[2023.7.18]
ベネズエラ H5N1 [2022.11.17]

H5 2023.9.19
ペルー H5 2024.9.20

[2024.5.6]
不明 2023.2.20

パラグアイ H5N1 2023.5.30
ホンジュラス H5N1 [2023.2.22]
チリ H5N1 2023.7.3

[2023.7.5]
コスタリカ H5 [2023.10.11]
ウルグアイ H5 2023.5.11

[2023.10.4] 
グアテマラ H5N1 [2023.1.26]
アルゼンチン H5N1 2023.11.15

[2023.12.24]
H5 [2024.1.12]

ボリビア H5N1 2023.3.20
[2023.2.1]

キューバ H5N1 [2023.2.4]*
ブラジル H5N1 2023.9.12

[2024.5.28]

* 動物園における発生

《アジア》

日本 H5N1 2024.11.5
[2024.10.25]

H5N2 2023.1.16

H5N8
[2022.10.27]
[2023.3.20]

H5N6 2024.2.10
[2023.12.6]

H5N5 [2024.4.30]
韓国 H5N1 2024.11.7

[2024.11.5]
H5N3 [2024.10.2]
H5N6 2024.2.8

[2024.2.6]
台湾 H5N1 2024.8.31

[2024.2.23］
H5N2 2023.1.23
H5N5 2023.1.12

香港 H5N1 [2023.12.21]
イスラエル H5N1 2024.10.14

[2024.10.25]
フィリピン H5N1 2024.3.10

H5N6 2023.1.4
ベトナム H5N1 2022.10.3

[2024.9.8]
インド H5N1 2024.8.19

[2023.9.5]
ネパール H5N1 2023.6.3

[2023.2.9]
カンボジア H5N1 2024.7.30

[2023.10.8]
ブータン H5N1 2024.8.29
中国 H5N1 [2024.5.11]

H5 [2024.5.25]
H5N6 [2024.6.13]

イラク H5N1 [2024.5.11]
インドネシア H5N1 2023年下半期

※WAHIS等への報告に基づく最終発生・感染報告日を記載

《オセアニア》

豪州 H7N3 2024.6.23
H7N9 2024.5.22
H7N8 2024.7.8

：2022年9月以降に継続発生又は新規発生の報告がある国・地域

農林⽔産省HPより
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Emergence and Evolution of H5N1 Bird Flu (Text Version)
[illustration of diRerent bird types]

1996-1997 H5N1 bird .u viruses 3rst detected

In 1996, highly pathogenic avian inWuenza H5N1 virus is Yrst identiYed in domestic waterfowl in Southern China. The virus is
named A/goose/Guangdong/1/1996. In 1997, H5N1 poultry outbreaks happen in China and Hong Kong with 18 associated
human cases (6 deaths) in Hong Kong. This virus would go on to cause more than 860 human infections with a greater than
50% death rate.

[illustration of H5N1 inWuenza virus]

2003-2005 H5N1 Spreads

For several years, H5N1 viruses were not widely detected; however, in 2003, H5N1 re-emerges in China and several other
countries to cause widespread poultry outbreaks across Asia. In 2005, wild birds spread H5N1 to poultry in Africa, the
Middle East and Europe. The hemagglutinin (HA) gene of the virus diversiYes into many genetic groups (clades). Multiple
genetic lineages (genotypes) are detected.

[illustration of hemagglutinin genes diversifying]

2014-2016 H5N6 and H5N8 viruses emerge

Gene-swapping of H5 viruses from poultry and wild birds leads to emergence/detection of H5N6 and H5N8 virus subtypes.
HA diversiYes further into clade 2.3.4.4 in Asia, Africa, Europe, the Middle East and North America. H5 viruses with various
neuraminidase (NA) genes continue to be detected, including in U.S. wild birds and poultry.

[illustration of H5N6 and H5N8 inWuenza viruses]

2018-2020 2.3.4.4b viruses spread widely

H5N6 and H5N8 viruses become predominant globally, replacing the original H5N1 viruses. As of 2022, there have been
more than 70 reported H5N6 human infections and 7 H5N8 human infections. The H5 HA diversiYes further into clade
2.3.4.4b which becomes predominant in Asia, Africa, Europe, and the Middle East.

[illustration of hemagglutinin genes diversifying]

2021-2023 H5N1 found in Canada, US

A new H5N1 virus belonging to clade 2.3.4.4b with a wild bird adapted N1 NA gene emerges. Clade 2.3.4.4b H5N1 viruses
become predominant in Asia, Africa, Europe, and the Middle East by the end of 2021. The virus is detected in wild birds in
Canada and the United States in late 2021. In February 2022, the virus begins causing outbreaks in U.S. commercial and
backyard poultry. Rare, sporadic human infections with this H5N1 virus are detected, as well as sporadic infections in
mammals. More information is available: https://www.cdc.gov/Wu/avianWu/inhumans.htm.

