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2017年度および2018年度に東京都内で検出したノロウイルス（NoV）について，ORF2のVP1領域（N/S領域）の遺

伝子配列を解析し，遺伝子型別による分子疫学解析を実施した．NoVが陽性となった305事例を対象に解析した結果，

GII.2とGII.4が多数を占めていた．事例を集団別で比較すると，GII.2が小学生以上の学生層で大半を占めており，

GII.4は低年齢層から高齢者まで幅広い年齢層から検出された．また，今回検出されたGII.4の亜型は，すべて

Sydney_2012であった． 
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は じ め に 

ノロウイルス（Norovirus：NoV）は，冬季を中心に発生

するウイルス性胃腸炎の主な原因の一つである．NoVは世

界中に分布しており，乳幼児から高齢者まで広い年齢層に

感染し，食中毒や小児の感染性胃腸炎，病院や高齢者施設

における胃腸炎集団発生を引き起こす． 

NoVのゲノムは約7,500塩基のプラス一本鎖RNAであり，

3つの蛋白質コード領域（Open reading frame：ORF）が存

在する．ORF1は非構造蛋白質（RdRp領域を含む），

ORF2とORF3は構造蛋白質のVP1，および VP2をコードし

ている．NoVは，VP1のアミノ酸配列によりGI～GVIIの遺

伝子群（genogroup）に分類される1)．このうち，ヒトに病

原性を示すのはGI，GII，GIVである。さらに，GIは9種類，

GIIは22種類，あるいはそれ以上の遺伝子型（genotype）

に細分類されている2)．近年では，ORF1とORF2のジャン

クション領域を基点に遺伝子組換えが生じたことによるキ

メラウイルスも検出されており，ORF1（RdRp領域）

_ORF2（VP1領域）の遺伝子型の表記で分類されている3)． 

今回は，NoVの遺伝子型の流行状況を把握するため，

2017年度および2018年度に東京都内で検出したNoVを対

象にVP1領域（N/S領域）の分子疫学解析を実施したの

で報告する． 

 

材料と方法 

1. 供試材料 

2017年4月から2019年3月までに，東京都内で発生した食

中毒事例（有症苦情を含む），保育園等の施設内で発生し

た集団胃腸炎事例および感染症発生動向調査でNoVが陽性

となった305事例（2017年度148事例，2018年度157事例）

の患者糞便を供試材料とした．なお，集団事例については

各事例から1検体を選出した．  

 

2. 検査方法 

厚生労働省通知4)に準じて，NoVの遺伝子解析を実施し

た．すなわち，検査材料にPBS（－）（pH7.4：日水製薬）

を加えて10％混濁液を作成し，激しく撹拌した後，3,000 

rpm，5分の遠心分離を行った．その上清を4°C，10,000 

rpm，20分の遠心分離を行い，上清を核酸抽出に供した．

核酸抽出はQIAamp Viral RNA Mini Kit（QIAGEN）を用

いて行い，抽出した核酸からRandom hexamer（Amersham 

Biosciences）およびSuperScript II（invitrogen）を用いて逆

転写反応を行い，cDNAを得た．PCRにはExTaq（TaKaRa）

を用い，VP1領域（N/S領域）を対象としたnested-PCR反

応を行った．1st PCRのプライマーはGI用にCOG1F/G1SKR，

GII用にCOG2F/G2SKRを用いて増幅し，反応条件は94℃3

分の後，94℃1分，55℃1分，72℃1分を40回繰り返し，最

終伸長反応は72℃15分とした．2nd PCRのプライマーはGI

用にG1SKF/G1SKR，GII用にG2SKF/G2SKRを用いて，反

応条件は94℃3分の後，94℃1分，55℃1分，72℃1分を35回

繰り返し，最終伸長反応を72℃15分とした． PCR産物は

QIAquick PCR Purification Kit（QIAGEN）を用いて精製し，

Big Dye Terminator v3.1 Cycle Sequence Kit（Applied 

Biosystems）によるシークエンス反応を行った．反応産物

は，BigDye XTerminator（Applied Biosystems）を用いて精

製し、3500 Genetic Analyzer（Applied Biosystems）により

塩基配列を決定した． 

得られた塩基配列について，オランダ国立公衆衛生環境

研究所が提供する遺伝子型分類ツールNorovirus Typing 

Tool Version 2.0

（https://www.rivm.nl/mpf/typingtool/norovirus/）を用いて，
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遺伝子型を決定した．また，Molecular Evolutionary Gene 

