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2009/10年シーズンのノロウイルス感染症・食中毒事例から
検出された遺伝子型について
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　　In the 2009/10 season, 23 norovirus associated gastroenteritis outbreaks were observed in Hiroshima 
prefecture. Of these outbreaks, NoV GI, NoV GII, and redundancy of NoV GI and GII were detected in 19, 1, 
and 3 outbreaks, respectively. Features of these outbreaks in the 2009/10 season were as follows: 1) NoV GII.2, 
which had been a minor causative agent during the 2004/05 and 2008/09 seasons, was a predominant genotype 
in the 2009/10 season; and 2) A new GII.4 variant similar to the New Orleans 1805/09/US strain was detected 
and observed as much as 2006b, a predominant variant before the 2009/10 season.
　　This is the first report of the emergence and circulation of a new GII.4 variant in Hiroshima prefecture 
and may indicate the beginning of a transition in the prevalent variant of norovirus in Hiroshima prefecture.
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緒　　　言

　ノロウイルス（NoV）は急性胃腸炎の起因ウイルス
として世界的に流行しているウイルスである［１-３］．現
在NoVの遺伝子型には遺伝子グループ Iで１4，遺伝子
グループ II で2１の遺伝子型が知られている［ 4］（病原
体検出情報，http://idsc.nih.go.jp/pathogen/refer/noro-
kaisetu１.html）．その中でも特にGII.4 が主要な流行遺伝
子型として，変異型（サブタイプ）の変遷を繰り返しな
がら毎シーズン流行を繰り返している［５-８］．本県にお
いてもGII.4 を中心にさまざまな遺伝子型が検出されて
いるが，その流行状況はシーズンによって少しずつ異な
る［ ９］．そこで今回，200９/１0シーズンに感染症・食中
毒事例から検出されたNoVの特徴について過去 ５ シー
ズンと比較しながら流行遺伝子型の推移を検討した．

材料と方法

１　供試サンプル
　200９/１0年シーズンに当センターへ検査依頼のあった
NoVの感染症・食中毒2３事例の糞便検体１３0検体を用い
た．地域対象として，2004/0５年から200８/0９年の過去 ５
シーズンの８１事例を用いた．

２ 　RT-PCR法によるノロウイルス遺伝子の検出
　NoVの検出は１0%糞便乳剤からQIAamp Viral RNA 
mini Kit（キアゲン）によりRNA抽出を行った後，
RT-PCR 法により行った．逆転写反応は ５ × buffer 
4 µl，１0mM dNTPs 4 µl，５0mM Random primer 
pd（N）９（タカラバイオ） １ µl， RNase inhibitor （40U/
µ１）（TOYOBO）0.５µl，ReverTra Ace （１00U/µl）
（TOYOBO） １ µl を含む反応液に抽出RNA ９.５µl を
加え，３0℃，１0分，42℃，60分，９９℃， ５ 分の条件で
反応を行った．PCR反応は，１0× buffer ５ µl，１0mM 
dNTPs 4 µl，１0mMのセンスおよびアンチセンスプラ
イマー 各 １ µl，Ex Taq （ ５ U/µl）（タカラバイオ） １ µl
と cDNA ３ µl を加えた５0µl の反応液で，９4℃， ３分の
熱変性の後，９4℃，4５秒，５５℃，4５秒，72℃， １分を40
サイクル行い，最後に72℃，１５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，GII
用に GIISKF/GIISKR・GIIALSKRを用いた［１0,１１］．

３ 　PCR産物のシークエンスと系統樹解析
　PCR産物をQIAquick PCR Purification Kit（キアゲ
ン）により精製した後，SequiThermEXCEL II DNA 
Sequencing Kit-LC（EPICENTRE Biotechnologies）
および LI-COR 4200 series sequencer（LI-COR）を用
いたダイレクトシークエンスによりカプシドの ５ ’ 端領
域の塩基配列を決定した．翻訳開始点から264bp の塩
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基配列をClustalWプログラム（http://clustalw.ddbj.
nig.ac.jp/top-j.html）を用いて解析し，Tree explorer
（http://evolgen.biol.metro-u.ac.jp/TE/）で系統樹を作
成した．遺伝子型の分類はKageyama ら［ 4］および
病原体検出情報（http://idsc.nih.go.jp/pathogen/refer/
noro-kaisetu１.html）に示された分類に従った．

結　　　　果

１　ノロウイルスを原因とする感染症・食中毒事例の概
要

　200９/１0シーズンのNoV感染症・食中毒事例の概要を
Table １ に示した．200９/１0シーズンは１2月下旬に初発
があったのち， 2月にピークを迎え， ５月まで続いた．
2３事例のNoV検出結果は，１９事例からNoV GII を， １
事例からNoV GI を， ３事例からNoV GI，GII 両方を