[illustration of H5N1 inWuenza virus clade 2.3.4.4b]

[CDC logo]

EmergenceandEvolutionof
H5N1BIRDFLU

H5N1 1996-1997H5N1birdfluvirusfirstdetected

In1996,highlypathogenicavianinfluenzaH5N1virusisfirst
identifiedindomesticwaterfowlinSouthernChina.Thevirusis
namedA/goose/Guangdong/1/1996.In1997,H5N1poultry
outbreakshappeninChinaandHongKongwith18associated
humancases(6deaths)inHongKong.Thisviruswouldgoontocause
morethan860humaninfectionswithagreaterthan50%deathrate.

H5N1spreads2003-2005 2.3

12.2
2.5
2.1Forseveralyears,H5N1viruseswerenotwidelydetected;however,

in2003,H5N1re-emergesinChinaandseveralothercountriesto
causewidespreadpoultryoutbreaksacrossAsia.In2005,wildbirds
spreadH5N1topoultryinAfrica,theMiddleEastandEurope.The
hemagglutinin(HA)geneofthevirusdiversifiesintomanygenetic
groups(clades).Multiplegeneticlineages(genotypes)aredetected.

H5N6 2014-2016H5N6andH5N8virusesemerge

Gene-swappingofH5virusesfrompoultryandwildbirdsleadsto
emergence/detectionofH5N6andH5N8virussubtypes.HAdiversifies
furtherintoclade2.3.4.4inAsia,Africa,Europe,theMiddleEastand
NorthAmerica.H5viruseswithvariousneuraminidase(NA)genes
continuetobedetected,includinginU.S.wildbirdsandpoultry.

H5N8
2.3.4.46

2.3.4.46virusesspreadwidely2018-2020

H5N6andH5N8virusesbecomepredominantglobally,replacing
theoriginalH5N1viruses.Asof2022,therehavebeenmorethan
70H5N6humaninfectionsand7H5N8humaninfectionsreported.
TheH5HAdiversifiesfurtherintoclade2.3.4.4bwhichbecomes
predominantinAsia,Africa,Europe,andtheMiddleEast.

....42.3.2.1c

92.2.1.12

12922.15

-2.1.3.26
2.1.3.2a

H5N1clade2.3.4.4b 2021-2023H5N1foundinCanada,US

AnewH5N1virusbelongingtoclade2.3.4.4bwithawildbird
adaptedN1NAgeneemerges.Clade2.3.4.4bH5N1virusesbecome
predominantinAsia,Africa,Europe,andtheMiddleEastbytheendof
2021.ThevirusisdetectedinwildbirdsinCanadaandtheUnitedStates
inlate2021.InFebruary2022,thevirusbeginscausingoutbreaksinU.S.
commercialandbackyardpoultry.Rare,sporadichumaninfectionswith
thisH5N1virusaredetected,aswellassporadicinfectionsinmammals.
Moreinformationisavailable:

https://www.cdc.gov/flu/avianflu/inhumans.htm.
CDC

CS330646-B

Last Reviewed: June 6, 2023
Source: Centers for Disease Control and Prevention, National Center for Immunization and Respiratory Diseases
(NCIRD)

https://archive.cdc.gov/www_cdc_gov/flu/avianflu/communication-resources/bird-flu-origin-infographic.html
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named A/goose/Guangdong/1/1996. In 1997, H5N1 poultry outbreaks happen in China and Hong Kong with 18 associated
human cases (6 deaths) in Hong Kong. This virus would go on to cause more than 860 human infections with a greater than
50% death rate.
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2003-2005 H5N1 Spreads

For several years, H5N1 viruses were not widely detected; however, in 2003, H5N1 re-emerges in China and several other
countries to cause widespread poultry outbreaks across Asia. In 2005, wild birds spread H5N1 to poultry in Africa, the
Middle East and Europe. The hemagglutinin (HA) gene of the virus diversiYes into many genetic groups (clades). Multiple
genetic lineages (genotypes) are detected.
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2014-2016 H5N6 and H5N8 viruses emerge

Gene-swapping of H5 viruses from poultry and wild birds leads to emergence/detection of H5N6 and H5N8 virus subtypes.
HA diversiYes further into clade 2.3.4.4 in Asia, Africa, Europe, the Middle East and North America. H5 viruses with various
neuraminidase (NA) genes continue to be detected, including in U.S. wild birds and poultry.
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H5N6 and H5N8 viruses become predominant globally, replacing the original H5N1 viruses. As of 2022, there have been
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2.3.4.4b which becomes predominant in Asia, Africa, Europe, and the Middle East.
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2021-2023 H5N1 found in Canada, US

A new H5N1 virus belonging to clade 2.3.4.4b with a wild bird adapted N1 NA gene emerges. Clade 2.3.4.4b H5N1 viruses
become predominant in Asia, Africa, Europe, and the Middle East by the end of 2021. The virus is detected in wild birds in
Canada and the United States in late 2021. In February 2022, the virus begins causing outbreaks in U.S. commercial and
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H5N1ウイルスのまとめ(2022年まで)

https://archive.cdc.gov/www_cdc_gov/flu/avianflu/communication-resources/bird-flu-origin-infographic.html
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H5N6 and H5N8 viruses become predominant globally, replacing the original H5N1 viruses. As of 2022, there have been
more than 70 reported H5N6 human infections and 7 H5N8 human infections. The H5 HA diversiYes further into clade
2.3.4.4b which becomes predominant in Asia, Africa, Europe, and the Middle East.

