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千葉県のノロウイルスによる胃腸炎集団発生事例 
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Summary 
Norovirus(NoV) is the major cause of the outbreaks of gastroenteritis in the cold season. A total of 397 outbreaks of NoV gastroenteritis from 

September 2010 to March 2013 in Chiba Prefecture was investigated. Of these, elementary schools(25%), nurseries/kindergartens(23%) and nursing 

homes(23%) were the most common outbreak settings, and person-to-person(89%) contact was the common mode of transmission. NoVs were 

detected by RT-PCR and were genetically analyzed. Of these, 94% was caused by genogroup II(GII), 5% was caused by genogroup I(GI) and 1% was 

caused by both genogroups. Genotypes were identified 8 types as GI and 12types as GII. The major genotypes were GII/2 and GII/3 in 2010/2011 

season, and GII/4 in 2011/2012 and 2012/2013 seasons. About GII/4 variants, the new GII/4 Sydney 2012 was dominant in the 2012/2013 season, 

while GII/4 2006b and 2009a were dominant in the 2011/2012 season. The most common genotype was GII/4 in nursing homes, however, the various 

genotypes were detected in nurseries/kindergartens and elementary schools. This study showed that the major genotypes in each seasons influenced 

the characteristics of outbreaks. NoV molecular surveillance is important for NoV infections control and prevention. 
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はじめに 

ノロウイルス（NoV）は、冬季に流行するウイル

ス性胃腸炎の原因ウイルスとして最も多く検出され、

しばしば食中毒や施設内での胃腸炎集団発生を多く

引き起こすことが知られている。  
NoV は 10 個から 100 個のウイルス量で感染成立

することがわかっており 1)、また、環境中において

長期生存すること 2)も知られている。発症者の便中

には 10 9 個/g 前後のウイルスが排泄され 3)、吐物に

も相当量のウイルスが存在する。そのため、発症者

自身の手洗い不足によって周囲を汚染し、それに触

れたヒトがさらに手指を介して汚染を拡大する。特

に、乳幼児や老人の施設では、感染者の介助を行っ

た介助者の手洗い不足などによって微量の便が周囲

を汚染、さらには別の施設利用者に汚染した手指の

まま介助を行うことで、容易に感染が広がり、集団

発生が引き起こされる。また、吐物処理がうまく行

われないと、乾いた吐物が粉塵となり、汚染源とな

って感染が拡大する。さらに、調理従事者の手指を

介して汚染された食品が原因の食中毒やカキに NoV
が蓄積する 4, 5)ことが知られていることから、カキな

どの二枚貝の生食が原因の食中毒も発生している。

食中毒対策はもちろん、保育施設や老人施設などの

集団生活を行う施設において感染が容易に広がりや

すいことからその対策が求められており、公衆衛生

上も重要度の高いウイルスである。  
ヒトに感染するノロウイルスは、主に Genogroup I

（GI）と Genogroup II（GII）が知られており、さら

にそれぞれが複数の遺伝子型に分類される 6, 7)。近年

の NoV による胃腸炎は、さまざまな遺伝子型が集団

発生の原因となっているが、その中でも GII/4 が流

行の主を占めている。また、GII/4 は多くの変異株が

存在することが分かっており、新しい変異株の出現

と流行規模の関係があるとも言われている 8, 9)。  
 今回、千葉県内での 2010 年から 2013 年までの 3
シーズンにわたって発生した NoV による胃腸炎集

団事例の発生状況と検出された NoV の遺伝子型の

解析を行ったので報告する。  
 

材料と方法 

1．対象事例  
 2010 年 9 月から 2013 年 3 月までに千葉県内（千

葉市、船橋市および柏市は除く）で発生し、県内 13
の健康福祉センターが施設内の集団発生事例または

食中毒が疑われる事例として疫学調査を実施し、

NoV が検出された胃腸炎集団発生事例 397 事例を対
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象とした。  
 9 月から翌 8 月まで（2013 年は 3 月まで）を 1 シ

