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1  はじめに
　ロタウイルスA（以下「RVA」という。）は，レオウイ

ルス科に属する2本鎖RNAをゲノムとして持つウイルス

で，外殻糖たん白（VP7）及び外殻スパイクたん白（VP4）

をコードする遺伝子に基づき，それぞれG（Glycoprotein

の略号）遺伝子型及びP（Protease sensitiveの略号）遺

伝子型に分類される1）。現在までに，G遺伝子型について

はG1 〜 G27，P遺伝子型についてはP[1] 〜 P[35]がそれぞ

れ確認されており2），さらに両者の組み合わせによって多

くの遺伝子型が存在しうるが，そのうちヒトから検出さ

れる頻度が高いのは，G1P[8]，G2P[4]，G3P[8]，G4P[8]，

及びG9P[8]である1）,3）。

　RVAは小児の急性胃腸炎の病原体としてきわめて重

要視されていることから，本ウイルスの感染制御を目的

とした生ワクチンが複数メーカーで開発され，その導入

が世界的に進められている4）。主なものとしては，ヒト

RVA株（G1P[8]）由来の単価ワクチンであるRotarix （グ

ラクソ・スミスクライン社製）及びウシRVAにヒトRVA

のG1 〜 G4のVP7遺伝子とP[8]のVP4遺伝子を組み込んだ

遺伝子組み換え株に由来する5価ワクチンであるRotaTeq

 （メルク社製）が知られており，我が国においては

Rotarix が2011年7月に，RotaTeq が2012年1月にそれぞ
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要　　旨
　2015/2016シーズン（2015年9月〜 2016年8月）の散発胃腸炎患者ふん便662件について，イムノクロマト法または酵素抗

体法によるロタウイルスAの検索を行い，陽性となった63件について，VP7遺伝子及びVP4遺伝子を標的とした二系統の

逆転写PCR法によりロタウイルスAの遺伝子検索を実施した結果，62件で遺伝子が確認された。この62件について，G遺伝

子型別及びP遺伝子型別を実施したところ，G2P[4]が60件，G1P[8]及びG9P[8]がそれぞれ1件であった。2005/2006シーズン

〜 2015/2016シーズンの11シーズンにおけるロタウイルスA遺伝子検出率，G遺伝子型の主流行型及び感染性胃腸炎患者数

を比較したところ，ワクチン導入後からロタウイルスA遺伝子検出率の低下及び感染性胃腸炎患者数の減少が見られた一

方で，主流行となるG遺伝子型はシーズン毎に変化しており，特定の遺伝子型の継続的な流行は確認されなかった。これ

らのことから，現時点においては，ワクチンは効果的に機能しているものと推察された。
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れ製造承認され導入が開始された。