[illustration of hemagglutinin genes diversifying]

2021-2023 H5N1 found in Canada, US

A new H5N1 virus belonging to clade 2.3.4.4b with a wild bird adapted N1 NA gene emerges. Clade 2.3.4.4b H5N1 viruses
become predominant in Asia, Africa, Europe, and the Middle East by the end of 2021. The virus is detected in wild birds in
Canada and the United States in late 2021. In February 2022, the virus begins causing outbreaks in U.S. commercial and
backyard poultry. Rare, sporadic human infections with this H5N1 virus are detected, as well as sporadic infections in
mammals. More information is available: https://www.cdc.gov/Wu/avianWu/inhumans.htm.

[illustration of H5N1 inWuenza virus clade 2.3.4.4b]
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groups(clades).Multiplegeneticlineages(genotypes)aredetected.
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theoriginalH5N1viruses.Asof2022,therehavebeenmorethan
70H5N6humaninfectionsand7H5N8humaninfectionsreported.
TheH5HAdiversifiesfurtherintoclade2.3.4.4bwhichbecomes
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1996-1997 H5N1 bird .u viruses 3rst detected

In 1996, highly pathogenic avian inWuenza H5N1 virus is Yrst identiYed in domestic waterfowl in Southern China. The virus is
named A/goose/Guangdong/1/1996. In 1997, H5N1 poultry outbreaks happen in China and Hong Kong with 18 associated
human cases (6 deaths) in Hong Kong. This virus would go on to cause more than 860 human infections with a greater than
50% death rate.

[illustration of H5N1 inWuenza virus]

2003-2005 H5N1 Spreads

For several years, H5N1 viruses were not widely detected; however, in 2003, H5N1 re-emerges in China and several other
countries to cause widespread poultry outbreaks across Asia. In 2005, wild birds spread H5N1 to poultry in Africa, the
Middle East and Europe. The hemagglutinin (HA) gene of the virus diversiYes into many genetic groups (clades). Multiple
genetic lineages (genotypes) are detected.

[illustration of hemagglutinin genes diversifying]

2014-2016 H5N6 and H5N8 viruses emerge

Gene-swapping of H5 viruses from poultry and wild birds leads to emergence/detection of H5N6 and H5N8 virus subtypes.
HA diversiYes further into clade 2.3.4.4 in Asia, Africa, Europe, the Middle East and North America. H5 viruses with various
neuraminidase (NA) genes continue to be detected, including in U.S. wild birds and poultry.

[illustration of H5N6 and H5N8 inWuenza viruses]

2018-2020 2.3.4.4b viruses spread widely

H5N6 and H5N8 viruses become predominant globally, replacing the original H5N1 viruses. As of 2022, there have been
more than 70 reported H5N6 human infections and 7 H5N8 human infections. The H5 HA diversiYes further into clade
2.3.4.4b which becomes predominant in Asia, Africa, Europe, and the Middle East.

[illustration of hemagglutinin genes diversifying]

2021-2023 H5N1 found in Canada, US

A new H5N1 virus belonging to clade 2.3.4.4b with a wild bird adapted N1 NA gene emerges. Clade 2.3.4.4b H5N1 viruses
become predominant in Asia, Africa, Europe, and the Middle East by the end of 2021. The virus is detected in wild birds in
Canada and the United States in late 2021. In February 2022, the virus begins causing outbreaks in U.S. commercial and
backyard poultry. Rare, sporadic human infections with this H5N1 virus are detected, as well as sporadic infections in
mammals. More information is available: https://www.cdc.gov/Wu/avianWu/inhumans.htm.
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USDA Animal and Plant Health Inspection Service 
https://www.aphis.usda.gov/livestock-poultry-disease/avian/avian-influenza/hpai-detections/hpai-confirmed-cases-livestock

⽶国における乳⽜でのCalade 2.3.4.4bの感染事例
2024/3/25〜2024/11/12

15州 508事例

USDA Animal and Plant Health Inspection Service 
https://www.aphis.usda.gov/livestock-poultry-disease/avian/avian-influenza/hpai-detections/hpai-confirmed-cases-livestock

⽶国における乳⽜でのH5亜型HPAIVの感染事例
直近1ヵ⽉

3州 201事例
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⽶国におけるH5N1ウイルスのヒト感染事例
(⽜からの感染初報告:2024/5/3)

