
東京健安研セ年報 Ann. Rep. Tokyo Metr. Inst. Pub. Health, 73, 123-130, 2022 

 
a   東京都健康安全研究センター微生物部ウイルス研究科 

169-0073 東京都新宿区百人町3-24-1 
 b 東京都健康安全研究センター食品化学部食品添加物研究科 

 c 東京都健康安全研究センター薬事環境科学部環境衛生研究科 
 d 東京都健康安全研究センター微生物部病原細菌研究科 

e  東京都健康安全研究センター微生物部 
 

 

東東京京都都内内でで検検出出さされれたたノノロロウウイイルルススのの遺遺伝伝子子解解析析（（22002211年年度度）） 

 

矢尾板 優a，長谷川 道弥a，浅倉 弘幸a，永野 美由紀a，林 志直a，根岸 あかねa， 

河上 麻美代a，林 真輝b，山崎 貴子c，黒木 絢士郎a，磯貝 まやa，北村 有里恵a，加來 英美子a，藤原 卓士a， 

鈴木 淳d，三宅 啓文e，長島 真美a，貞升 健志d 

          
2021年度に，東京都内で食中毒疑い事例または積極的疫学調査として搬入され，ノロウイルス（NoV） が検出され

た事例の糞便検体を対象に，ポリメラーゼ領域とVP1領域の2領域を含む領域を用いてNoVの分子疫学解析を行った．

その結果，解析可能であった65事例の遺伝子型の内訳は，GII.4Sydney[P31]が36事例（55.4％），GII.2[P16]が20事例

（30.8％），GII.17[P17] が2事例（3.1％），GII.3[P25]，GII.3[P12]，GII.4sydney[P16]，GII.6[P7]，GI.2[P2]，GI.5[P4]，

GI.6[P11]が各1事例（1.5％）であった．GII.4Sydney[P31]が検出された36事例の内訳は，食中毒疑い事例からの検出が

11事例（30.6％），積極的疫学調査事例（保育園での感染症疑い）からの検出が25事例（69.4％）であった．また，

系統樹解析では，GII.4Sydney[P31]は大きく分けて2つのクラスターを形成していた．GII.4sydney[P31]，GII.2[P16]，

GII.3[P12]，GII.6[P7]，GI.6[P11]に分類された株は，次世代シーケンサー（NGS）による全長解析を行い，過去に日本

または世界で検出された株と比較した．その結果，GII.4sydney[P31]は特にP2ドメインで特徴的なアミノ酸変異が見ら

れた．P2ドメインのアミノ酸配列を2015年大阪株と比較し，285番目がT（トレオニン）からA（アラニン）またはS

（セリン）に変異しているものが見られ，この変異が確認されたものはポリメラーゼ領域とVP1領域を含む遺伝子解

析でクラスターを形成していた． 
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はは じじ めめ にに 

ノロウイルス（Norovirus，NoV）は，カリシウイルス科

に属する一本鎖 RNA ウイルスで，主に冬季に発生する嘔

吐や下痢などの急性胃腸炎症状の主要な原因である.  

NoV のゲノムは，3 つの蛋白質コード領域（Open 

reading frame：ORF）で構成されている．ORF1 はポリメ

ラーゼ領域を含む非構造蛋白質, ORF2 は構造蛋白質 VP1 

（カプシド領域），ORF3 は構造蛋白質 VP2 をコードして

いる．特に VP1 は抗原性に深く関与していると報告 1)され

ており，従来よりこの領域の塩基配列によって遺伝子型が

決定されてきた．しかし近年，ORF1 と ORF2 のジャンク

ション領域で遺伝子組み換え（リコンビネーション）が頻

繁に起こることが明らかとなっている 2)．  

NoV の遺伝子群は GI から GX の 10 種類に分類され，そ

の中でヒト感染の主流となっているものは GⅠと GⅡである

が，現在はリコンビネーションを踏まえて GI はさらに 10

種類，GII は 27 種類の遺伝子型に細分化されている 3)．  

今回，東京都内で 2021 年度（2021 年 4 月から 2022 年 3 

月）に NoV が検出された食中毒疑い事例または積極的疫

学調査についてポリメラーゼ領域と VP1 領域の接合領域 

 

