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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、令和元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 

 令和元年度（平成 31 年 4 月～令和 2 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 23 事例

213 検体、小児散発例 50 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

108検体、調理従事者および施設職員等由来糞便 72検体、

ふきとり 33 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。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 23 事例 213 検体のうち、表 1 のと

おり 15 事例 91 検体（有症者 72 検体、従事者 16 検体、

ふきとり 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、事例 11 については拭き取り 1 検体で配列

が違うものがあったが（図 1、集団発生事例 11-2）、他は

事例ごとに 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 4、5、10、13 では有症者

と調理従事者の配列が 100％一致していた。発生施設は飲

食店（8 事例）、仕出し屋（5 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 、
GⅡ.6、 GⅡ.17 の 4 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.4 が 8 事例

（53.3%）で最も多く、次いで GⅡ.2 が 3 事例（20.0%）

であった（図 2）。 
令和元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 99.7％、GⅡ.4 は

93.2％、GⅡ.17 は 98.9％であり、高い相同性を示した（図

1）。 
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図 1  GenogroupⅡの系統樹解析（Capsid 領域 282nt、NJ 法） 

 



 

 

 
 
 

 
発生月別では、12 月（4 事例）が最も多く、1、2 月（そ

れぞれ 3 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 31 年 4 月には平成 31 年 3

月に引き続き 1 事例から GⅡ.2 が検出された。しかし令和

元年 6 月から令和 2 年 2 月にかけて 7 事例から GⅡ.4 が

検出され、GⅡ.2 は令和元年 12 月、令和 2 年 2 月の 2 事

例のみであった。また GⅡ.17 が令和元年 11 月、令和 2
年 2 月に 2 事例検出され、平成 30 年 2 月以来約 2 年ぶり

の検出となった。 
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表 1 NoV が陽性となった事例 

図 2 集団発生事例において検出された

NoV の遺伝子型 

図 3 集団発生事例の月別 NoV 検出事例数 

(件) 

1 2019.3.31 県外 飲食店 不明 1 / 1 / / NV（GⅡ.2）

2 2019.4.16 県外 飲食店
従業員を介する

食中毒
（事件報告）

1 / 1 / / NV（GⅡ型別不能）

3 2019.6.4 県外 飲食店 ヒト-ヒト感染 3 / 3 / / NV（GⅡ.6）

4 2019.6.19 福井市 飲食店
従業員を介する

食中毒
（事件報告）

4 / 4 2 / 3 0 / 9 NV（GⅡ.4）

5 2019.11.23 奥越 仕出屋
従業員を介する

食中毒
（事件報告）

10 / 11 2 / 7 / NV（GⅡ.17）

6 2019.12.2 県外 飲食店 ヒト-ヒト感染 4 / 5 / / NV（GⅡ.4）

7 2019.12.7 福井市 飲食店 不明 12 / 12 4 / 11 0 / 8 NV（GⅡ.2）

8 2019.12.15 福井市 結婚式場 ヒト-ヒト感染 12 / 14 0 / 8 / NV（GⅡ.4）

9 2019.12.21 県外 飲食店 ヒト-ヒト感染 1 / 1 / / NV（GⅡ.4）

10 2020.1.8 福井市 仕出屋
従業員を介する

食中毒
（事件報告）

2 / 3 5 / 6 0 / 10 NV（GⅡ.4）

11 2020.1.13 坂井 仕出屋 不明 4 / 4 2 / 2 3 / 6 NV（GⅡ.4）

12 2020.1.27 丹南 不明 ヒト-ヒト感染 2 / 2 / / NV（GⅡ.4）

13 2020.2.10 丹南 仕出屋
従業員を介する

食中毒
（事件報告）

6 / 8 1 / 2 / NV（GⅡ.4）

14 2020.2.19 県外 飲食店 不明 7 / 7 / / NV（GⅡ.2）

15 2020.2.17 丹南 仕出屋 不明 3 / 7 0 / 3 / NV（GⅡ.17）

有症者

陽性数／検査数
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
調理従事者等 ふきとり 検出した

遺伝子型陽性数／検査数 陽性数/検査数

3件

20.0％

8件 53.3％

1件

6.7％

2件

13.3％

1件

6.7% GⅡ.2

GⅡ.4

GⅡ.6

GⅡ.17

GⅡ型不明



 