(初発例)コロラド州
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and/or pharynx), from where it could disseminate to other organs via 
a short and low-level viraemia. The collected evidence suggests that 
the mammary gland is the main site of virus replication, resulting in 
substantial virus shedding in milk. Another possible transmission 
route includes direct infection of the mammary gland through the 
teat orifice and cisternae, which could occur through contaminated 
floors and bedding where animals lay in the farm or mechanically via 
the milking equipment during milking. This entry route could also 
lead to viraemia and subsequent virus dissemination/replication in 
other distant tissue sites. In the 1950s, several studies have shown that 
direct inoculation of virus into the udder of dairy cows and goats with 
the human PR8 strain of IAV led to infection and viral shedding37–41. 
These results suggest, considering the current outbreak, that mam-
mary epithelial cells, which express α2,3 and α2,6 sialic acid36, may be 
generally susceptible to IAVs. There are a few studies that have sug-
gested an association between IAV and clinical disease42–47, but, to our 
knowledge, there is no evidence yet of sustained transmission. The 
only published study of a goose/Guangdong lineage virus being inocu-
lated intranasally into calves has shown limited viral replication with 
no clinical disease and no evidence of transmission48. Experimental 
infection studies using different inoculation routes (that is, intranasal 
versus intramammary) with the HPAI H5N1 genotype B3.13 virus and, 
perhaps, other contemporary viruses of the 2.3.4.4b lineage in dairy 
cattle with sequential and comprehensive sampling are critical to 
answer these important questions about the port of entry, infection 
dynamics and pathogenesis in this new host species.

Spillover of HPAI H5N1 clade 2.3.4.4b into mammalian species has 
been reported throughout the current global outbreak20,49; however, 
there was no evidence of sustained virus transmission in mammals. 
Our epidemiological investigation combined with genome sequence 
and geographical dispersal analysis provides evidence of efficient 
intraspecies and interspecies transmission of the HPAI H5N1 geno-
type B3.13. Soon after apparently healthy lactating cattle were moved 
from farm 1 to farm 3, resident animals in farm 3 developed clinical 
signs compatible with HPAI H5N1, providing evidence suggesting 
that non-clinical animals can spread the virus. Analysis of the genetic 
relationship between the viruses detected in farms 1 and 3 combined 

with phylogeographical modelling indicate that the viruses infecting 
cattle in these farms are closely related, supporting the direct epide-
miological link and indicating long-range viral dispersal and efficient 
cattle-to-cattle transmission. The results from the phylogenomic and 
phylogeographical analyses in both sites of farm 2 and on farms 7 and 
9 also indicate regional long-range farm-to-farm spread of the virus. In 
these cases, fomites such as shared farm equipment, vehicles or per-
sonnel may have a role in virus spread. The dispersal of virus between 
farms 7 and 9 could have been vectored by wild birds, as suggested by 
the fact that blackbirds found dead near farm 7 were infected with a 
virus closely related to the virus circulating in cattle in these farms. 
Alternatively, the birds at this premise could have been infected with 
virus shed by cattle. All affected farms from this study are large farms 
with cattle maintained in open-air pens, which facilitates access of 
wild birds or mammals to feed and water that could mediate indirect 
contact between cattle and potentially infected wild birds or mammals. 
Our phylogenomic analysis in sequences recovered from affected cats 
(farms 1, 2, 4 and 5) and a raccoon (farm 8) combined with epidemio-
logical information revealing the practice of feeding raw milk to cats in 
these farms support cattle-to-cat and cattle-to-raccoon transmission. 
These observations highlight complex pathways underlying the intro-
duction and spread of HPAI H5N1 in dairy farms (Fig. 6), underscoring 
the need for efficient biosecurity practices and enhanced surveillance 
efforts in affected and non-affected farms.

The spillover of HPAI H5N1 into dairy cattle and evidence for efficient 
and sustained mammal-to-mammal transmission are unprecedented. 
This efficient transmission is concerning as it can lead to the adaptation 
of the virus, potentially enhancing its infectivity and transmissibility in 
other species, including humans. Although none of the nine affected 
farms included in the present study reported cases of human HPAI H5N1 
infection, there have been three confirmed human cases resulting in 
mild conjunctivitis and respiratory infection in other farms in Texas and 
Michigan50–52. These cases highlight the zoonotic potential of the virus, 
underscoring the need for robust measures to prevent and control the 
infection and further spread of HPAI H5N1 in dairy cattle. This would 
reduce the risk of the virus adapting in this new mammalian host spe-
cies, thereby decreasing the pandemic risk to humans.
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Fig. 6 | Model of spillover and spread of the HPAI H5N1 genotype B3.13 into 
dairy cattle. A reassortment event in an unknown host species led to the 
emergence of the H5N1 genotype B3.13, which circulated in wild birds and 
mammals before infecting dairy cattle. Following spillover of H5N1 into dairy 
cattle, the virus was able to establish infection and efficiently transmit from 
cow to cow (intraspecies transmission) and from cow to other species, 

including wild (great tailed grackles) and peridomestic (pigeons) birds and 
mammals (cats and raccoons; interspecies transmission). The spread of the 
virus between farms occurred by the movement of cattle between farms, and 
probably by movement of wild birds and fomites including personnel, shared 
farm equipment and trucks (feed, milk and/or animal trucks). The model was 
created using BioRender (https://biorender.com).

Leonardo C Caserta, et al. Nature. 2024 Oct;634(8034):669-676. 

