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大阪府内におけるノロウイルスの流行状況  (2010  –2013) 
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2012年度に大阪府内で発生したノロウイルス (Norovirus : NoV) に起因する胃腸炎集団感染事例数は 226事例と、

前年度と比較し約 2.2倍増加した。NoVに起因する胃腸炎集団感染事例の中で GII.4の占める割合を年度別に算出

すると、2011年度 43.3% (45/104) 、2012年度 79.2% (179/226)であった。さらに、GII.4亜型に焦点を当て解析す

ると、2011年度は、Den_Haag_2006b (28.9%, 13/45)、New_Orieans_2009 (44.4%, 20/45)、2012年度は Den_Haag_2006b 

(7.6%, 14/184) 、New_Orieans_2009 (3.3%, 6/184)、Sydney_2012 (87.0%, 160/184)が検出された。2012年度の NoV流

行は、Sydney_2012の出現により引き起こされたと考えられた。 

 

キ–ワ–ド : ノロウイルス、感染性胃腸炎、集団感染、変異株 
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諸	
 言  
ノロウイルス (Norovirus : NoV) は全ての年齢層に

おける非細菌性急性胃腸炎の主な原因ウイルスであり、

全世界の急性胃腸炎の 20%は NoV が原因と考えられ

る [1‒2]。NoV は、感染したヒトの糞便や嘔吐物、カ

キなどの食品を通して感染する [3‒6]。世界各地で高

齢者施設、社会福祉施設、保育所などにおける集団感

染事例が報告されており、毎年秋から冬にかけて報告

数は増加する [7‒8]。 

NoVは、カリシウイルス科に分類される(＋)センス 
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の一本鎖 RNA ウイルスである。NoV のゲノムは約

7,500塩基、3つの ORFs (Open Reading Frames)から構

成されている [9]。NoV のゲノム塩基配列は多様性に

富んでおり、カプシドの塩基配列の相同性に基づき

Genogroup I‒V の 5 つの遺伝子グループに分類される 

[10]。 

ヒトから主に検出される NoVは Genogroup I (GI)お

よび Genogroup II (GII)であり、GIは 9、GIIは 21の遺

伝子型に細分される [10]。世界各地で主に検出されて

いるのは Genogroup II genotype 4 (GII.4)である。これま

で NoV GII.4 は、ヒトの抗体によって認識されるカプ

シド領域に変異が入ることにより、新たな亜型を出現

させ周期的に流行を引き起こしてきた。近年では、2006

年に Den_Haag_2006b、2009年に New_Orleans_2009と

いう新たな亜型が出現し、日本国内を含めて世界的な

NoVの流行が確認された [11]。 

大阪府立公衆衛生研究所、大阪市立環境科学研究所、

堺市衛生研究所では、共同研究「大阪府全域における

ノロウイルス流行調査」を実施し、行政区画の枠組み

を超えて NoVの流行実態を解析している。本稿では、

2010年 12月から 2013年 3月までの 28ヶ月にわたっ

て大阪府内で発生した NoVに起因する胃腸炎集団感
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染事例の遺伝子型別を実施し、発生時期と発生施設に

ついて流行解析を行ったので報告する。 

	
 

調	
 査	
 方	
 法	
 

 

1.検査材料  
2010 年 12 月 1 日から 2013 年 3 月 31 日までの期間

に同一施設内において患者数 10 人以上の胃腸炎集団

感染が疑われ、大阪府立公衆衛生研究所、大阪市立環

境科学研究所、堺市衛生研究所で検査を実施した非細

菌性胃腸炎集団感染 433事例を対象とした。 

 

2.検体からのウイルスの検出及び遺伝子型別  

糞便検体より RNAを抽出し、リアルタイム RT‒PCR

法  [12]もしくは市販の検出キットを使用した RT‒

LAMP 法により NoV 遺伝子を検出した。NoV 遺伝子

が検出された事例について、その中から 2‒3 検体を選

択後、カプシド領域の塩基配列をダイレクトシークエ

ンス法にて決定し、NoV の遺伝子型別を行った [13]。

遺伝子型については Kageyama らの報告に従った [14]。

GII.4亜型の分類は、Norovirus Genotyping Tool Version 

1.0 (http://www.rivm.nl/mpf/norovirus/typingtool)に従い

行った [15]。その他の下痢症ウイルス (A 群ロタウイ

ルス、C 群ロタウイルス、サポウイルス、アストロウ

イルス、腸管アデノウイルス)については ELISA、リア

ルタイム RT‒PCR法等を用いて検出した [16]。 

 