を含む領域について系統樹解析を行った．さらに，そのほ 

かの領域での変異を調べるために，ポリメラーゼ領域と

VP1 領域による解析で，GII.4sydney[P31]，GII.2[P16]， 

GII.3[P12]，GII.6[P7]，GI.6[P11]に分類されたものは，次

世代シーケンサー（NGS）による全長解析を行ったので

その結果を報告する． 

 

実実 験験 方方 法法 

1. 供供試試材材料料 

2021 年 4 月から 2022 年 3 月までに，食中毒疑い事例ま

たは積極的疫学調査事例として当センターに搬入された糞

便検体のうち，NoV 陽性の 65 事例を対象とした．なお，

1つの事例につき陽性が複数名から NoVが検出された場合

は，そのうちの 1～3 検体を解析対象とした． 

 

2. 検検査査方方法法 

1））ポポリリメメララーーゼゼ領領域域ととVP1領領域域をを含含むむ遺遺伝伝子子型型別別とと分分

子子系系統統樹樹解解析析 

糞便検体の処理については，厚生労働省通知4)に準じて

行った.すなわち，検査材料に滅菌PBS（日水製薬）を加
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えて10％混濁液を作製，激しく混和後，3,000 rpmで5分遠

心を行った．その上清を分取し，10,000 rpm，20分，4℃

で遠心し，上清を核酸抽出に用いた．QIAamp Viral RNA 

Mini Kit (QIAGEN) で核酸抽出を行い，Random hexamer

（Amersham Biosciences) およびSuperScript II  

（Invitrogen）を用いて逆転写反応を行った．得られた  

cDNA 5 µLを用いて，ExTaq（タカラバイオ）にてnested 

PCR反応を次の通り行った．1st PCR反応の反応条件は， 

94℃3分の反応後，94℃1分，55℃1分，72℃1分のサイク

ルを40回繰り返し，最終伸長反応は72℃15分で行った．

プライマーはGI用に Mon432/ G1SKR（遺伝子産物579 

bp），GII用にMon431/ G2SKR（遺伝子産物570bp）を用

いた5) ．PCR産物はQIAquick PCR Purification Kit  

（QIAGEN）で精製を行い，Big Dye Terminator v3.1 

Cycle Sequence Kit（Applied   Biosystems）によるシーケ

ンス反応を行った．反応産物は，Big Dye XTerminator

（Applied Biosystems）を用いて精製し，3500 Genetic  

Analyzer（Applied Biosystems）により遺伝子配列を決定し

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析ツール Norovirus Typing

Tool Version 2.0 (https://www.rivm.nl/mpf/typingtool/norovir

us)を用いて遺伝子型を決定し，遺伝子解析用ソフトウェ

アMEGA ver.76)を用いて近隣結合法（NJ法）による分子

系統樹解析を行った．なお，ポリメラーゼ領域を含む遺伝

子型の表記については，Chhabraらの報告3)に従い，VP1領

域による型別の後に[ ]内にポリメラーゼ領域による型別

を記載した． 

2）次世代シーケンサー（NGS）解析 
ポリメラーゼ領域を含む遺伝子解析で，遺伝子型が判明

したものについて，各事例それぞれ1~2検体を抽出し，次

世代シーケンサー（NGS）による解析を行った．臨床検

体を用い，QIAamp Viral RNA Mini Kit (QIAGEN）にて

核酸抽出を行った．NGSのライブラリー作製にはNEB  

Next Ultra RNA Library Prep Kit for Illumina（NEB）を

用い，MiSeq（Illumina）を使用してデータを取得した．

得られた遺伝子配列は，NCBI BLAST (https://blast.ncbi.nl

m.nih.gov/Blast.cgi) による解析を行った． 

 

