
 

－ 104 － 
 

平成 年度に福井県において検出された

ノロウイルスの遺伝子解析
 

酒井妙子・佐藤かおり・五十嵐映子・東方美保 
 

Genetic analysis of noroviruses detected in Fukui Prefecture in 2018/2019 
 

Taeko SAKAI, Kaori SATO, Eiko IGARASHI, Miho TOHO  
 
 
 

１．はじめに
 
ノロウイルス（以下 NoV）は、カリシウイルス科に

属し、ノーウォークウイルス種を唯一の種として持つ
1）エンベロープを持たない約 7,600 塩基のプラス 1 本

鎖 RNA ウイルスである 2)。また、NoV は主に糞口感

染により、嘔吐、下痢、腹痛および発熱等を発症する。

さらに、感染経路が多種多様で、汚染食品の喫食や、

調理従事者を介した食中毒およびヒト -ヒト感染によ

る感染症の集団発生原因となることが知られている
3),4)。  

NoV には 5 つ（Ⅰ～Ⅴ）の Genogroup があり、そ

の中の GenogroupⅠ（以下 GⅠ）、GenogroupⅡ（以下 G
Ⅱ）および GenogroupⅣがヒトを宿主とすることが知

られているが、GⅠ、GⅡによる感染が主である 3)。さ

らに、GⅠは 9、GⅡは 22 の遺伝子型が報告されてい

る 5),6)。中でも遺伝子型 GⅡ.4 の検出率は、世界的に高

いことが報告されており、胃腸炎の大流行に関与するこ

とがある 7)-9)。過去に胃腸炎が大流行した平成 18 年度

冬期（平成 18 年 10 月～19 年 1 月）および平成 24 年

度冬期（平成 24 年 10 月～25 年 1 月）には GⅡ.4 の

変異株が出現しており、その関連性が指摘されている
10),11)。福井県においても、GⅡ.4 変異株出現時には胃

腸炎が大流行した 12),13)。一方、平成 26 年 12 月には神

奈川県川崎市において GⅡ.17 におけるキメラウイル

スが検出され 14)、それ以降全国的に検出されるように

なった 15)。このように、NoV の流行動態の把握は、公

衆衛生において非常に重要であり、当センターではこ

れまでにも NoV の検査および遺伝子解析を実施して

きた 12),13)。 
本報では、平成 30 年度に福井県内で発生した集団発

生事例および県外での関連調査事例を含め当センター

において検査を実施した事例から検出された NoV に

ついて報告する。 
 

２．方法
 
２．１ 検査材料

平成 30 年度（平成 30 年 4 月～31 年 3 月）に当センタ

ーへ行政検査依頼があった急性胃腸炎集団発生 13 事例

183 検体、小児散発例 71 検体を対象とした。集団発生事

例における検体の種類は、有症者由来の糞便または吐物

87 検体、調理従事者および施設職員等由来糞便 46 検体、

ふきとり 16 検体、食品 34 検体であった。 

２．２ 検査方法

糞便および吐物は滅菌水で 10％乳剤とし、8,500×g、
10 分間冷却遠心後の上清を試料とした。ふきとり検体に

ついてはふきとりした綿棒を滅菌水 1mL で洗い出し、

8,500×g、10 分間冷却遠心後の上清を試料とした。前処

理後の試料から厚生労働省通知 16)に準じ、RNA 抽出、

DNase 処理および逆転写反応を実施し、cDNA を合成し

た。その後、糞便・吐物はリアルタイム PCR 法で、ふき

とりは PCR 産物を用いた nested リアルタイム PCR 法を

実施した。食品については厚生労働省通知 16)に準じパン

ソルビントラップ法を実施した。リアルタイム PCR 装置

は、Step One Plus Real-Time PCR System （Applied 
Biosystems）を使用した。 

NoV 陽性と判定した検体については、Kojima ら 17)の

方法に準じダイレクトシークエンス法により Capsid 領域

（GⅠ：295nt、GⅡ：282nt）の塩基配列を決定し、相同

性解析および系統解析を実施した。シークエンス装置は、

ABI PRISM 3130 Genetic Analyzer （ Applied 
Biosystems）を使用した。データの解析は、MEGA
（Molecular Evolutionary Gene Analysis）ver. 6.0 プロ