⽶国でのClade 2.3.4.4bのスピルオーバモデル図

Nature | Vol 634 | 17 October 2024 | 675

and/or pharynx), from where it could disseminate to other organs via 
a short and low-level viraemia. The collected evidence suggests that 
the mammary gland is the main site of virus replication, resulting in 
substantial virus shedding in milk. Another possible transmission 
route includes direct infection of the mammary gland through the 
teat orifice and cisternae, which could occur through contaminated 
floors and bedding where animals lay in the farm or mechanically via 
the milking equipment during milking. This entry route could also 
lead to viraemia and subsequent virus dissemination/replication in 
other distant tissue sites. In the 1950s, several studies have shown that 
direct inoculation of virus into the udder of dairy cows and goats with 
the human PR8 strain of IAV led to infection and viral shedding37–41. 
These results suggest, considering the current outbreak, that mam-
mary epithelial cells, which express α2,3 and α2,6 sialic acid36, may be 
generally susceptible to IAVs. There are a few studies that have sug-
gested an association between IAV and clinical disease42–47, but, to our 
knowledge, there is no evidence yet of sustained transmission. The 
only published study of a goose/Guangdong lineage virus being inocu-
lated intranasally into calves has shown limited viral replication with 
no clinical disease and no evidence of transmission48. Experimental 
infection studies using different inoculation routes (that is, intranasal 
versus intramammary) with the HPAI H5N1 genotype B3.13 virus and, 
perhaps, other contemporary viruses of the 2.3.4.4b lineage in dairy 
cattle with sequential and comprehensive sampling are critical to 
answer these important questions about the port of entry, infection 
dynamics and pathogenesis in this new host species.

Spillover of HPAI H5N1 clade 2.3.4.4b into mammalian species has 
been reported throughout the current global outbreak20,49; however, 
there was no evidence of sustained virus transmission in mammals. 
Our epidemiological investigation combined with genome sequence 
and geographical dispersal analysis provides evidence of efficient 
intraspecies and interspecies transmission of the HPAI H5N1 geno-
type B3.13. Soon after apparently healthy lactating cattle were moved 
from farm 1 to farm 3, resident animals in farm 3 developed clinical 
signs compatible with HPAI H5N1, providing evidence suggesting 
that non-clinical animals can spread the virus. Analysis of the genetic 
relationship between the viruses detected in farms 1 and 3 combined 

with phylogeographical modelling indicate that the viruses infecting 
cattle in these farms are closely related, supporting the direct epide-
miological link and indicating long-range viral dispersal and efficient 
cattle-to-cattle transmission. The results from the phylogenomic and 
phylogeographical analyses in both sites of farm 2 and on farms 7 and 
9 also indicate regional long-range farm-to-farm spread of the virus. In 
these cases, fomites such as shared farm equipment, vehicles or per-
sonnel may have a role in virus spread. The dispersal of virus between 
farms 7 and 9 could have been vectored by wild birds, as suggested by 
the fact that blackbirds found dead near farm 7 were infected with a 
virus closely related to the virus circulating in cattle in these farms. 
Alternatively, the birds at this premise could have been infected with 
virus shed by cattle. All affected farms from this study are large farms 
with cattle maintained in open-air pens, which facilitates access of 
wild birds or mammals to feed and water that could mediate indirect 
contact between cattle and potentially infected wild birds or mammals. 
Our phylogenomic analysis in sequences recovered from affected cats 
(farms 1, 2, 4 and 5) and a raccoon (farm 8) combined with epidemio-
logical information revealing the practice of feeding raw milk to cats in 
these farms support cattle-to-cat and cattle-to-raccoon transmission. 
These observations highlight complex pathways underlying the intro-
duction and spread of HPAI H5N1 in dairy farms (Fig. 6), underscoring 
the need for efficient biosecurity practices and enhanced surveillance 
efforts in affected and non-affected farms.

The spillover of HPAI H5N1 into dairy cattle and evidence for efficient 
and sustained mammal-to-mammal transmission are unprecedented. 
This efficient transmission is concerning as it can lead to the adaptation 
of the virus, potentially enhancing its infectivity and transmissibility in 
other species, including humans. Although none of the nine affected 
farms included in the present study reported cases of human HPAI H5N1 
infection, there have been three confirmed human cases resulting in 
mild conjunctivitis and respiratory infection in other farms in Texas and 
Michigan50–52. These cases highlight the zoonotic potential of the virus, 
underscoring the need for robust measures to prevent and control the 
infection and further spread of HPAI H5N1 in dairy cattle. This would 
reduce the risk of the virus adapting in this new mammalian host spe-
cies, thereby decreasing the pandemic risk to humans.
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cow to cow (intraspecies transmission) and from cow to other species, 
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significant concerns regarding its impact on various 
mammalian species globally. Recent data reveal that, 
as of the latest assessment, 37 new mammal species 
have been a!icted since 2021. The majority of these 
cases involve wild terrestrial mammals such as foxes, 
skunks, bears, bobcats, and raccoons [9, 36, 37]. Intri-
guingly, there have been sporadic infections among 
domestic pets like domestic cats and dogs [38–40], 
as well as marine mammals, including dolphins and 
sea lions [41]. Moreover, from January 2022 to April 
2023, eight documented human cases of H5N1 
in"uenza from clade 2.3.4.4b have been recorded, sev-
eral of which were severe or fatal (https://www.cdc. 
gov."u/), underlining the gravity of this situation. 
Adding to this growing list of a#ected species, we 
now characterize an H5N1 in"uenza virus strain 
from clade 2.3.4.4b infecting dairy cattle associated 
with a sudden drop in milk production. The detection 
of this virus in bovine milk raises a potential public 
health concern related to the risk to dairy workers in 
close contact with potentially infected cattle, zoonotic 
transmission through unpasteurized milk, and sub-
sequent human-to-human transmission. This under-
scores the need for public awareness, pasteurization 
of milk to maintain adequate food safety, outbreak 
management, and a holistic approach to human health 
management.