結結果果   

1．．遺遺伝伝型型検検出出状状況況 

今回NoVが陽性となった65事例のうち，食中毒疑い事例

からの検出が32事例，感染症疑いで積極的疫学調査事例か

らの検出が33事例で，積極的疫学調査の検体は全て保育園

での事例であった．また，会食やイベントでの事例は比較

的少人数のものが多く，数十人規模での会食やイベントに

よる感染は5例であった． 

ポリメラーゼ領域とVP1領域を含む遺伝子解析の結果，

65事例の遺伝子型の内訳は，GII.4Sydney[P31]が36事例 

（55.4％），GII.2[P16]が20事例（30.8％），GII.17[P17] 

が2事例（3.1％），GII.3[P25]，GII.3[P12]，GII.4sydney 

[P16]，GII.6[P7]，GI.2[P2]，GI.5[P4]，GI.6[P11]が各1事例

（1.5％）であった．  

全国的な流行株の1つであるGII.4Sydneyは，新型コロナ

ウイルス感染症（COVID-19）流行前の2019年度には，96

事例中30事例からGII.4Sydneyが検出され，ポリメラーゼ

領域とVP1領域を含む解析によりGII.4Sydney[P31]とGII.4 

Sydney[P16]の2種類の遺伝子型に分類されていた7)．一方，

COVID-19以降の2020年度には19事例中1事例からのみ検

出され，遺伝子型はGII.4Sydney[P31]であった8)．2021年度

に検出されたGII.4Sydneyは，GII.4Sydney[P31]とGII.4Sydn

ey[P16]の2種類で，GII.4Sydney[P31]はNoV陽性事例のうち

36事例（55.4％）と半数以上を占めた．GII.4Sydney[P31]

が検出された36事例のうち，食中毒疑い事例からの検出が

11事例（30.6％），積極的疫学調査事例（保育園での感染

症疑い）からの検出が25事例（69.4％）であった．食中毒

疑い事例では，保育園（調理従事者からの感染が疑われる

もの），飲食店，会食，イベント，高齢者施設，テイクア

ウト食品の喫食など，幅広い事例から検出された．検出さ

れた時期として多かったのは，春から初夏にかけて（4月

から6月）と，NoV流行期とされる冬期（12月から3月）で，

GII.4Sydney[P31]陽性事例のうち76.9％がこの時期に検出

されていた． 

二番目に多く検出されたGII.2[P16]は，2016年に小児を

中心に流行したことから9)，小児が多く感染するとされて

きた．今回東京都では，小児が関わる事例が11事例で，残

りの9事例は飲食店，イベント，会食での検出で，成人間

での感染も多く見られた． 

一方，2014/15年シーズン以降全国的に大流行を引き起

こしたGII.17[P17]10,11)は，2事例からの検出で，小児が関

わる事例と飲食店での事例であった．系統樹解析では2017

年東京株と同じクレードに属していた． 

GIは，GI.2[P2]，GI.5[P4]，GI.6[P11]の3つの遺伝子型は

1事例ずつ検出され，会食，テイクアウト食品の喫食事例

であった． 

 

2．．ポポリリメメララーーゼゼ領領域域ととVP1領領域域をを含含むむ系系統統樹樹解解析析 

ポリメラーゼ領域とVP1領域での系統樹解析（NJ法）の

結果を図1に示す．系統樹解析の結果，GII.4SydneyはGII.4

Sydney[P31]とGII.4sydney[P16]の2つの遺伝子型に分類され

ており，GII.4Sydney[P31]は，おおむね過去の検出株と同

じクラスターに属していた（図1）．また，近年新たに報

告されたGII.4 Hong Kong型12)に分類されたものはなかっ

た． 

GII.4Sydney株のみピックアップし，系統樹解析（NJ法）

を行った結果を図2に示す．GII.4Sydney[P31]は大きく分け

て2つのクラスターを形成し，2019年度と2020年度に東京

都で検出された株（LC699529，LC699532，LC644993）は，

クラスター①に属していた． 

一方，GII.2[P16]は，そこまで目立ったクラスターの形

成は起きておらず，2016年の東京株，2018年の大阪株と同 
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