グラム 18)を使用し、最尤法（ML 法）により系統樹を作成

した。系統樹評価のため 1,000 回のブートストラップを実

施した。各遺伝子型の標準株は、ノロウイルスサイエンテ

ィフィックコミッティー（以下 NoV S.C.）が推奨する株

を使用した 5),6)。 

３．結果
 
３．１ 集団発生事例

調査対象の集団発生 13 事例 183 検体のうち、表 1 のと

おり 7 事例 65 検体（有症者 55 検体、従事者 5 検体、ふ

きとり 2 検体、食品 3 検体）で GⅡが検出された。 
Capsid 領域の遺伝子解析において、検出塩基配列を比

較したところ、各事例ごとに 99.3～100％の相同性を示し

た。福井県内に発生施設があり食中毒事件となった事例５

では有症者と食品由来の配列が 100％一致し、事例６、７

は相互に関連した事例であり、有症者と調理従事者、食品

由来の配列が 100％一致していた。発生施設は旅館（2 事

例）、仕出し屋（2 事例）が多かった（表 1）。 
検出された NoV の塩基配列について、各事例の代表株

を用いて系統樹解析を実施したところ、GⅡ.2、GⅡ.4 の 2
種類の遺伝子型が確認された（図 1、2）。遺伝子型別の検

出頻度を比較すると、GⅡ.2 が 5 事例（71.4%）で最も多

く、次いで GⅡ.4 が 2 事例（28.6%）であった（図 1）。 
平成 30 年度に複数回検出された遺伝子型の Capsid 領

域における塩基配列の相同性は、GⅡ.2 は 98.6％、GⅡ.4
は 99.3％であり、非常に高い相同性を示した（図 2）。 
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発生月別では、12 月、3 月（それぞれ 2 事例）が最も多

く、2 月（1 事例）など NoV 流行期にあたる冬季に多かっ

た（表 1、図 3）。 
遺伝子型別にみると、平成 30 年 4 月には平成 30 年 1

月に引き続き 1 事例から GⅡ.4 が検出された。しかし平成

30 年 11 月から平成 31 年 3 月にかけて 5 事例から GⅡ.2
が検出され、GⅡ.4 は平成 31 年 2 月の 1 事例のみであっ

た。GⅡ.2 は平成 28 年 12 月から平成 29 年 3 月に流行の

主流であり、2 年ぶりの検出となった。 
 

３．２ 小児散発例

調査対象の小児散発例 71 検体のうち、表 2 のとおり 19
検体で GⅡが検出された。 

 
 
 

検体番号 発病月 年齢
検出した
遺伝子型

2018年5月 GⅡ.2
2018年6月 GⅡ.6
2018年7月 不明 GⅡ.4
2018年8月 不明 GⅡ.4
2018年11月 GⅡ.3
2018年11月 GⅡ.2
2018年12月 GⅡ.4
2018年12月 GⅡ.4
2018年12月 GⅡ.4
2018年12月 GⅡ.4
2018年12月 GⅡ.2
2018年12月 GⅡ.4
2018年12月 GⅡ.4
2019年1月 GⅡ.4
2019年1月 GⅡ.4
2019年1月 GⅡ.6
2019年2月 GⅡ.4
2019年2月 不明 GⅡ.4
2019年3月 GⅡ.4  

 
検出された NoV のうち、系統樹解析が可能であったの

図 集団発生事例において検出された

の遺伝子型

表 が陽性となった事例

図 集団発生事例の月別 検出事例数

表 小児散発例において が陽性となった検体

丹南 家庭 ヒト-ヒト感染 NV（GⅡ.4）

県外 旅館
食中毒

（事件報告）
NV（GⅡ.2）

福井 飲食店 不明 NV（GⅡ.2）

坂井 不明 不明 NV（GⅡ.2）

二州 仕出屋
食中毒

（事件報告）
NV（GⅡ.4）

坂井 旅館
食中毒

（事件報告）
NV（GⅡ.2）

坂井 仕出屋
食中毒

（事件報告）
NV（GⅡ.2）

検出した
遺伝子型陽性数／検査数 陽性数／検査数 陽性数/検査数 陽性数/検査数

有症者 調理従事者等 食品 ふきとりその他
事例番号

初発患者
発生年月日

発生地域 発生施設 推定感染経路
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は 16 検体で、GⅡ.2、GⅡ.3、GⅡ.4、GⅡ.6 の 4 種類の

遺伝子型が確認された（図 2、5）。遺伝子型別の検出頻度

を比較すると、GⅡ.4 が 13 検体（68.4%）で最も多く、次

いで GⅡ.2 が 3 検体（15.8%）であった（図 5）。 

 
 

平成 30 年度に複数回検出された遺伝子型の Capsid 領

域における塩基配列の相同性は、GⅡ.2 は 100％、GⅡ.4
は 94.7％、GⅡ.6 は 98.9％であり、高い相同性を示した（図

2）。 
発生月別では、12 月（7 検体）が最も多く、1 月（3 検

体）などNoV流行期にあたる冬季に多かった（表2、図6）。 
遺伝子型別にみると、平成 30 年 4 月から 11 月には G

Ⅱ.2、GⅡ.4 などの 4 種類の遺伝子型が検出された。しか

し平成 30 年 12 月から平成 31 年 3 月にかけて 11 検体か

らGⅡ.4が検出され、その他の遺伝子型についてはGⅡ.2、
GⅡ.6 が 1 検体ずつ検出された。 

４．考察
 
NoV の感染経路は多種多様であり、集団発生の原因に

なることも報告されている 3),4)。集団発生事例として検査 
依頼のあった 13 事例のうち 7 事例から NoV が検出され、 
そのうちの 4 事例が食中毒事件となった（事例２，５，６，