In addition to being the first documented occur-
rence of HPAI A (H5N1) clade 2.3.4.4b virus infection 
in domestic dairy cattle, pathology observations in this 
outbreak revealed an apparent tissue tropism for 
mammary gland in lactating domestic dairy cattle 
[15, 42]. Prior to this incident, the clade 2.3.4.4b 
IAV has typically caused systemic and respiratory dis-
eases in wild mammals [9]. Gross and microscopic 
lesions in wild mammals were frequently observed 
in organs such as the lung, heart, liver, spleen, and kid-
ney, with some cases resulting in lesions in the brain 
leading to neurological signs. Furthermore, while it 
is widely recognized that certain strains of HPAI 
H5N1 clade 2.3.4.4b virus can breach the blood– 
brain barrier [9, 36, 38, 43], this is the first instance 
where the virus may penetrate the blood-milk barrier 
and be present in milk, with its underlying mechan-
isms remains unknown.

During this outbreak, HPAI virus strains from var-
ious sources such as wild birds, dairy cattle, cats, and a 
skunk, along with a human, displayed remarkably 
high nucleotide identities in their genome sequences, 
forming a distinct phylogenetic subcluster. These 
findings suggest a single introduction of the clade 
2.3.4.4b strain into Texas and neighbouring regions 
by wild birds. The widespread detection of this 
HPAI virus strain across diverse regions and species 

Figure 2. Schematic representation of genomic composition and reassortment time of HPAI H5N1 viruses from dairy cattle and 
other animals and human in March 2024. Viral particles are represented by coloured ovals containing horizontal bars representing 
the eight gene segments (from top to bottom: PB2, PB1, PA, HA, NP, NA, M, and NS). Each colour represents a separate virus back-
ground. The illustration is based on GenoFLU (https://github.com/USDA-VS/GenoFLU) and phylogenetic analysis. ML: mallard, RT: 
ruddy turnstone, AB: Alberta, DB: Delaware Bay.
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mens obtained on the day of symptom onset. 
Additional clinical specimens were not available 
for influenza testing. Although viral RNA puri-
fied from the nasopharyngeal swab specimen 
(cycle threshold [Ct] value, 33) yielded insufficient 
PCR amplicons for sequencing, complete genome 
sequences from the conjunctival swab specimen 
(Ct value, 18) confirmed that the virus belonged 
to clade 2.3.4.4b (genotype B3.13), and successful 
virus isolation from both the conjunctival and 
nasopharyngeal swab specimens yielded identical 
virus. All gene segments were closely related to 
viruses detected in Texas dairy cattle and other 
genotype B3.13 viruses detected in peridomestic 
wild birds in Texas during March 2024 (Fig. S1 in 
the Supplementary Appendix, available with the 
full text of this letter at NEJM.org). Sequence data 
from presumably infected cattle on the farm 
where the worker was exposed were not available 
for analysis.

Viral sequences from cattle and from the 
worker maintained primarily avian genetic char-
acteristics and lacked changes in the hemagglu-
tinin gene that would affect receptor-binding 
specificity (e.g., binding to α2-6–linked sialic 
acid receptors, primarily located in the human 
upper respiratory tract) and transmission risk to 
humans. The virus identified in the worker’s 
specimen had a change (PB2 E627K) that has 
been associated with viral adaptation to mam-
malian hosts and detected previously in humans 
and other mammals infected with HPAI A(H5N1) 
viruses and other avian influenza A virus sub-
types, including A(H7N9) and A(H9N2). No ge-
netic markers associated with reduced suscepti-
bility to influenza antiviral drugs approved by 
the Food and Drug Administration were identi-
fied. Additional results and interpretation and 
discussion of findings, unanswered questions, 
recommendations, and references are provided 
in the Supplementary Appendix. The hemagglu-
tinin of the virus was found to be closely related 
to two existing clade 2.3.4.4b A(H5N1) candi-
date vaccine viruses. Because influenza A(H5N1) 
viruses have pandemic potential, these candi-
date vaccine viruses are available to manufactur-
ers and could be used to produce vaccine if 
needed.
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・右⽬に⾚みと不快感が現れる(結膜下出⾎と薄い漿液性排液)
・呼吸は正常、酸素飽和度 97% でした。
・聴診で肺は清明
・発熱、呼吸器症状、視覚の変化、その他の症はなし
・野⿃、家禽、その他の動物との接触はなかったが、
・乳汁分泌量の減少、⾷欲減退、無気⼒、発熱、脱⽔症状を起こした乳⽜
と密接な接触
・⿐咽頭スワブ検体 (Ct値 33)
・結膜スワブ検体 (Ct 値18)
・ Clade 2.3.4.4b (遺伝⼦型 B3.13)のウイルス(テキサス州事例と同じ)

