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要  旨 

胃腸炎の起因ウイルスである A 群ロタウイルスは、特に小児において重症化する場合のある注意

すべきウイルスである。A群ロタウイルスのゲノムは11分節の2本鎖 RNAであり、このうちVP7（G

遺伝子型）と、VP4（P遺伝子型）を分析することで疫学解析に利用されてきた。香川県で病原体定

点等の医療機関より送付された糞便検体から検出された A 群ロタウイルス 45 件の遺伝子型につい

て調査を行った結果、2016 年は、G2P[4]型 17 件、2017 年は G3P[8]型 15 件、G9P[8]型 1 件、2018

年は G9P[8]型 2 件、2019 年は G8P[8]型 1 件、G9P[8]型 1 件であった。そのうち 5 検体について、

11 分節の遺伝子型を確認したところ、2017 年に検出された G3P[8]型は G3-P[8]-I2-R2-C2-M2-A2-

N2-T2-E2-H2であった。また、2019年に検出されたG8P[8]型はG8-P[8]-I2-R2-C2-M2-A2-N2-T2-E2-

H2であり、2018年および2019年に検出されたG9P[8]型は G9-P[8]-I1-R1-C1-M1-A1-N1-T1-E2-H1で

あったことなどが確認された。 
 

 
キーワード：  香川県 ロタウイルス 感染症発生動向調査 

 
Ⅰ はじめに 

ロタウイルスは、胃腸炎の起因ウイルスであり感染力

が強く、特に小児においては重症化する場合があり注意

が必要なウイルスである。主な症状は、下痢、嘔吐、発

熱などであるが、腎不全や脳炎等の重篤な合併症をひき

おこす場合がある。 

ロタウイルスのうちヒトへの感染が確認されている

のは A～C 群であるが、大きな流行をおこすのは A 群で

ある。季節性があり、春先をピークとした流行がみられ

ることが多い 1）。 

日本でのワクチン接種については、2011年11月（ロ

タリックス）および 2012 年 7 月（ロタテック）に任意

接種として導入され、2020年10月1日より定期予防接

種となった。これにより、ロタウイルス胃腸炎の患者数、

また流行する遺伝子型の動向が注目されている 2）3）。 

A 群ロタウイルスのゲノムは 11 分節の2 本鎖 RNA で

あり 4）、遺伝子型の表記方法として、VP7-VP4-VP6-VP1-

VP2-VP3-NSP1-NSP2-NSP3-NSP4-NSP5 の順に, Gx-P[x]-

Ix-Rx-Cx-Mx-Ax-Nx-Tx-Ex-Hx（x は型番号）のように羅

列表記することが2008年にRotavirus Classification 

Working Group（RCWG）により提唱された 5）。このうち中

和抗原を有する外殻たんぱく質VP7（G遺伝子型）と、ス

パイクたんぱく質 VP4（P 遺伝子型）を分析することで

疫学解析に利用されてきた。ワクチンの導入以前は日本

でヒトから検出されるA群ロタウイルスのGおよびP遺

伝子型はG1P[8]、G2P[4]、G3P[8]、G4P[8]、G9P[8]型が

主流であったが、近年は G8 型の増加や、動物ロタウイ

ルス遺伝子とのリアソートメント（遺伝子再集合）によ

る新しい遺伝子型の出現など、流行する型に変化がみら

れる 6）。 

 

Ⅱ 材料及び方法 

調査期間は2016年1月から2021年12月とし、香川

県感染症発生動向調査事業に定められた病原体定点等

の医療機関より送付された糞便検体から検出されたA群

ロタウイルスについて解析した。 

検査方法は、国立感染症研究所病原体検出マニュアル

7）に従ってVP7（G遺伝子型）とVP4（P遺伝子型）につ

いてRT-PCR法で増幅し, その一部についてシークエン

ス解析を行った。遺伝子型の判定はBLASTおよび遺伝子

解析ツール「Rotavirus A Genotype Determination」を

用いて行った。さらに、一部の検体では、11分節の塩基
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配列について同様に解読し、それぞれの遺伝子型を決定

した。 

 
Ⅲ 結果及び考察 

１ 報告数と検出数 

感染症法に基づく感染症発生動向調査として定点医

療機関から得られた報告数は、香川県では、2018年から

減り始め、2020年は3件、2021 年は0件と激減した。

これは、県内でもロタウイルスワクチンの助成が開始さ

れ、さらに定期接種化によって流行が抑えられたことに

よるものと推測される。 

また、当センターで検出されたロタウイルス数は、報

告数の推移と同様に、2018年以降激減した。 

 
表1 報告数と検出数 

  報告数 検出数 
全国 香川県 全国 香川県 

2016年 5,266 152 757 21 
2017年 4,991 156 861 20 
2018年 3,234 44 447 2 
2019年 4,703 25 791 2 
2020年 251 3 21 0 
2021年 91 0 15 0 