Analysis（MEGA）ver. 7 5)を用いた近隣結合法による分子

系統樹解析を実施した． 

 

結果と考察 

1. 遺伝子型の検出状況 

事例ごとにVP1領域（N/S領域）における遺伝子型別を

実施したところ，GIは8つの型（GI.1から7および9），GII

は6つの型（GII.2から4，6，8および17）の合計14つの型

に分類された．その内訳は，事例数が多い順にGII.2が305

事例中98事例（32.1％），GII.4が96事例（31.5％），

GII.17が38事例（12.5％），GII.3が16事例（5.2％），GI.2

が14事例（4.6％），GI.7が8事例（2.6％），GI.3が5事例

（1.6％），GII.6が4事例（1.3％），GI.4が3事例（1.0％），

GI.5，GI.6およびGII.8が各2事例（0.2％），GI.1および

GI.9が各1事例（0.3％）であった．また，15事例（4.9％）

については，同一事例もしくは同一検体から複数の遺伝子

群または遺伝子型が検出された．  

今回，最も検出数の多かったGII.2は，2016年後半に全

国的なNoVの大流行を引き起こした主要起因ウイルスとし

て報告されている6, 7, 8)．東京でも2016年度に流行がみられ，

2017年度および2018年度についても高い比率で推移してい

た（図1）．しかしながら，年度別に見ると2017年度およ

び2018年度のNoVの流行は2016年度と比較すると穏やかで

あった．その理由としては，多くの人が2016年度にGII.2

による暴露を受けたことでGII.2に対する免疫を獲得して

いたことが推察され，GII.2の感染事例が減少したことに

より2017年度および2018年度におけるNoV全体の流行が抑

えられた可能性が考えられた．  

次いで検出数の多かったGII.4は，2016年度と比較して

2017年度は2倍以上に増加した．また，GII.17は，2016年

度および2017年度の検出数はほぼ同じであったが，2018年

度は減少した．ノロウイルス遺伝子型頻度予測システム

（NOROCAST）によると，2017年度の大半を占める

2017/2018シーズンは，GII.2，GII.4およびGII.17は前シー

ズンよりも減少すると予測されたが9)，都内における検出

状況とは一部異なる傾向を示したことが明らかとなった． 

 

図1．ノロウイルスの検出状況（2016~2018年度）東京都 

 

2. 四半期別の遺伝子型 

四半期ごとの各遺伝子型の検出状況を，図2に示した． 

検出数の多かったGII.2とGII.4はほぼ年間を通して確認さ

れたが，流行期である冬季において特に多く検出された．

次いで，検出数の多かったGII.17は2017年度および2018年

度ともに1‐3月に増加がみられた．GII.17は新規遺伝子型 

GII.P17-GII.17として2013/14シーズンに探知され, 2014/15

シーズンには日本を含むアジア各地で流行を引き起こした

10, 11)．2016/2017シーズンには，GII.17の検出数のピークの

時期が他の遺伝子型と比較して遅いことが明らかにされて

おり12)，2017年度および2018年度も同様の傾向が見られた．  

 

