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目的：ウイルス性の感染性胃腸炎や食中毒の集団
発生は，冬季を中心に多発し，ノロウイルス

（NoV），ロタウイルス，サポウイルス，アデノ
ウイルスなどが原因ウイルスとなる．この中でも
発生が多いのはNoV で，厚生労働省の食中毒統
計 [1] では，患者数が最も多い． 

NoV は，冬季に散発および集団発生する感染性
胃腸炎の主たる原因ウイルスであり，乳幼児から
高齢者までの全年齢層に経口感染する[2]．ヒトに
感 染 す るNoV は 主 にGenogroup I（GI） と
Genogroup II（GII）に分けられる．さらに, それ
ぞれが複数の遺伝子型に分類される[3–6]．

NoV のゲノムには3 つの蛋白質コード領域
（open reading frame; ORF） が存 在 しており，
ORF1 は非 構 造 蛋 白 質，ORF2 は構 造 蛋 白 質

（VP1，カプシド），ORF3 は構造蛋白質（VP2）
をコードしている．従来の遺伝子型判別は，主に
VP1 のカプシド N/S 領域における塩基配列をも
とに行われてきた．しかし，NoV はORF1 の最下
流に存在するRNA 依存性 RNA ポリメラーゼ

（RdRp）をコードする領域とVP1 領域の境界
（ORF1-2 ジャンクション領域）を起点とするゲノ
ムの組み換えが多発することから，RdRp 領域お
よびVP1 領域のそれぞれの遺伝子型を決定する
dual typing 法による遺伝子型分類法が提唱され
ている[7]．

NoV はヒトの小腸で増殖し，吐物や糞便中に
排泄される．吐物には1 g あたり103 ～ 106 個，
糞 便 には109 個 ものNoV が含 まれている[8]．
NoV は，感染者から2 週間以上にわたり排泄され
[9,10]，環境中でも長期間感染性を維持するとされ

る．100 個以下で感染・発病させるといわれてい
る[11] ため，調理従事者が感染すると，その手指
を介して食品がNoV で汚染され，集団食中毒を
引き起こすことがある．また，ヒトから排泄され
たNoV は，海に入り，カキなどの二枚貝の中腸
腺に蓄積されるため[12]，二枚貝を生あるいは不
十分な加熱で喫食することによって食中毒を起こ
すことがある．一方，NoV は食中毒のみならず，
ヒトからヒトへ手指等を介して感染し，散発例，
集団発生なども引き起こしている．

近年，本県ではウイルス性胃腸炎の集団発生の
ほとんどがNoV によるものであるため[13–27]，主
にNoV を対象としたウイルス性胃腸炎の集団発
生事例および散発例の調査を実施した． 

材料と方法：
１．集団発生事例

2022 年 4 月～ 2023 年 3 月までに当所および富
山市保健所で受け付けた集団発生事例の検体を対
象とした．検体採取と疫学調査は各事例の管轄厚
生センター，富山市保健所で実施した．
２．散発例

2022 年 4 月～ 2023 年 3 月までに当所で受け付
けた小児散発例の検体を対象とした．検体採取は
感染症発生動向調査病原体定点医療機関，管轄厚
生センターおよび調査に協力の得られたしんたに
こどもクリニック（富山市）およびむらかみ小児
科アレルギークリニック（富山市）が実施した．
３．ウイルスの検出

病原体検出マニュアル [28] に準じ，糞便からの
RNA 抽出，逆転写反応を行い，リアルタイム

1．富山市保健所
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PCR 法によるNoV GI およびGII の検出を行った．
陽性検体のcDNA については，Nakamura ら[29]
のnested PCR 法 によりRdRp 領 域 の一 部 から
VP1 領域の一部（カプシド N/S 領域）にまたが
る領域の遺伝子を増幅した．シークエンス用プラ
イマーには，PCR に用いたプライマーに加えて，
G I ： C O G 1 F ， C O G 1 R ， G I I ： G 2 - S K F ，
RIGHT184 [26] を用いて，ダイレクトシークエン
スにより塩基配列（GI：774bp，GII：761bp）を
決定した．このnested PCR 法において陰性であっ
た検体については，厚生労働省通知 [30] に準じた
nested PCR 法 に よ りGI：G1-SKF/G1-SKR，
GII:G2-SKF/G2-SKR 領域の遺伝子を増幅し，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 および亜 型 の判 定 は，Norovirus 
Genotyping Tool Version 2.0（https://www.rivm.
nl/mpf/typingtool/norovirus/）を用いて行った．
遺伝子型番号は，Norovirus Genotyping Tool の
分類 [31] に従い，VP1 領域タイプ [RdRp 領域タ
イプ ] の形式で表記した．

結果および考察：
１．集団発生事例の概要

2022 年度に当所で受け付けた感染性胃腸炎の集
団発生 14 事例のうち，5 事例からノロウイルス
が検出された．これに富山市保健所で検査した事
例を加えた計 6 事例の概要を表 1 に示す．原因ウ
イルスの内訳はいずれもNoV GII であった．NoV
の遺伝子型は，GII.4[P16] が3 事例，GII.2[P16] が
1 事例，GII.4[P31] が1 事例，GII.3[P12] が1 事例
であり，県内ではこれまで散発事例から1 例のみ
確認されていたGII.4[P16] が2023 年 1 月に初めて
集団事例から確認された[27]．カキの喫食に関連
した事例は確認されなかった．その他の食品が原
因と疑われた食中毒事例は3 件（No.3, 4, 6）あり，
感染者により食品が汚染されることによって発生
したと考えられた．
２．月別ウイルス性胃腸炎集団発生事例数（図 1）