検出した．NoV GI，GII 両方を検出した ３ 事例のうち
2事例は二枚貝も提供されている食中毒事例であった．

２ 　塩基配列の解析
　系統樹解析の結果，NoV GII の遺伝子型は，GII.4
が１0事 例，GII.2 が ９ 事 例，GII.３ が 2 事 例，GII.7，
GII.１2，GII.１4が各 １事例であった（Table １ ）．一方，
NoV GI の遺伝子型は，GI.８ が 2 事例，GI.１，GI.2，GI.4
が各 １ 事例であった（Table １ ）．200９/１0シーズンと
過去５シーズンに見られた遺伝子型をTable 2 および ３
に示した．200９/１0シーズンはそれ以前にはほとんど認
められなかったGII.2 が過去 ５シーズンの優勢ゲノタイ
プであるGII.4 と同程度認められた．200９/１0シーズン
に検出されたGII.2 は，本県で2004/0５シーズンに検出
された株や2004年に大阪市で流行した株とは異なり，
オランダで0５年，韓国で06年，島根で0８年に検出され

Table 1　Characteristics of the 23 norovirus outbreaks in  the 2009/10 season

Outbreak no. Month/year Setting Epidemiology
(transmission) Genotype

219 May/10 School Person to person GII.12
218 Apr./10 Caterer Food borne GII.4
217 Mar./10 Sports event Person to person GII.4
216 Mar./10 Restaurant Food borne GII.4
215 Mar./10 Festival Food borne GI.1, GII.2
214 Mar./10 Nursery school Person to person GII.2
213 Feb./10 School Person to person GII.3
212 Feb./10 Restaurant Food borne GII.4
210 Feb./10 Restaurant Food borne GII.4
208 Feb./10 School Person to person GI.4
207 Feb./10 Dormitory Person to person GII.2
206 Feb./10 Festival Food borne GI.2, GI.8, GII.2, GII.14
205 Feb./10 Nursery school Person to person GII.2
204 Feb./10 Hospital Person to person GI.8, GII.2
202 Feb./10 Nursing home Person to person GII.4
201 Feb./10 Hospital Food borne GII.4
200 Jan./10 Hotel unknown GII.4
199 Jan./10 Restaurant Person to person GII.2
197 Jan./10 Nursery school Person to person GII.2, GII.3
196 Jan./10 Nursing home Person to person GII.4
195 Jan./10 Nursing home Person to person GII.4
194 Jan./10 Caterer Person to person GII.7
192 Dec./09 Hotel Person to person GII.2

Table 2　NoV GII genotype detected in 6 epidemic seasons

Season Genotype TotalGII.1 GII.2 GII.3 GII.4 GII.6 GII.7 GII.12 GII.13 GII.14 GII.19
2009/2010 9 2 10 1 1 1 24
2008/2009 5 1 1 7
2007/2008 3 15 18
2006/2007 36 1 37
2005/2006 1 4 1 6
2004/2005 1 1 8 2 1 13
2004-2010 1 10 6 78 2 1 3 2 1 1 105
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Table 3　NoV GI genotype detected in 6 epidemic seasons

Season Genotype TotalGI.1 GI.2 GI.4 GI.7 GI.8
2009/2010 1 1 1 2 5
2008/2009 1 1 1 3
2007/2008 3 2 5
2006/2007
2005/2006
2004/2005 1 1 1 3
2004-2010 2 1 6 1 6 16

ている株と同じクラスターに分類された（Fig. １ A）．
200９/１0シーズンのGII.4 は昨シーズンと比べると事例
数が倍増したが，大流行した2006/07シーズンほどでは
なかった（Table 2 ）．検出されたGII.4 の系統樹解析
の結果，2006/07から200８/0９シーズンまではほとんど
がサブタイプ 2006b 型であったが，200９/１0シーズン
はNew Orleans １８0５/0９/US 様の株が検出され １つの
クラスターを形成し，その数は2006b とほぼ同じ割合
であった（Fig. １B）．GII.３ は最近 6 シーズンにおいて
は200９/１0，2007/0８，200５/06シーズンの隔年ごとに検

出された．200９/１0シーズンのGII.３ 検出株は，前回の
2007/0８シーズンに検出した株や前々回の200５/06シーズ
ンに検出した株とも別のクラスターに分類された（Fig. 
１ C）．NoV GI についてはGI.4 と GI.８ がこの 6 シーズ
ンでは比較的良く検出されていた（Table ３ ）．200９/１0
シーズンのGI 検出株について系統樹解析を行った結
果，各遺伝子型ともそれ以前の検出株と同じクラスター
に分類された（data not shown）．

A

Fig.１　 Neighbor-joining trees of the nucleotide sequences of the ５’-capsid region （264bp) of NoV GII.
2 （A), GII.4 （B), and GII.３ （C). Italic letters indicate reference strains. Accession numbers of the 
reference strains indicate in parentheses. The strain name obtained from the outbreaks in 
Hiroshima prefecture indicates the outbreak number and season. Boldface letters indicate the 
strains observed in the 200９/１0 season.  
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C