 
２ VP7（G遺伝子型）とVP4（P遺伝子型）  

ロタウイルスが検出された検体について、G および P

遺伝子型を調査した結果、遺伝子型が確認できたものに

ついて表2に表す。 

2016年は、G2P[4]型17件、2017年はG3P[8]型15件、

G9P[8]型1件。2018年はG9P[8]型2件、2019年はG8P[8]

型1件、G9P[8]型1件であった。非常に少ない件数では

あるものの、全国の報告によるG遺伝子型の推移と大き

な違いはない 8）。 

 
表2 GおよびP遺伝子型 

 

 
３ 11分節の遺伝子型 

GおよびP遺伝子型が判明したもののうち、一部の検

体について 11 分節の遺伝子型を確認した。対象として

2016年のG2P[4]型、2017年のG3P[8]型、2018年のG9P[8]

型、2019年のG8P[8]型およびG9P[8]型のそれぞれ1検

体（合計5検体）を解析した。 

 
表3 11分節遺伝子型 

2016年に検出されたG2P[4]型17検体のうち1検体を

解析した結果は G2-P[4]-I2-R2-C2-M2-A2-N2-T2-E2-H2

であり、従来から検出されてきた遺伝子型構成であった。 

2017年のG3P[8] 型15検体のうち、解析した1検体

は G3-P[8]-I2-R2-C2-M2-A2-N2-T2-E2-H2 であり、2015

年以降日本で多く報告されている 9）10）equine-like 

G3P[8]（ウマ様 G3）株と同様の遺伝子型構成であった。

2017年検出の他のG3P[8] 型検体についても、VP6およ

び NSP4 のシークエンス解析を行ったところ、結果はす

べてG3-P[8]-I2-E2型であったため、これらもDS1-like 

G3P[8] （equine-like G3P[8]）型であったことが推測

される。このため2017年の香川県内での流行はequine-

like G3P[8]によるものであったと考えられる。 

2018 年および 2019 年の G9P[8]型は、いずれも NSP4

のみが E2 型に置き換わったモノリアソータント（遺伝

子再集合体）株のG9-P[8]-I1-R1-C1-M1-A1-N1-T1-E2-H1

であり、2018年に東京 11）や大阪 12）等で検出された株と

同様の遺伝子型構成であった。そこで、2017年に検出さ

れたG9P[8] 型についても、NSP4を解析したところ、こ

ちらは E1 型であり、その他の分節についても、一部解

析不能であったものの、Wa-like 遺伝子群であることに

矛盾はなかった。 

2019年に検出されたG8P[8]の遺伝子型は2014年に北

海道でアウトブレイク 13）した株と同様の遺伝子型構成

であるG8-P[8]-I2-R2-C2-M2-A2-N2-T2-E2-H2であった。

そこで、この株と各分節の一部を比較したところ、いず

れも高い一致率（98.9％以上）であった。そのため2014

検出数 G2P[4] G3P[8] G8P[8] G9P[8]
2016年 21 17
2017年 20 15 1
2018年 2 2
2019年 2 1 1
2020年 0
2021年 0

 検出年 遺伝子型 
1 2016年 G2-P[4]-I2-R2-C2-M2-A2-N2-T2-E2-H2 

2 2017年 G3-P[8]-I2-R2-C2-M2-A2-N2-T2-E2-H2 

3 2018年 G9-P[8]-I1-R1-C1-M1-A1-N1-T1-E2-H1 

4 2019年 G9-P[8]-I1-R1-C1-M1-A1-N1-T1-E2-H1 

5 2019年 G8-P[8]-I2-R2-C2-M2-A2-N2-T2-E2-H2 
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年以降、日本および東南アジアを中心に流行が続いた14）

bovine-like G8P[8]（ウシ様G8）が2019年には香川県

にも存在していたと考えられる。 
 
４ まとめ 
香川県で、ロタウイルスの検出が多かった2016年は、

従来の遺伝子型である G2P[4]型による流行であったこ

とが推測される。しかし、2017年以降に検出されたもの

の多くは、日本でロタウイルスワクチンが導入された以

降に発見された遺伝子型であった。 

2018 年以降、香川県におけるロタウイルスの報告数、

検出数ともに激減した背景には、ワクチン接種の普及、

また 2020 年以降については、新型コロナウイルスの流

行による感染症対策の影響も考えられる。今後、リアソ

ートメントによる新たな遺伝子型の出現等によるアウ

トブレイクの発生も否定できないため、今後もロタウイ

ルスの発生状況と遺伝子型の推移には注意を払う必要

がある。 
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