ーズンとし、 3 シーズン（ 2010/2011 シーズン、

2011/2012 シーズン、2012/2013 シーズン）に分けて

解析を行った。  
発生施設は、幼稚園・保育園、小学校、中学校・

高校、障害者福祉施設や児童養護施設などを含む福

祉施設、特別養護老人ホームやデイケアセンターな

どを含む老人施設、医療機関、飲食店・旅館、社員

寮などを含むその他、不明、と区分した。  
推定感染経路は、直接ヒトからヒトへ感染が広が

ったと考えられたヒト－ヒト感染、食品（二枚貝）、

食品（二枚貝以外）、不明の 4 つに区分した。  
2．NoV の検出および解析方法  
 県内 7 つの健康福祉センター検査課で RT-PCR を

実施して NoV を検出した。当室において、その増幅

産物を用いたダイレクトシークエンスを実施し塩基

配列を決定、系統樹解析によって遺伝子型の分類を

行った。遺伝子型の解析は、1 事例あたり原則 1～2
検体、食品の関与が疑われた事例は全検体について

行った。RT-PCR 法では、NoV の ORF2（キャプシド

領域）を対象とした GI プライマー10)（岡田が一部改

変、未発表）と GII プライマー11)を用いた。  
 

結果 

1．月別発生状況  
 NoV が検出された胃腸炎集団発生事例ならびに食

中毒事例は 3 シーズンで合計 397 事例（2010/2011
シーズンが 130 事例、2011/2012 シーズンが 132 事例、

2012/2013 事例が 135 事例）であった。月別発生状況

は、3 シーズンとも 12 月から 1 月に流行のピークが

あり、2010/2011、2011/2012 シーズンは、5 月から 6
月にかけて小規模なピークが存在した（図 1）。  
2．施設別発生状況  

397 事例のうち、小学校 98 事例と最も多く、次い

で幼稚園・保育園 93 事例、老人施設 92 事例、飲食

店・旅館 51 事例と多かった。幼稚園・保育園、小学

校、老人施設の集団生活を行う施設で全発生状況の

3/4 を占めた（表 1）。  
これらをシーズンごとにみると、2010/2011 シーズ

ンは幼稚園・保育園の発生が 29％、小学校の発生が

35％だったのに対して、老人施設での発生は 4％だ

った。2011/2012 シーズンは幼稚園・保育園が 16％、

小学校が 23％の発生だったが、老人施設の発生は

29％であった。2012/2013 シーズンは、幼稚園・保育

園の発生割合は 25％、小学校の発生が 17％だったが、

老人施設での発生は 36％であった（図 2）。  
3．施設別推定感染経路  
 397 事例のうち、ヒト-ヒト感染によるものは 353
事例で全体の 89%を占めた。食品（二枚貝）による

事例は 9 事例、食品（二枚貝以外）による事例は 10
事例、不明が 25 事例であった（表 2）。幼稚園・保

育園、小学校や老人施設といった集団生活を行う施

設においては感染経路不明の 1 例を除きヒト-ヒト

感染による事例であった。一方、飲食店・旅館にお

いては食品による事例が多かった。  
 

表 1 施設別発生状況  

 

 
図 1 月別発生状況 

発生施設 事例数

幼稚園・保育園 93
小学校 98
中学校・高校 17
福祉施設 21
老人施設 92
医療機関 19
飲食店・旅館 51
その他 3
不明 3
総計 397
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図 2 シーズン別施設別発生割合 

 
表 2 施設別推定感染経路 

 
 

 
 

表3 検出された遺伝子型と数  

 
 
 

4．NoV遺伝子型の検出状況  
397事例のうち、NoVGIが検出されたのが18事例

（5%）、GIIが374事例（94%）、GIとGIIの両方が検

出されたのが5事例（1%）であった。  
表3に示したとおり、397事例から検出された遺伝

子型は、のべ411個、GIは26個、GIIは385個検出され、

GIは8種類、GIIは12種類に分類された。GIではGI/6
が10個と最も多く、GIの中で39%を占めた。GIIは、

GII/4が209個（53%）と最も多く検出され、次いで

GII/2が64個（16%）、GII/3が49個（12%）、GII/13
が33個（8%）検出された。3シーズンで、GII/4、GII/2、
GII/3、GII/13の検出が全体の86%を占めた。  
シーズンごとの検出状況は、2010/2011 シーズンは

GII/2 が 35％、GII/3 が 32%の検出となり、いずれの

型もこのシーズンの主流であった。2011/2012 シーズ

ンは GII/4 が 59%と最も多く、次いで GII/13 が 15%
の検出となった。2012/2013 シーズンは GII/4 の検出

割合が最も高く、80%であった（図 3）。  
施設別では、GIは小学校で5種類、飲食店・旅館で

は7種類検出され、どちらもGI/6が最も多く検出され

た。GIIは、幼稚園・保育園で7種類、小学校で8種類、

老人施設では2種類、飲食店・旅館で8種類検出され

た。幼稚園・保育園ではGII/4、GII/3、GII/13の順で

多く検出され、小学校ではGII/2、GII/4、GII/3の順で

多く検出された。飲食店・旅館ではGII/4、GII/2の順

で多く検出された。これらの施設に対し、老人施設
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推定感染経路 幼稚園・保育園 小学校 老人施設 飲食店・旅館 その他 総数