Fig.1-Continued.
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考　　　察

　感染症・食中毒事例の主流の遺伝子型は例年GII.4で
あるが，今シーズンについてはこれまでほとんど認め
られなかったGII.2 が GII.4 と同程度確認された．これ
は全国的にも同様の傾向であった（病原微生物検出情
報 , http://idsc.nih.go.jp/iasr/index-j.html）．2004年には
大阪市でGII.2 が流行したが［１2］，今回の流行株はこ
れらとは異なり，2002年と200５年にオランダ，2006年に
韓国で報告された株と同じクラスターに分類された．ま
た，200８年に島根県や大阪市でも同様な株が報告され
ている．GII.4 は大流行を繰り返していくうちにサブタ
イプが変化することが言われている［ 6］．Iritani らは
GII.2 のカプシド遺伝子の詳細な解析を行ったところ，
P2ドメインに変異が蓄積し，GII.2 も GII.4 と同様にカ
プシドの表面アミノ酸が変化することや，流行サブタ
イプが存在することを報告している［１３］．このことか
ら，今回のGII.2 の流行を解明する上で，検出株のカプ
シド領域の変異部位特定および来シーズン以降の動向に
ついても注視していく必要がある．
　GII.4 については，2006/07シーズン以降に主流で
あったサブタイプ 2006b 型と同じ割合でNew Orleans 
１８0５/0９/US 様の新しいサブタイプが認められた．この
新しいサブタイプは2007/0８シーズンから世界各地で報
告されているサブタイプと同じと思われる［ ８ ,１4］．広
島県においては新しいサブタイプを今回初めて検出した
が，一部他県では既に報告されつつあり［１５］，DDBJ
（http://www.ddbj.nig.ac.jp/Welcome-j.html）にもいく
つか塩基配列が登録されている . 他県同様に広島県で
もGII.4 の流行タイプがこれまでの 2006b 型から New 
Orleans １８0５/0９/US 様の新しいサブタイプへ変遷しつ
つあることが示唆される．ヒトの免疫系を逃れるため
に，GII.4 は積極的にカプシドの表面アミノ酸を少しず
つ変化してきていると言われている［１6,１7］．また，
これまでのところ新しいサブタイプの出現に際しては
NoVの大流行を伴っていることから［ 6］，来シーズン
以降にNew Orleans １８0５/0９/US 様の新しいサブタイプ
が大流行する可能性がある . 今後のこの新しいサブタイ
プによる感染性胃腸炎の発生動向について注視する必要
がある . 
　GII.３ は広島県では隔年で数例検出されている．この
理由は明確ではないが，今回の検出株は前回検出された
2007/0８シーズンの検出株や前々回の200５/06シーズンの
検出した株とも異なる．今後もさらに検出例について遺
伝子解析をすることにより，GII.３ 独自の流行傾向が見
出せるかもしれない．
　GI は最近 6 シーズンでも比較的検出例の多いGI.4，

GI.８ が今シーズンも検出された．この状況は全国的に
も同様であることが，病原体検出情報（http://idsc.nih.
go.jp/pathogen/refer/noro-kaisetu１.html）の結果から
も知ることができる．また，今回GI.4，GI.８ 以外に GI.１
および GI.2 が検出されたが，これらの事例はいずれも
食材に二枚貝も含まれる事例からであった．
　200９/１0シーズンのNoVの流行遺伝子型は，過去 ５
シーズンとは少し異なる状況となった．このことから，
来シーズンはGII.2 と GII.4 のどちらが優勢となるのか，
またGII.4 の New Orleans １８0５/0９/US 様サブタイプが
これまでの主流であった 2006b 型に置き換わるのか，
20１0/１１シーズンについても引き続きNoVの遺伝子型
を特定し，動向を把握する必要がある．

ま　と　め

　200９/１0年の NoV流行状況の特徴は，原因遺伝子型が
毎シーズン流行するGII.4 と過去流行が認められなかっ
たGII.2 が同程度に検出され，例年とは異なる流行状
況を示した．また，GII.4 のサブタイプについては，こ
れまで広島県では確認されていなかったNew Orleans 
１８0５/0９/US 様のサブタイプが昨シーズンまでの主流で
あった 2006b 型と同程度認められ，GII.4 の流行サブタ
イプが変遷しつつあることが示唆された．GII.３ は今シー
ズンも隔年での検出となり，前回の2007/0８シーズンの
検出株，前々回の200５/06シーズンの検出株とは別のク
ラスターに分類された．GI は過去 ５ シーズンでも比較
的多く検出されたGI.4，GI.８ が今シーズンも検出され
た．
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