結	
 	
 	
 果	
 

Ⅰ.ノロウイルスの検出と遺伝子型別分類	
 

2010年 12月から 2013年 3月の期間に大阪府内で発

生した胃腸炎集団感染事例から検出されたウイルスは、

ノロウイルス  94.2% (408/433)、A 群ロタウイルス 

3.5% (15/433)、サポウイルス 1.2% (5/433)、アストロウ

イルス 0.5% (2/433)、C群ロタウイルス 0.2% (1/433)、

腸管アデノウイルス 0.2% (1/433)、サポウイルスとア

ストロウイルスの混合事例 0.2% (1/433)であり、NoV

が原因ウイルスとして最も高い割合を示した (表 1)。

NoVに起因する胃腸炎集団感染事例数を年度別にわけ

て解析すると、2011年度は 104事例であったのに対し

て、2012 年度は 226 事例と NoV に起因する胃腸炎集

団感染事例数の増加が確認された。 

 
検出された NoV をカプシド領域の塩基配列に基づ

き分類すると、GI が 3.4% (14/408)、GII が 94.6% 

(386/408)、GIと GII混合事例が 0.98% (4/408)であった。

遺伝子型別においては、2010年 12月から 2013年 3月

の間に少なくとも GIが 4種類、GIIが 8種類検出され

た。GIは、GI.3 (7.1%, 1/14)、GI.4 (21.4%, 3/14)、GI.6  

(50.0%, 7/14) 、GI.14 (7.1%, 1/14)、GI Not Typed (NT) 

(14.3%, 2/14)、GIIは GII.2 (12.4%, 48/386)、GII.3 (3.6%, 

14/386)、GII.4 (66.6%, 257/386)、GII.6 (3.1%, 12/386)、

GII.7 (0.5%, 2/386)、GII.11 (0.3%, 1/386)、GII.12 (2.6%, 

10/386)、GII.13 (6.0%, 23/386)、GII NT (4.9%, 19/386) に

分類される NoV が検出された。また、GII.2/GII.13、

GI.14/GII.13、GII.2/GII.3の混合事例がそれぞれ 1事例、

GI.6/GII.4、GII.3/GII.4 の混合事例がそれぞれ 2 事例、

GII.4/GII.6/GI.4 の混合事例も 1 事例認められた。NoV

による集団感染 408 事例中 GII.4 が 63.0% (257/408)を

占めていた (図 1)。 
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2011 年度および 2012 年度における事例別遺伝子型

別状況を図 2A, Bに示した。GII.4の占める割合は混合

事例を含めると 2011 年度 43.3% (45/104)、2012 年度

79.2% (179/226)と、2012 年度は GII.4 の占める割合が

急増した (図 2A, B)。 

 

 

Ⅱ .新規ノロウイルス GII.4亜型の同定  

GII.4 亜型に焦点を当て解析すると、2011 年度は、

Den_Haag_2006b (28.9%, 13/45)、 New_Orieans_2009 

(44.4%, 20/45)、2012 年度は Den_Haag_2006b (7.6%, 

14/184) 、New_Orieans_2009 (3.3%, 6/184)、Sydney_2012 

(87.0%, 160/184)が検出された。亜型の推移を月毎に見

ると、 2012 年 7 月までは Den_Haag_2006b や

New_Orieans_2009が流行の主体となっていたが、2012

年 8 月以降、流行の主体が急速に Sydney_2012 に置き

換わり始めた(図 3)。2012年 12月以降、従来主流であ

った Den_Haag_2006b や New_Orieans_2009 は検出さ

れていない。 

 

 

