
緒　　　言

　ノロウイルスは下痢症を引き起こす原因ウイルスであ
り，わが国でも11月から２月に食中毒や集団発生を引き
起こす主な病因物質として知られている［１，２］．過
去の広島県でのノロウイルスによる集団感染事例では，
2012/2013シーズンにGⅡ.4 Sydney_2012が出現し［３］，
以降，数シーズンに渡り流行株として検出されてきた．
その後，2016/2017シーズンにはGⅡ.2の大流行がみられ
たが［４-６］，翌シーズンにはGⅡ.4 Sydney_2012が主
要流行株となった．このようにノロウイルスの流行状況
はシーズンごとに変化している．特に2020/2021シーズ
ンは新型コロナウイルス禍にあり，過去のシーズンとは
異なった流行実態になったので報告する．

材料および方法

１　供試サンプル
　2021年１月から６月までに当センターに搬入されたノ
ロウイルスを原因とする集団発生事例26例の糞便検体を
用いた．

２�　RT-PCR法によるノロウイルスのカプシド上流域の
遺伝子検出

　10％糞便乳剤からQIAamp Viral RNA mini Kit
（QIAGEN）によりRNA抽出を行った.
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資　料

　逆転写反応は5×buffer ４µl，2mM dNTPs ４µl，
50mM Random primer pd(N)9（タカラバイオ）１
µl，RNase inhibitor（40U/µl）（TOYOBO）0.5µl，
ReverTra Ace （100U/µl）（TOYOBO）１µlを含む反応
液に抽出RNA 9.5µlを加え，30℃・10分，42℃・30分，
99℃・５分の条件で行った．PCR反応は，AmpliTaq 
Gold Fast PCR Master Mix UP（Applied Bio systems）
10µl，10µMのセンス及びアンチセンスプライマー各１
µlとcDNA ３µlを加えた20µlの反応液で，95℃・10分の
熱変性の後，96℃・３秒，57℃・30秒，68℃・５秒を40
サイクル行い，最後に72℃・10分の最終伸長を行った．
NoV検出プライマーにはGⅠ用にGⅠSKF，GⅠSKR，G
Ⅱ用にGⅡSKF，GⅡSKRとGⅡALSKRを用いた［７，
８］． 

３　カプシド上流域のシークエンスと遺伝子解析
　RT-PCR法での増幅産物を２％アガロースゲルで
電気泳動後確認し，ノロウイルスの増幅産物が認め
られたものについてQIAquick PCR Purification Kit

（QIAGEN）を用いてPCR産物を精製した．その後，
BigDye Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit（Life 
technologies）及びApplied Biosystem 3500 Genetic 
Analyzer（Life technologis）を用いたダイレクトシー
クエンスにより塩基配列を決定した．遺伝子型別には
GⅠ，GⅡそれぞれ302bpの塩基配列を用い，MEGA 
X（https://www.megasoftware.net/）で解析を行い，
Norovirus Typing Tool Version 2.0（https://www.
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考　　　察

　2020/2021シーズンは，ここ数シーズンでのノロウイ
ルスの検出状況と比較し，事例数や主要流行株，流行時
期が異なるシーズンとなった． 
　2020/2021シーズンに当県で検出されたノロウイ
ル ス の 遺 伝 子 型 はGⅠ がGⅠ.2，GⅡ がGⅡ.2，GⅡ.4 
Sydney_2012，GⅡ.６で，特にGⅡ.2が多く検出された
シーズンとなった（図１）．GⅡ.2は過去10シーズンでは
2016/2017シーズンに流行しており，これに次いで二番
目に多く検出された（図４）．
　2020/2021シーズンの病原微生物検出情報［９］（図５）
と比較すると，当県と同様にGⅡ.2が最も多く検出され
ており，このことから2020/2021シーズンはGⅡ.2が主要
流行株であると考えられた．
　GⅡ.2の事例発生は保育園での発生が多く，2016/2017
シーズンでは８割が，2020/2021シーズンでは９割が保
育園での発生だった（図２）．2016/2017シーズンのGⅡ.2
流行時，他県でも保育園等の低年齢層での発生が多く
みられており［５，６，10］，GⅡ.2が流行した今シーズ
ンも同様に保育園等での流行がみられた．一方，当県で
はGⅡ.17は検出されなかったが，全国［９］ではGⅡ.17
の検出が約２割を占めていた点が異なった（図１，５）．
GⅡ.4は昨シーズンに比べ検出された割合は減少したが，

rivm.nl/mpf/typingtool/norovirus/）にて遺伝子型を決
定した．

結　　　果

　2020/2021シーズンに検出されたノロウイルスのVP1
上流域の塩基配列を解読し，遺伝子型を特定した（図１）．
　2020/2021シーズンに検出されたノロウイルスを原因
とする集団事例26例のうちGⅠを原因とするものは１
例，GⅡを原因とするものは25例あった．検出された遺
伝子型はGⅠが１種（GⅠ.2），GⅡが３種（GⅡ.2，GⅡ.4 
Sydney_2012，GⅡ.6）であった．また，２つ以上の型
が同時に検出された例は２例あり，それぞれGⅡ.2とG
Ⅱ.4 Sydney_2012が検出された．2020/2021シーズンに
検出されたノロウイルスの約７割をGⅡ.2が占めた．G
Ⅱ.2が検出された19例のうち１例を除いて全て保育園等
で発生したものだった（図２）．
　2020/2021シーズンでは初発が１月と遅く，以後継続
的に事例数が増加し，４月にピークを迎え，その後減少
した．ノロウイルスの検出が増加した２月から４月はG
Ⅱ.2の検出が多く，５，６月はGⅡ.4 Sydney_2012が多
く検出された（図３）．
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図１　 2020/2021シーズンの検出遺伝子型別の事例発生
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図２　GⅡ.2を原因とする事例の発生施設
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図３　2020/2021シーズンの月別検出遺伝子型と事例数
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減少したことによって流行時期が大幅に遅れたと考えら
れた．しかし，2019/2020シーズンでは新型コロナウイ
ルスに対する対策の影響で世界的に減少した［13，14］
と考えられたノロウイルスの発生数が2020/2021シーズ
ンでは再び増加傾向にあると考えられた（図６）．
　以上のことから，2020/2021シーズンは以前より数シー
ズンに渡り主要流行株だったGⅡ.4 Sydney_2012からG
Ⅱ.2が主要流行株に変化した．また，新型コロナウイル
スの流行下ということもあり，過去のシーズンと比べ初
発が遅く，流行期間，流行ピークとも大幅に後にずれ込
んだシーズンだったため，今後ノロウイルスの流行時期
や遺伝子型が新型コロナウイルス流行後どのように変化
していくのかについて注意が必要である．
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