７）。 
また食中毒事件にはならなかったが、ヒト－ヒト感染が

感染経路と推定された事例も 1 事例あり、NoV の予防対

策は重要であると考えられる。 
Capsid 領域における遺伝子解析の結果、平成 30 年度は

集団発生事例において、GⅡ.2、GⅡ.4 の 2 種類の遺伝子

型が検出された。また小児散発事例においては GⅡ.2、G
Ⅱ.3、GⅡ.4、GⅡ.6 の 4 種類の遺伝子型が検出された。 

GⅡ.2 は集団発生事例について平成 30 年 11 月から平成

31 年 3 月にかけて 5 事例から検出された。平成 28 年度に

おいて全国でも流行し 19)、福井県においても最も多く検出

された遺伝子型であったが 20)、平成 29 年度の集団発生事

例からは検出されていなかった。一方散発事例からは GⅡ

が検出された 19 検体のうち、平成 30 年 5 月から平成 30
年 12 月にかけて 3 検体から検出されたのみであり、集団

発生事例と小児散発例で異なる傾向が見られた。 
GⅡ.4 は平成 30 年 4 月から平成 31 年 2 月にかけて 2

事例から検出された。胃腸炎の小児散発例において GⅡ.4
は常に主要な遺伝子型であり 19)、本県でも 2018/19 シー

ズンにおける小児散発例からの NoV 検出割合は GⅡ.4 が

最も多かった。 事例１では、家庭内において小児が先行

発症していたとの情報もあり、小児感染事例との関連も考

えられる。 
 

５．まとめ
 

平成30年度に検査した急性胃腸炎集団発生13事例183
検体のうち、7 事例 65 検体から NoV を検出した。遺伝子

解析を実施したところ、2 種類の遺伝子型（GⅡ.2、GⅡ.4）
が検出され、遺伝子型の変遷が見られた。 

また小児散発事例については 71 検体のうち、19 検体か

ら NoV を検出した。遺伝子解析を実施したところ、4 種

類の遺伝子型（GⅡ.2、GⅡ.3、GⅡ.4、GⅡ.6）が検出さ

れた。 
NoVに対する防御反応は遺伝子型特異的であるため 22)、

今後も NoV の遺伝子型の変遷に注視する必要があると考

えられる。 
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図 Ⅱの系統樹解析（ 領域 法）

小児散発例7,8,9

小児散発例

集団発生事例5

集団発生事例1

小児散発例

小児散発例

GII.4-Sydney 2012 JX459908/Hu/GII.4/Sydney/NSW0514/2012/AU

小児散発例

GII.4-Apeldoorn 2007 AB445395/Hu/GII.4/Apeldoorn317/2007/NL

GII.4-NewOrleans 2009 GU445325/Hu/GII.4/New Orleans1805/2009/USA

GII.4-Hunter 2004 DQ078814/Hu/GII.4/Hunter504D/04O/AU

GII.4-Yerseke 2006a EF126963/Hu/GII.4/Yerseke38/2006/NL

GII.4-FarmingtonHills 2002 AY502023/Hu/NoV/Farmington Hills/2002/USA

GII.4-Asia 2003 DQ369797/Hu/Guangzhou/NVgz01/CHN

GII.4-Lanzou 2002 DQ364459/Hu/NoV/Lanzhou/35666/2002/China

GII.4-DenHaag 2006b EF126965/Hu/GII.4/DenHaag89/2006/NL

GII.4-Osaka 2007 AB434770/Hu/OC07138/07/JP

GII.4-US95 96 AF080558/408/97003012/1996/FL

GII.4-Camberwell 1994 AF145896/Camberwellvirus

GII.4 X76716 Bristol

GII.4-Kaiso 2003 AB294779/Hu/GII-4/Kaiso/030556/2003/JP

GII.20 EU373815 Luckenwalde591/2002/DE

GII.14 AY130761 M7/99/US

GII.6 AJ277620 Seacroft/90/UK

小児散発例

小児散発例

GII.11 AB074893 SwNoV/Sw918/97/JP

GII.19 AY823306 SwNoV/OHQW170/2003/US

GII.18 AY823304 SwNoV/OHQW101/2003/US

小児散発例5

GII.3 U02030 Tronto

GII.22 AB083780 YURI/JP

GII.17 AY502009 CSE1/2002/US

GII.21 AY675554 IF1998/2003/IR

GII.13 AY113106 Fayettevil/98/US

GII.1 U07611 Hawaii

GII.12 AJ277618 Wortley/90/UK

GII.16 AY502010 Triffin/1999/US

GII.10 AF427118 Erfurt/546/00/DE

GII.5 AJ277607 Hillingdon/90/UK

GII.2 X81879 Melksham

集団発生事例6

集団発生事例7

集団発生事例4

集団発生事例2

集団発生事例3

小児散発例1

小児散発例6

GII.15 AY130762 J23/1999/US

GII.7 AJ277608 Leeds/90/UK

GII.8 AF195848 Amsterdam

GII.9 AY038599 VA97207/97

GI.1 M87661 Norwalk/68/US

GⅡ.4

GⅡ.6

GⅡ.3
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