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Abstract 

During the period from September 2014 to June 2015 (2014-2015 season), norovirus was detected as the 

cause of 89 gastroenteritis outbreaks (76.1%) in Osaka City, Japan. The most common genotype in that season 

was GII.3 (44.9%), followed by GII.17 (30.3 %), which was rare genotype.  The incidences of GII.3 outbreaks 

and GII.17 outbreaks were highest during September-December 2014, and January-March 2015, respectively. 
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I 緒言 

ノロウイルス（NoV）はウイルス性胃腸炎の主な原因ウ

イルスであり、乳幼児から高齢者まで幅広い年齢層のヒ

トに感染する。NoV による胃腸炎は秋から冬に大きく流

行し、食中毒や保育所、小学校、高齢者施設などの施

設における集団胃腸炎事例も多発する。ゲノム遺伝子

配列の解析から、ヒト NoVは Genogroup I （GI）、GIIお

よび GIV の 3 種類の遺伝子グループに分類され、GI

および GIIが毎年流行している［1, 2］。GIと GIIには、

さらに複数の遺伝子型が存在している［3］。最近では、

GII.4に分類される NoVの新しい亜型が世界的な感染

拡大と流行を周期的に起こしていることが明らかにされ

た［4］。一方で、他の遺伝子型が流行することも報告さ

れている［5-8］。 

このように多くの種類の遺伝子型の NoV が流行して

いる現状を踏まえ、当研究所では、大阪市における

NoV 流行実態を把握するために検出された NoV 株の

遺伝子型別を行い、流行解析を実施している［5, 9, 10］。

今回、2014-2015 シーズンに大阪市で検出された NoV

株について分子疫学的解析を実施した。 

II 材料と方法 

1） 検査材料 

2014 年 9 月~2015 年 6 月までの期間（2014-2015 シ

ーズン）に大阪市立環境科学研究所に搬入された非細

菌性胃腸炎 117事例（患者糞便 470検体）を対象とした。 

 

2） NoVの検出および遺伝子型別 

糞便材料の処理は既報の方法に準じて行った［11］。

ウイルス RNA の抽出は QIAamp Viral RNA Mini kit 

（QIAGEN）を用いて QIAcube（QIAGEN）で行った。

NoV 遺伝子の検出は、リアルタイム RT-PCR 法を用い

て Applied Biosystems 7500 Real-Time PCR System （サ

ーモフィッシャーサイエンティフィック）で行った ［10, 12］。 

リアルタイム RT-PCR 法で陽性となった検体は、既報

［13］のプライマーペアを用いて、GeneAmp PCR System 

9700 （サーモフィッシャーサイエンティフィック）または

Applied Biosystems 2720 Thermal Cycler （サーモフィッ

シャーサイエンティフィック）で Capsid N/S領域の遺伝子

を増幅した。特異的遺伝子断片の増幅が認められた検

体 は 、 ダ イ レ ク ト シ ー ケ ン ス 法 に よ り 、 Applied 

Biosysytems 3130 ジェネティックアナライザ （サーモフィ

ッシャーサイエンティフィック）を用いて、塩基配列を決定

した。NoV の遺伝子型別および GII.4 の亜型は、
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Norovirus Genotyping Tool Version 1.0 （http://www. 

rivm.nl / mpf/norovirus/typingtool#/）を用いて分類した。

遺伝子型番号は、新しい表記法による番号を用いた［3］。 

 

III 結果 

NoVは 117事例中 89事例（76.1%）、患者糞便材料

470 検体中 295 検体（62.8%）から検出された。NoV 事

例は 11月（23事例）に最も多く、次いで 1月（18事例）

に多く発生していた（図 1）。NoV 陽性 89 事例のうち、

ヒトからヒトへ感染が疑われた（PP）事例は、少なくとも

58 事例（65.2%）認められた。主な原因施設は保育所

（43 事例）であり、他は高齢者施設（7 事例）、小学校（7

事例）、社会福祉施設（1事例）であった。カキ以外の食

品が原因として疑われた事例は 17事例（19.1%）であっ

た、カキの喫食が関連していた事例は 10事例（11.2%）

あり、11 月、1 月~3 月に発生し、特に 1 月（7 事例）に

集中していた。 

検出された NoVの遺伝子型は少なくとも 8種類（GI: 

4種類、GII: 4種類）認められた。GII.3（40事例、44.9%）

が最も多く、次いで GII.17（複数検出事例を含めて 27

事例、30.3%）、GII.4（複数検出事例を含めて 15事例、

16.9%）であった（表 1）。 

NoV GII.3による事例の 97.5%（39/40事例）は 2014

年 9 月から 12 月の期間に集中して発生し、11 月（22

事例）が最も多かった。NoV GII.3 による事例の中で、

87.5%（35/40 事例）が PP 事例であり、保育所（31 事

例）、小学校（2 事例）、中学校（1 事例）、専門学校（1

事例）における発生であった（図 2）。発生施設は大阪

市 24 区中 17 区にわたり、1 区あたり 1~4 施設の発生

であり、地理的・時間的な偏りはなかった。疫学調査に

おいても各事例間の関連性は認められなかった。 

GII.17 については 2014 年 12 月にシーズンで最初

の事例が市内高齢者施設で発生した。その後、NoV 

GII.17 による事例は 2015年 1 月から 3 月の期間に集
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表 1 大阪市で検出されたノロウイルスの 