酪農場労働者での乳⽜からのH5N1ウイルス感染事例

2003年(オランダ)、2013年(イタリア)での
HPAI H7N7 ヒト感染例と同じ結膜炎



PB2遺伝⼦の変異
(RNAポリメラーゼの変異)

41℃で増殖 33℃で増殖

PB2 E627K変異
(ヒト分離株にほぼ限定)

哺乳動物におけるウイルスの効率的な複製

⾼病原性⿃インフルエンザウイルスの増殖性に関する変異

Rabeh El-Shesheny, et al. Pathogens. 2022 Dec 26;12(1):36

PB2 E627K Mammalian host adaptation
D701N Increase polymerase activity and viral replication in mammalian cells 
L89V Enhanced polymerase activity, increased virulence in mice

G309D
T339K
A588V Mammalian host adaptation 

PB1-F2 N66S Increases virulence, replication efficiency, and the antiviral response in mammals
PA V100A Contributed to the virulence and mammalian adaptation

S409N 
A515T Increased polymerase activity, increased virulence in mammals and birds 

HA E198D Enhanced mammalian receptor binding 
Q234L Preferential binding to human Sialic acid α2–6 receptor
G236S
I155T  Enhanced mammalian receptor binding 

NA E119V Oseltamivir resistance 
H275Y
R293K
N295S

M2 L26P Reduced susceptibility to amantadine 
V27A/I V 

A30T
S31N
G34E

NS1 P42S Increased virulence and pathogenicity in mammals 
D92E
V149A

⾼病原性⿃インフルエンザウイルスのアミノ酸変異



テキサス州、カンザス州、ミシガン州、ニューメキシコ州、アイダホ州、オハイオ州、
ノースカロライナ州、サウスダコタ州、コロラド州、ワイオミング州、アイオワ州、
ミネソタ州、オクラホマ州、カリフォルニア州、ユタ州

○ 15州492農場（2024年11月13日時点）

○ 牛の臨床所見は、食欲低下、泌乳量減少等。重症例では粘稠な乳の排出等。
死亡率が高い鶏への感染と異なり、牛の症状は比較的軽く10日程度で回復。

○ ウイルスは野鳥や家きん等に感染するウイルスと同様のH5N1亜型。
野鳥から乳牛への１事例の感染から、主に搾乳作業を介して、他の乳牛へ感染が広がった
と推定。感染牛は乳中に多くのウイルスを排出。

乳牛における感染状況等
2024年11月13日
農林水産省消費・安全局動物衛生課

米国の乳牛における高病原性鳥インフルエンザ（HPAI）について

○ 2024年４月29日以降、州境を越えて移動する搾乳牛に対しては、HPAI検査を義務付け。

○ 市販されている牛乳・乳製品の原料はほぼ全て加熱殺菌されている。このため、米国食品医薬品局（FDA）は、引き続き消費
者の健康リスクに懸念はないとの見解。市場に流通する牛乳・乳製品の調査において、これまでウイルスは検出されていない。

○ 2024年４月１日以降、感染した牛と接触した25名のHPAI感染を確認。これまで報告された症例によれば、いずれも軽症
（多くは結膜炎を伴う。一部、咳などの上気道症状。）で回復済み又は回復中と報告。ウイルス解析の結果、人への感染性を
上昇させる遺伝子変異はこれまでに確認されておらず、米国疾病予防管理センター（CDC）は、一般市民に対する感染リスク
は低いままであるとの見解。

○ 肉用牛で本病は確認されていない。 USDAは、と畜場における検査により牛肉の安全性は確保されているとの見解。市場に流
通するひき肉での調査において、これまでウイルスは検出されていない。

牛乳・乳製品、牛肉の安全性、人への感染リスク

農林水産省の見解・対応状況
○ 米国の乳牛における集団感染は、野鳥から乳牛への１事例の感染から生じた過去に世界で経験のない極めて稀な事象である。
また、2003年以降、米国から日本への生体牛の輸入は停止されており、乳牛を介して本病が日本から持ち込まれることはない。
したがって、現状において日本の牛での感染を過度に恐れる必要はない。

○ 州境を超える感染拡大は牛の個体移動により起こり、酪農場間での感染拡大は搾乳作業に加えて、作業者、牛の運搬車など
による可能性があるとされる。家きん農場への感染も疫学調査が進められている。

米国農務省（USDA）ウェブサイトより

○ 一方で、日本国内でも野鳥から牛に感染するおそれを完全には否定できないため、都道府県に対し、牛の飼養管理者、獣医師
等に対する本事例の周知、野鳥等から牛への感染を防止する基本的な飼養衛生管理の徹底及び食欲低下、乳量減少等がみられ
た場合の獣医師又は家畜保健衛生所への相談についての注意喚起とともに、感染が疑われる事例があった場合の連絡を要請
（2024年４月３日）。