３．２ 小児散発例 

調査対象の小児散発例 50 検体のうち、表 2 のとおり 10
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

1 2019年4月 0 GⅡ.4
2 2019年4月 3 GⅡ.4
3 2019年6月 2 GⅡ.4
4 2019年7月 1 GⅡ.3
5 2019年12月 1 GⅡ.4
6 2020年1月 1 GⅡ.4
7 2020年1月 1 GⅡ.4
8 2020年2月 2 GⅡ.2
9 2020年2月 3 GⅡ.4
10 2020年2月 1 GⅡ.4  

 
 
 

 
 
 

検出された NoV のうち、系統樹解析が可能であったの

は 8 検体で、GⅡ.2、GⅡ.3、GⅡ.4 の 3 種類の遺伝子型が

確認された（図 1、5）。遺伝子型別の検出頻度を比較する

と、GⅡ.4 が 8 検体（80.0%）で最も多く、次いで GⅡ.2、 
GⅡ.3 がそれぞれ 1 検体（それぞれ 10.0%）であった（図

4）。 
令和元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.4 は 98.2％であり、高

い相同性を示した（図 1）。 
発生月別では、2 月（3 検体）が最も多く、1 月（2 検体）

など NoV 流行期にあたる冬季に多かった（表 2、図 5）。 
遺伝子型別にみると、平成 30 年に続き平成 31 年 4 月

から令和 2 年 2 月まで GⅡ.4 が 7 検体で検出された。そ

の他の遺伝子型については GⅡ.2、GⅡ.3 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 23事例のうち 15事例からNoVが検出され、 
そのうちの 5 事例が食中毒事件となった（事例 2、4、5、
10、12）。 
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 5 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 31 年度は

集団発生事例において、GⅡ.2、GⅡ.4、GⅡ.6、GⅡ.17
の 4 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、GⅡ.3、GⅡ.4 の 3 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 31 年 4 月から令和

2 年 2 月にかけて 3 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り 20)、平成 31 年 3 月から引き続き検

出されていた。一方散発事例からは GⅡが検出された 10
検体のうち、令和 2 年 2 月に 1 検体から検出されたのみで

あった。 
GⅡ.4 は令和元年 6 月から令和 2 年 2 月にかけて集団発

生事例について 7 事例、小児散発事例については 7 検体か

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 21,22)、本県でも 2019/20 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。よって令和元年度は GⅡ.4 が集団発生事例、小児

散発事例ともに主な流行型であったと考えられた。事例 4、
6、8 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。 
GⅡ.17は集団発生事例について令和元年 11月から令和

2 年 2 月までの 2 事例で検出された。福井県内において G
Ⅱ.17 は平成 30 年 2 月以来の検出であったが 23)、小児散

発事例では検出されなかった。 
また、NoVは例年は 3月にも検出される傾向であるが、

令和 2 年 3 月には集団発生事例、小児散発例とも例年に比

べ検査事例が少なく、検出されなかった。この理由は新型

コロナウイルス感染症への感染予防対策が徹底された影

響が考えられる。 

表 2 小児散発例において NoV が陽性となった検体 

図 5 小児散発例の発病月別 NoV 検出数 
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図4 小児散発例において検出されたNoVの遺伝子型 



 

５．まとめ 
 

令和元年度に検査した急性胃腸炎集団発生 23事例 213
検体のうち、15 事例 91 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、G
Ⅱ.4、GⅡ.6、GⅡ.17）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 50 検体のうち、10 検体か

ら NoV を検出した。遺伝子解析を実施したところ、3 種

類の遺伝子型（GⅡ.2、GⅡ.3、GⅡ.4）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 24)、

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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