ヒト-ヒト 93 97 92 11 60 353
食品（二枚貝） 0 0 0 9 0 9
食品（二枚貝以外） 0 0 0 9 1 10
不明 0 1 0 22 2 25
総計 93 98 92 51 63 397

GI/3 1
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GII/1 1
GII/2 64
GII/3 49
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GII/6 7
GII/7 6

GII/11 1
GII/12 11
GII/13 33
GII/14 1
GII/15 1
総計 411
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ではGII/4の検出が98%を占めた（表4）。  
5．GII/4の変異株  

GII/4には多くの変異株が存在することから、変異

株の検出状況をシーズンごとにみた（表5）。2010/ 
2011シーズンは、GII/4が流行の主流ではなかったた

め検出数は多くなかったが、GII/4 2006bが最も多く

検出された。2011/2012シーズンは、GII/4 2006bが最

も多く検出され、次いでGII/4 2009aが検出された。

2012/2013シーズンでは検出された111個のうち、1個
を除きGII/4 Sydney 2012であった。GII/4 Sydney 2012
は、県内では2012年1月に検出されていたが、2012
年の11月には主流となり、他の変異株の検出はみら

れなくなった。

 

図 3 シーズン別遺伝子型検出割合 
 

表 4 施設別遺伝子型検出数 
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表 5 GII/4 変異株検出状況 

 
 

考察  
千葉県内で 2010 年 9 月から 2013 年 3 月までに発

生した NoV によるウイルス性胃腸炎の集団発生事

例 397 事例について、解析を行った。それぞれのシ

ーズンの発生数は、2010/2011 シーズンが 130 事例、

2011/2012 シーズンが 132 事例、2012/2013 シーズン

が 135 事例であった。3 シーズンを比べると、発生

数に差がないような印象だが、2012/2013 シーズンは

3 月までの事例を対象としているため、4 月以降の発

生数が含まれていない。そのため、過去 2 シーズン

で小さな発生ピークを認めた 5 月 6 月分を含む 4 月

以降の発生数を含めると、2012/2013 シーズンは他の

2 シーズンより発生数が多くなると推測された。  
3 シーズンを通して、発生ピークは 12 月から 1 月

であり、これは全国的な傾向と同じである。また、

2010/2011 シーズンと 2011/2012 シーズンは 5 月から

6 月にかけて小規模なピークが存在した。2010/2011
シーズンの小規模なピークは、カキや二枚貝による

事例が多かったことが原因の一つと考える。同時期

に全国的に岩カキによる食中毒事例が多発しており、

これは、2011 年 3 月に発生した東日本大震災の津波

の影響により、被災地域の下水処理施設の破壊、海

への還流による海水への NoV 汚染が原因として挙

げられている 12）。一方、2011/2012 シーズンの 5 月

6 月の小規模ピークについては、原因が不明であっ

た。2012/2013 シーズンの 4 月以降の状況が不明なこ

ともあり、2011/2012 シーズンの 5 月 6 月の小規模ピ

ークの発生が、このシーズンだけに特徴的なことな

のか、それとも毎シーズン発生しているピークなの

か、不明瞭である。今後、シーズンごとの比較を積

み重ねることで、5 月 6 月のピークの有無を明らか

にし、原因を究明したいと考える。  
施設別の発生状況では、幼稚園・保育園、小学校、

老人施設を含む集団生活を行う施設における発生が

多かった。推定感染経路別にみても、ヒト-ヒト感染

事例が 89%を占め、食品が原因と考えらえる発生に

比べ、はるかに多いことが改めてわかった。食品衛

生上、NoV による集団食中毒の防止は非常に重要な

ことだが、NoV の集団発生を抑止するためには、食

中毒対策以上に施設におけるヒト-ヒト感染の防止

対策が非常に重要であることが示唆された。  
今回、検出された NoV の遺伝子型を解析し、3 シ

ーズンを通じて GII の検出が圧倒的に多く、中でも

GII/4 がもっとも多く検出され、次いで GII/2、GII/3、
GII/13 の検出が多かった。各シーズン、流行した遺

伝子型は異なったが、シーズンを通して主流となっ

た遺伝子型が変化することはなかった。  
2010/2011 シーズンは GII/2 や GII/3 が流行し、発

生施設も幼稚園・保育園や小学校といった低年齢層

が利用する施設における発生が主であった。このシ

ーズンは全国的にも GII/2 の検出が多く、発生施設も

低年齢層が利用する施設で目立ったとの報告 13,14,15)