NoV 陽性事例の発生時期は5 月および1 ～ 2 月
であり，例年と同様に冬季に流行があったと考え
られた．１年間の発生数は，過去 5 年間の発生数
と比較すると，2017 ～ 2019 年度（年 9 ～ 16 件）
と比べて少なく，2020～2021 年度（1～2 件）よ
り多かった． このことから，2020 年 3 月以降の
新型コロナウイルス感染症（COVID-19）の流行
に伴う行動制限の緩和により，集団胃腸炎事例の
主な発生施設の1 つである飲食店等の利用機会が

増 加 し た こ と な ど に よ り，NoV の 流 行 が
COVID-19 流行以前の水準に戻りつつあると推測
された．
３．散発例における遺伝子型別（表 2）

2022 年度に受け付けた感染性胃腸炎の小児散発
例 104 例のうち，13 例からNoV が検出された．
検出されたNoV の遺伝子型は，6 例がGII.4[P31]，
5 例がGII.4[P16]，1 例がGII.2[P16] ，1 例がGII.4

（RdRp 未解析）であり，GII.4[P16] は集団事例と
同様に2023 年 1 月以降に確認された． 
４．NoV の遺伝子解析

単一の遺伝子型が原因と考えられた集団発生事
例のうち，複数の検体からNoV が得られた事例は
5 件あり，そのうちNoV の塩基配列が100％一致
していた事 例 は4 件（ 事 例 No.2，3，4，6） で
あった．これらは同じ感染源から感染したと考え
られた．事例 No.1 では患者のうち1 名の検出株が
他の患者株とカプシド N/S 領域（282bp）におい
て1 塩基異なっていた．この患者が他の患者と異
なる感染源から感染した可能性も否定できないが，
患者の腸内でNoV がわずかに変異した可能性も考
えられた．事例 No. 4，6 においては発生施設の従
業員（順に1 名，2 名）からNoV が検出されてお
り，検出株の塩基配列はいずれも患者株と一致し
た．このことから，これらの従業員から食品が汚
染されたか，従業員が患者と同一の感染源から感
染したと考えられた．事例 No. 1 においては，従
業員 1 名からNoV が検出されたものの，遺伝子
型は患者と異なりGII.4 であったことから，この従
業員は集団発生には関与していないと考えられた．

NoV GII.4 株のカプシド N/S 領域は，GII.4[P 
16]，GII.4[P31] 株ともにSydney 2012 亜型（標準
株：Sydney/NSW0514/2012/AU，accession no. 
JX459908 に近縁の株）[32] に分類されたことから，
2022 年度は2013 ～ 2021 年度 [18–27] に引き続き
この亜型がGII.4 の流行の中心であったと推測さ
れた．

NoV GII.4[P16] は2016 年に大阪市で初めて確認
されたGII.4 の遺伝子組み換え株であり[33]，富山
県内ではこれまで大きな流行は確認されていな
かった．今回の調査において2023 年 1 月以降に
集団事例，散発例ともに検出数が増加したことか
ら，この組み換え株が新たな主流行株となり，大
きな流行を引き起こす可能性があるため，今後の
検出状況を注視していく必要があると考えられた．

遺伝子解析により，各遺伝子型や亜型の流行状
況が明らかとなった．集団発生事例では，複数の
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検体で遺伝子配列が一致すれば，単一暴露と推測
できると考えられる．このように，遺伝子解析は，
流行状況の把握，集団発生事例の原因究明などに
有効であると考えられた．
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表 1．2022 年度に受け付けたウイルス性胃腸炎集団発生事例

図 1．年度ごとの月別ウイルス性胃腸炎集団発生事例数

 
  

事例No. 患者数 推定感染源

1 2022年 5月 ホテル宴会場 27 NoV GII.2[P16] 不明 **
2 2022年 5月 飲食店 県外 NoV GII.4[P31] 不明
3 2023年 1月 ホテル 県外 15 NoV GII.4[P16] 食品
4 2023年 1月 飲食店 11 NoV GII.4[P16] 食品
5 2023年 1月 ケアハウス 13 NoV GII.4[P16] 不明 *
6 2023年 2月 飲食店（仕出し弁当） 13 NoV GII.3[P12] 食品 **

*　 富山市保健所にて検査
**  当所及び富山市保健所にて検査

発生月 発生／原因施設 推定原因ウイルス
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件
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2020年度 2021年度 2022年度

表 2．2015-2022 年度に県内で採取されたNoV のdual typing 法による遺伝子型別検出状況

（数値：集団発生事例数と小児散発例症例数の合計）

 

遺伝子群

カプシドN/S領域 GI.2 GI.4 GI.6 GI.7 GII.2 GII.3 GII.6 GII.9 GII.17

RdRp領域 GI.P2 GI.P3 GI.P13 GI.P4 GI.P11 GI.P7 GII.P16 GII.P12 GII.P12 GII.P16 GII.P31 GII.P7 GII.P7 GII.P17

2015年度 1 1 14 8

2016年度 1 1 1 8 3 3 2 2

2017年度 1 1 13 4

2018年度 1 1 1 2 8 1 14 2 1 1

2019年度 12 4 2 1

2020年度 1

2021年度 3 3

2022年度 2 1 8 7

計 3 2 1 1 1 2 33 9 1 9 57 5 1 15

GI.3

発生
年度

遺伝子型

Genogroup I Genogroup II

GII.4 Sydney 2012

不明
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