まれ

鳥インフルエンザA（H5N1）発生国・地域及びヒトでの確定症例（ 2 0 0 3年 1 1月以降）

2024年10月15日 厚生労働省健康・生活衛生局感染症対策部感染症対策課作成

発症者数計904人（うち死亡464人）
*2020年以降の発症者数 43人（うち死亡9人）

：2003年以降、ヒトでのH5N1発症が認められた国・地域
：2020年以降、ヒトでのH5N1発症が認められた国・地域

（WHOの正式な公表に基づく）

出典：WHO/GIP, data in HQ as of 27 Sept 2024

《欧州》
英国
発症者5人
（うち死亡者0人）
スペイン
発症者2人
（うち死亡者0人）

《中東》
アゼルバイジャン
発症者8人
（うち死亡者5人）
イラク
発症者3人
（うち死亡者2人）
トルコ
発症者12人
（うち死亡者4人）

《アフリカ》
エジプト
発症者359人
（うち死亡者120人）
ジブチ
発症者1人
（うち死亡者0人）
ナイジェリア
発症者1人
（うち死亡者1人）

《北米》
カナダ
発症者1人
（うち死亡者1人）
米国
発症者10人
（うち死亡者0人）

《中南米》
エクアドル
発症者1人
（うち死亡者0人）
チリ
発症者1人
（うち死亡者0人）

《アジア》
インドネシア
発症者200人
（うち死亡者168人）
カンボジア
発症者72人
（うち死亡者43人）
タイ
発症者25人
（うち死亡者17人）
中国
発症者56人
（うち死亡者32人）
ネパール
発症者1人
（うち死亡者1人）
パキスタン
発症者3人
（うち死亡者1人）

バングラデシュ
発症者8人
（うち死亡者1人）
ベトナム
発症者129人
（うち死亡者65人）
ミャンマー
発症者1人
（うち死亡者0人）
ラオス
発症者3人
（うち死亡者2人）
インド
発症者1人
（うち死亡者1人）

《太平洋》
オーストラリア
発症者1人
（うち死亡者0人）

カナダ
2024/11/9
感染例公表



WHOに報告されたヒトの鳥インフルエンザA（H5N1）確定症例数

国名
2003-2009 2010-2014 2015-2019 2020 2021 2022 2023 2024 合計
症例数 死亡数 症例数 死亡数 症例数 死亡数 症例数 死亡数 症例数 死亡数 症例数 死亡数 症例数 死亡数 症例数 死亡数 症例数 死亡数

オーストラリア 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 1 0
アゼルバイジャン 8 5 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 8 5
バングラデシュ 1 0 6 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 8 1
カンボジア 9 7 47 30 0 0 0 0 0 0 0 0 6 4 10 2 72 43
カナダ 0 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1
チリ 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 0
中国 38 25 9 5 6 1 0 0 0 0 1 1 1 0 1 0 56 32
ジブチ 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0
エクアドル 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 1 0
エジプト 90 27 120 50 149 43 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 359 120
インド 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0 0 0 1 1
インドネシア 162 134 35 31 3 3 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 200 168
イラク 3 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 3 2
ラオス 2 2 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 3 2
ミャンマー 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0
ネパール 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1
ナイジェリア 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1
パキスタン 3 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 3 1
スペイン 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2 0 0 0 0 0 2 0
タイ 25 17 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 25 17
トルコ 12 4 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 12 4
英国 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 4 0 0 0 5 0
米国 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 9 0 10 0
ベトナム 112 57 15 7 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 1 129 65
合計 468 282 233 125 160 48 1 0 2 1 6 1 12 4 22 3 904 464

注：確定症例数は死亡例数を含む。また、WHOは検査で確定された症例のみ報告する。
出典：WHO/GIP, data in HQ as of 27 Sept 2024
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Clade 2.3.4.4の分布

H5N1ウイルスのまとめ(最近)
p ⿃のClade 2.3.4.4b流⾏域が急拡⼤ (2021年北⽶、2022年中南⽶、2024年南極)

p 2020年以降、⽔棲哺乳動物も含めた哺乳動物(48種以上)の感染が世界的にも拡⼤
    (欧州では⼤規模ミンク農場での感染事例発⽣)

p チリ、アルゼンチン等の南⽶でアシカ、ゾウアザラシの感染・⼤量死が2022年以降に発⽣

p ポーランド、韓国では、飼い猫がエサとして与えられた⿃⾁より感染(2023年)
(韓国の事例は、⽣アヒル⾁を使⽤した市販のペットフードが感染源と考えられた)

p 2024年3⽉、⽶国で乳⽜でのClade 2.3.4.4bの感染例が報告、⽶国内で感染拡⼤

p 乳⽜の乳腺や搾乳後の⽜乳に⼤量のウイルスが存在、呼吸器にはほとんど存在せず
(殺菌処理によりウイルスは不活化される)

p 乳⽜からのヒト感染例の報告(結膜炎が多い、呼吸器症状はほとんどなく、重症化例も無い)

p 直近のカナダでの感染例は⽶国の乳⽜感染事例とはリンクしない

p インドではClade 2.3.2.1a、カンボジア、ベトナムではClade 2.3.2.1cのヒト感染例

p ⿃や動物での感染を収めない限り、ヒト感染の可能性は低くならない