が多かったことから、この傾向は全国規模のもので

あったと考えられた。  
2011/2012 シーズンと 2012/2013 シーズンは GII/4

が流行した。どちらのシーズンも老人施設における

流行が主であった。GII/4 は比較的高年齢層を中心と

して検出されるとの報告 16)もあり、県内の発生状況

も同様のものとなった。  
GII/4 には多くの変異株が存在することが知られ 8)、

2006/2007 シーズンの NoV による胃腸炎の大流行の

際には GII/4 2006b の出現が確認された 17)。以降、

日本において GII/4 の解析が全国的に進められるよ

うになり、毎年のように新しい変異株が確認され、

流行に関与していることが示されている 9)。  
今回の調査では、2011/2012 シーズンと 2012 /2013

シーズンで主流となった変異株が異なっていた。

2011/2012 シーズンは、GII/4 2006b や GII/4 2009a の

検出が多く、すでに国内に存在した変異株の流行で

あった。これに対し、2012/2013 シーズンは、2012
年まで検出されたことのなかった GII/4 Sydney 2012
が検出の主流となった。県内だけでなく、全国的、

世界的に検出されている 8）。GII/4 Sydney 2012 の県

内における最も早い出現は 2012 年 1 月の事例である

が、同時期に北海道などでも検出されていることが

確認されており 19)、この時期に国内に出現したもの

と推測される。  
2012/2013 シーズンは調査期間が過去 2 シーズン

に比べ短いにもかかわらず、事例数は同数以上であ

ったことからも流行規模が大きかったことが推察さ

9 10 11 12 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 1 2 3
2006a 1
2006b 2 1 2 1 1 7 22 3 2
2008a 2 4
2008b 1 2 5 2
2009a 1 1 1 2 7 13 3 3
Sydney 2012 1 1 1 1 11 54 33 6 6
その他 1 2 1 1 1 2 1 1 1

2010/2011 2011/2012GII/4
 変異株

2012/2013
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れた。  
過去の GII/4 の変異株において、カプシド領域内

の P2 ドメインを司る部分で変異が集中していたと

の報告がある 9, 20）。P2 ドメインは、ウイルス粒子

表面に露出していることから、ウイルスの抗原性に

関与すると推測されている。そのため、この部分に

多く変異を蓄積した株は既存の集団免疫を逃避し、

社会に拡大しやすいと推察されている 8, 17, 20）。現時

点で、GII/4 Sydney 2012 の変異がゲノム上のどの部

分に起きたかは同定されていないが、この部分に変

異があったことが推測される。GII/4 Sydney 2012 の

出現は、ヒトの集団に対して免疫能が形成されてい

ない新しい株であったことから、これまでの NoV に

対する免疫能を保持している老人においても感染が

拡大したことが本調査からも改めて示唆された。  
NoV による冬季のウイルス性胃腸炎の集団発生は、

集団発生が起きた施設だけの問題でなく、ノロウイ

ルス自体の強い感染力から、大きな流行を引き起こ

す。そのため、NoV は公衆衛生上非常に重要なウイ

ルスの一つである。遺伝子型の違いが流行年齢層の

違いにつながること、新しい GII/4 の変異株の出現

が流行の大きさの違いにつながることから、分子疫

学的解析により、流行状況を把握することは流行予

測や感染拡大防止などの観点から重要である。  
今回、散発例については本報告で解析をしていな

いが、同一地域内の散発例と集団発生事例から検出

されたウイルスは、解析した遺伝子配列の領域内で

100%一致、またはほぼ一致し、地域流行株と集団発

生事例由来ウイルスは関連性があるとの報告もある
21, 22)。夏場や流行初期の散発例の解析を随時行うこ

とは、集団発生のリスクが高い施設や行政に対して、

有意義な情報提供につながる可能性が高い。  
また、流行期に可能な限り分子疫学的解析を実施

することで、流行中のウイルスの動向の把握し、即

時的な流行状況の把握につながると考えられる。  
今後も流行株の検討、さらなる情報の集積に努め、

適切な情報提供が重要であると考えられた。  
 
 本調査にあたり、検体採取ならびに NoV の検出を

行った千葉県各健康福祉センター検査課のみなさま

ならびに関係各位に深謝いたします。  
 また、本調査は大同生命厚生事業団「地域保健福

祉研究助成」によって行われた研究成果の一部であ

る。  
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