遺伝子型（2014年 9月~2015年 6月） 

Genogroup 遺伝子型  事例数  

GI GI.2 2 

 GI.3 4 

 GI.4 1 

 GI 未型別  1  

   

GII  GII.3  40 

 GII.4  13 

 GII.17 24 

   

Mix
*
  4  

 合  計  89 

* :  複数の遺伝子型が検出された事例  

( G I . 3 / G II . 1 7、G I I . 4 / G I I . 1 7、G I I . 1 3 / G I I . 1 7、G I. 7 / G I I . 4 )  

 
図 2 ノロウイルス GII.3（A）および GII.17（B）による 

事例の推定原因および発生施設 
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中して発生し（88.9%、24/27 事例）、1 月（12 事例）が最

も多かった。NoV GII.17 による事例の中で、PP 事例が

11事例、カキの喫食関連事例が 8事例、カキ以外の食

品疑い事例が 8 事例であった（図 2）。PP 事例の主な

発生施設は市内の高齢者施設（7事例）であった。 

Capsid N/S領域の塩基配列（282塩基）の比較から、

2014年 9月から 12月に発生した 39事例から検出され

た GII.3株は互いに近縁であった（塩基配列相同性 ≧

98.9%）。また、今回検出されたすべての GII.17 株も互

いに近縁であり（≧98.5%）、同時期に国内他地域で検

出された株（Kawasaki308/JP/2015 、GenBank 番号

LC037415 ） ［ 14 ］ や 中 国 で 流 行 し て い た 株

（14F1502/GZ/GD/CHN/2014、GenBank 番号 KP718638）

［15］とも非常に近縁であった（≧98.5%）。GII.4 株は 2

種類の亜型（Den_Haag_2006b および Sydney_2012）

に分類され、ほとんどが GII.4 Sydney_2012 であった

（14/15事例）。 

 

IV 考察 

大阪市では 2014 年春季に保育所や小学校で NoV 

GII.6による集団胃腸炎事例が多発した[16]。2014年 7

月から 8 月には事例発生はほとんどなくなったが、9 月

に再び増加し始め、11 月に急増した。遺伝子型別の結

果、秋季に流行した NoV は GII.3 であり、春季に流行

したウイルスとは異なっていた。この流行株の変化が、

春季に続いて秋季にも同じ低年齢層で大きく流行した

ことに関連している可能性がある[17]。 

冬季に流行した NoV GII.17は大阪市において過去

にほとんど検出されたことがなく、非常に稀な遺伝子型

であった[5, 11]。大阪市では 2014 年 12 月にシーズン

で最初の NoV GII.17による事例が発生した後、1月に

急増した。国内の他地域においても同時期に同様の現

象が認められており[14, 18]、NoV GII.17 は全国的に

流行していたと考えられた。また、大阪市で認められた

NoV GII.17 による事例の多くは食中毒や高齢者施設

における集団事例であり、主に成人層における流行で

あった。他の地域からも成人での流行が報告されてい

る [18]。 

NoV GII.17 は 1978 年フランス領ギアナからの報告

[19]が最も古く、以降、世界中で散発的に検出されてい

た[20]。しかし、大阪市での流行とほぼ同時期に中国、

香港、台湾においても GII.17 の流行が認められた[15, 

20, 21]。流行株の遺伝子を比較したところ、大阪市、国

内他地域および中国の株は非常に近縁であったことか

ら、本株は国内だけでなくアジアで広く流行していたこ

とが示唆された。さらに、本株には Capsid の可変領域

である P2 domain にアミノ酸変異が確認されている[14, 

21, 22]。これは、本株の抗原性が変異していることを示

唆しており、今回流行した原因の一つであると考えられ

た。今のところ、本株の感染が国内だけでなく国を越え

て拡大した経路や要因などは明らかにされておらず、

詳細な調査・解析が必要である。 

NoV GII.4 は、これまで遺伝子の変異を起こしながら、

世界的に流行しており[4]、新しい GII.4 亜型の出現は

大きな流行の主な原因になる可能性が高い。大阪市で

は 2015 年 6 月までに検出された GII.4 はすべて既知

の亜型に分類されている。しかし、最近出現した GII.4

亜型は 2012 年の Sydney_2012 株であり [23]、既に 3

年が経過しているため、新たな亜型の出現が危惧され

る。 

2014-2015 シーズンの NoV 流行解析結果から、今

後は新しい GII.4 亜型に加えて稀な遺伝子型の出現

や流行する遺伝子型の変化についても早期に探知す

ることが NoV 感染症の流行予測と予防対策に重要で

あると考えられた。継続した流行の監視と遺伝子型別

による解析が必要である。 

 

V 結論 

・2014-2015 シーズンは 2014 年 9 月~12 月に GII.3、

2015年 1月~3月に GII.17が主に検出され、時期によ

って流行する NoVの遺伝子型が異なっていた。 

・NoV GII.3は主に低年齢層におけるヒトからヒトへの感

染拡大であった。 

・NoV GII.17の流行は大阪市において初めて認められ、

主に成人層で流行していた。 
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