Ⅲ .ノロウイルス GII.4の施設別検出状況  

GII.4 に起因する集団感染事例を施設別に解析する

と高齢者施設 48.5% (127/262)、幼稚園/保育所 34.4% 

(90/262)、社会福祉施設 5.7% (15/262)、小学校/中学校

4.6% (12/262) 、医療機関 3.0% (8/262)、その他 3.8% 

(10/262)で発生していることが明らかになった。

Sydney_2012 は、2012 年 1 月に大阪府内で発生した社

会福祉施設における集団感染事例から日本で初めて検

出された。その後、4月に幼稚園、6月に小学校、8月

から 9 月にかけて幼稚園における集団感染事例で検出

された。10月以降、幼稚園や保育所を中心とした低年

齢層で感染が拡大し、高齢者へと感染が拡大していっ

た (図 3, 図 4)。 
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. 
次に高齢者施設と幼稚園/保育所における遺伝子型

別の NoV 検出状況について解析した。2011 年度に遺
伝子型が決定できたものの中で、高齢者施設では 1 種
類、幼稚園/保育所では 7 種類(NT は除く)の遺伝子型
の NoV が検出された(表 2)。高齢者施設においては
GII.4 が 96.8% (30/31)と検出された NoV の殆どを占
めているのに対して、幼稚園/保育所では 17.4% (8/46)
であった(表 2)。また、2012年度については、幼稚園/
保育所において、8種類(NTは除く)の遺伝子型の NoV
が検出されていたが、GII.4 が 79.0% (79/100)を占め
ており、GII.4による感染拡大が確認された(表 2)。 

 
 

考	
 	
 	
 察	
 

	
 

感染性胃腸炎は発生頻度が高く公衆衛生上重要な感

染症である。世界的に NoVに起因する集団感染事例の

発生が頻繁に報告されている [1‒2]。大阪府内におい

て 2010年 12月から 2013年 3月に発生した非細菌性胃

腸炎集団感染 433事例中、NoVに起因するものが 94.2%

を占め、NoVによる集団感染 408事例中、GII.4が 257

事例 (63.0%)を占めていた。2003 年以降 GII.4 の検出

が増加してきたが、当時は流行株の一部に過ぎなかっ

た。しかし、2006 年の Den_Haag_2006b の出現ととも

に世界各国に感染が拡大し、急速に日本に伝播し大流

行を起こした [18]。それ以降、抗原性に重要なカプシ

ドタンパクの可変領域アミノ酸配列に変異が入ること

により、GII.4 型 NoV は世界各地で周期的に流行を引

き起こしてきた [17]。 

2012 年度についても流行する GII.4 の亜型に変化が

確認された。新しい亜型の Sydney_2012は、2011年に

上海 [19]、イタリア [20]、バングラディッシュ [21]

などで散発性胃腸炎患者から検出されはじめた。日本

国内では、2012年 1月に大阪府内の社会福祉施設にお

ける集団感染事例で初めて検出された [22‒23]。その

後、2010 年度および 2011 年度の流行の主体となった

Den_Haag_2006b や New_Orieans_2009 が Sydney_2012

に急速に置き換わり、2012年度の流行の主体となった。
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Sydney_2012 は、アメリカ、ヨーロッパ、オーストラ

リア、アジアなどの地域でも時を同じくして流行が確

認され [24]、大阪府内においても同じ現象が確認され

た。今回の大阪府全域における流行解析により、低年

齢層から高齢者層へと感染が拡大したことが明らかに

なった。 

Sydney_2012 については、カプシドタンパクの可変

領域アミノ酸配列の変異が確認されており [17]、抗原

性の乖離により集団免疫を回避して感染が拡大した可

能性が指摘されている [25]。今回の我々の疫学データ

もその可能性を強く示唆している。 

左近らは大阪府内における長期間に渡る NoV 遺伝

子型の解析結果から、小児における集団感染では様々

な遺伝子型の NoVが検出されると報告している [26]。

しかし、2012年度は Sydney_2012が小児における集団

感染の主体となり、Den_Haag_2006b が流行した 2006

年度と同様の傾向であった [26]。NoVに対する免疫は

4-8年持続すると報告されているが [27]、Sydney_2012

は小児の集団免疫を回避する変異を獲得した可能性が

示唆される。 

NoVに起因する散発性胃腸炎や集団感染事例は依然

として多い。NoVの変異と流行の関係は完全には明ら

かにされていないため、今後も適切なサーベイランス

による流行状況の把握、並びに遺伝子型別による流行

株の解析を行う必要がある。今後さらに、カプシドタ

ンパクのエピトープの変異と流行との関連性を明らか

にし、流行抑止やワクチン開発に繋がる知見を蓄積し

ていく必要があると考えられる。 
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