3. 集団別の遺伝子型 

胃腸炎事例が発生した集団ごとの遺伝子型検出状況を，

図3に示した．NoVによる胃腸炎事例の発生が最も多かっ

た集団は飲食店の143事例であり，今回検出された14型全

ての遺伝子型が確認された．また，複数の遺伝子群または

遺伝子型が検出された15事例中14事例が飲食店で発生して

おり，10事例はカキやアサリの喫食が確認されている．

NoV食中毒の原因としては，近年ではNoVに感染している

調理従事者による食品汚染の割合が増加しており，調理施

設における従業員の衛生管理の重要性が示されている13)．

しかしながら，依然として二枚貝を原因とした食中毒事例

も確認されており，引き続き監視して行く必要性が示唆さ

れた． 

低年齢層（幼稚園や保育園など）におけるNoVの集団感

染は，76事例で確認された．以前から，小児より検出され

るNoV遺伝子型についてはGII.6が多く，GII.17が少ないこ

とが報告されている14.15)．今回の調査でも，GII.6は全体で

は4事例から確認されたが，そのうち3事例が低年齢層から

の検出であり，GII.17の低年齢層からの検出は1事例のみ

であった．また，学生層（小学校・中学校・高校・大学）

においては10事例からNoVが検出され，そのうちGII.2が9

事例と大きな割合を占めた．NoVに対する人の免疫につい

ては，幼少期から様々な遺伝子型のNoVに感染することで

免疫を獲得し，年齢が上がるにつれて免疫が増強されるこ

とが報告されている16)．小児から多く検出されたGII.6は，

成人層においては多くが過去の感染によって流行が抑えら

れた可能性も考えられる．一方，GII.2については，2016

年度の大流行の際には低年齢層を中心に感染の広がりが見

られたが6, 7)，2017年度および2018年度は学生層で大半を

占めており，全体数での減少は見られるものの，特定の年

齢層での減少は認められなかった．また，GII.4について

は過去に2~3年おきに変異株が出現し，大流行を起こして

いる17)．今回も，低年齢層から高齢者まで幅広い年齢層か

らGII.4が検出された． 
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図2．四半期別に見たノロウイルス遺伝子型（2017年度～2018年度），東京都 

 
図3．発生集団別のノロウイルス遺伝子型（2017年度~2018年度），東京都 
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4. GII.4の亜型分類 

GII.4は，1990年後半から増加し始め，周期的に大流行

を引き起こしてきた．その流行には，新亜株の出現が関与

し，過去にはDen Hagg_2006b亜株，New Orleans_2009亜株，

Sydney_2012亜株の出現がある18, 19)．今回検出されたGII.4

について系統樹解析を行ったところ，全て

GII.4_Sydney_2012に亜型分類された．一方で，2017年12

月には，ORF1とORF2のジャンクション領域で遺伝子組み

換えを起こしたキメラウイルス

（GII.P12_GII.4_Sydney_2012）が都内で発生した食中毒事

例においては初めて検出されている20)．また，同時期

（2017年9月～2018年2月）に確認されたGII.4の事例にお

いて，GII.P12_GII.4_Sydney_2012は40事例中7事例（17.5

％）から検出された．NoVの遺伝子組み換えには，複数の

ウイルス株に汚染された二枚貝や水を介した高齢者や免疫

不全患者における感染が一因とも考えられている21)．遺伝

子学的に離れたNoV間の組み換えにより，病原性の変化し

たウイルスが生成される可能性があり，GII.4の新たな亜

株やキメラウイルスの出現などの遺伝子変異を注意深く監

視していくことの必要性が示唆された．また，NoVは変異

株が最初に確認されてから2-7カ月経過したのちに大流行

するという報告があり22)，春季や夏季に発生したNoV胃腸

炎事例における遺伝子解析も重要であると考えられた． 

 

ま と め 

2017年度から2018年度に検出されたNoVの遺伝子型別を

実施したところ，GII.2とGII.4が大半を占めた． 

四半期別および集団別に比較すると，GII.2は小学生以

上の学生層で検出割合が高く，GII.4は幅広い年齢層にお

いて検出された．また，GII.17は低年齢層からの検出率が

低く，検出数のピークが他の遺伝子型と比較して遅い傾向

にあり，過去の報告と同様の結果となった． 

GII.4の亜型は，全てGII.4_Sydney2012に分類された． 

NoVの大流行の要因としては，GII.4の新しい亜株の出

現や，新たなキメラウイルスの出現が推察されており，今

後もNoV遺伝子の変化や流行株の動向について、継続的に

監視してゆく必要があると考えられた．  
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We conducted genotyping and molecular epidemiological analysis of Norovirus detected in Tokyo between April 2017 and March 

2019. Noroviruses were detected in 305 cases, with the GII.2 and GII.4 strains being the majority. A case group comparison showed 

that the majority of the groups in which the GII.2 strain was detected were elementary school students or older adults. However, the 

GII.4 strain was detected in a wide range of age groups, from the young to the elderly. The GII.4 strains detected in this study were 

classified into the Sydney_2012 type. 
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