　2種類のワクチンに含まれるG遺伝子型は，それぞれ

Rotarix がG1，RotaTeq がG1 〜 G4のみと限られている

ため，ワクチンによる抑制を免れた遺伝子型が新たに流

行する可能性が考えられた。そこで我々は，県内におけ

るRVA流行状況及び感染性胃腸炎患者数を継続的に調査

し5）〜 10），2011/2012シーズンを境とするワクチン導入前

後のRVA遺伝子検出率，G遺伝子型及び感染性胃腸炎患

者数を比較解析することで，ワクチンの効果及び流行型

への影響を把握してきた。2011/2012シーズンにはG1の

遺伝子再集合体RVAの侵入が県内で初めて確認され11），

2013/2014シーズンに主流行型となったため9），ワクチン

の抑制効果が低いRVAが出現した可能性が危惧された

が，この流行は2014/2015シーズンにほぼ終息した10）。一

方，2014/2015シーズンに主流行型となったG910）は，ワ

クチンに含まれていないため，今後も流行が継続するこ

とが懸念された。

　そこで2015/2016シーズンも，引き続き散発胃腸炎患者

からのRVA遺伝子検出及び遺伝子型別を行い，県内の流

行状況についてワクチンの影響等を解析した。また，G1

の遺伝子再集合体RVAについても，存在の有無を確認し

た。

2  対象と方法
2.1　対象

　2015年9月〜 2016年8月（毎年9月〜翌年8月を1シーズ

ンとする）に県内の3医療機関で採取された散発胃腸炎患

者（年齢0歳〜 92歳）ふん便662件を用いた。

2.2　方法

　市販のRVA検出キット（イムノクロマト法または酵素

抗体法）によりRVAのスクリーニングを行い，陽性となっ

た検体について，ふん便乳剤から市販キット（QIAamp 

Viral RNA mini kit,　株式会社キアゲン）によりRNA

を抽出した。このRNAを用いて，Gouveaら12）の方法に

よる逆転写PCR（以下「RT-PCR」という。）法でG遺伝

子の検出及び型別を，Wuら13）の方法によるRT-PCR法

でP遺伝子の検出及び型別を実施した。また，RVA遺伝

子検出率，G遺伝子型の検出状況及び岡山県感染症発生

動向調査に基づく定点医療機関あたり（以下「定点あた

り」という。）の感染性胃腸炎患者数の推移について，11

シーズン（2005/2006シーズン〜 2015/2016シーズン）で

比較解析した。さらにG1P[8]と判定された株については，

2011/2012シーズンに県内侵入が確認された遺伝子再集合

体由来株であるか否かを簡易的に判別するため，NSP4遺

伝子とNSP5/6遺伝子を増幅するRT-PCR法を実施し，産

物サイズを比較した11）。
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3　結果
3.1　ウイルス検出状況

　市販キットによるRVAのスクリーニングを行った患者

ふん便662件のうち，陽性となった63件についてRT-PCR

法による遺伝子検索を行ったところ，62件（総検体数の

9.4%）からRVA遺伝子が検出された。

　月別の検査検体数とRVA遺伝子の検出率を図1に示す。

RVA遺伝子は11月〜 5月に検出され，検出率のピークは2

月の33.9%（21/62件）であった。

3.2　G遺伝子型及びP遺伝子型の解析

　RVA遺伝子が確認された62件すべてで，G遺伝子型及

びP遺伝子型が判定可能であった。G遺伝子型の内訳は，

G2が60件（96.8%）と最も多く，G2以外ではG1及びG9が

各1件（1.6%）であった。

　P遺伝子型の内訳は，P[4]が60件（96.8%），P[8]が2件

（3.2%）であった。G遺伝子型及びP遺伝子型の組み合わ

せの内訳は，G2P[4]が60件（96.8%）で最も多く，G1P[8]

及びG9P[8]が各1件（1.6%）であった。

3.3  RVA遺伝子検出率の推移（2005/2006 シーズン〜

2015/2016シーズン）

　11シーズン（2005/2006シーズン〜 2015/2016シーズン）

のRVA遺伝子検出率の推移を図2に示す。RVA遺伝子検

出率は，ワクチン導入前の6シーズン（2005/2006シーズ

ン〜 2010/2011シーズン）は20.4% 〜 30.1%で変動してい

た6）,7） のに対し，ワクチン導入後の5シーズン（2011/2012

シーズン〜 2015/2016シーズン）は6.8% 〜 20.9%8）〜 10）と

顕著な減少傾向を示した。

3.4  G遺 伝 子 型 の 検 出 状 況（2005/2006シ ー ズ ン 〜

2015/2016シーズン）

　11シーズンのG遺伝子型検出状況の比較を図3に示す。

主流行となるG遺伝子型は，ワクチン導入前の2005/2006

シーズンはG96），2006/2007シーズンはG16），2007/2008シー

ズンはG96），2008/2009シーズン〜 2010/2011シーズンは

G36），7），導入後の2011/2012シーズンはG37），2012/2013シー

ズン及び2013/2014シーズンはG18），9），2014/2015シーズ

ンはG910），2015/2016シーズンはG2と，ワクチン導入の

前後とも，シーズン毎に変化が見られた。

0%

5%

10%

15%

20%

25%

30%

35%

図2 RVA遺伝子検出率の推移 （2005/2006 シーズン～2015/2016シーズン）

検

出

率

ワクチン導入

図2　RVA遺伝子検出率の推移 （2005/2006 シーズン〜 2015/2016シーズン）



70　　岡山県環境保健センター年報

0% 10% 20% 30% 40% 50% 60% 70% 80% 90% 100%

2015/16

2014/15

2013/14

2012/13

2011/12

2010/11

2009/10

2008/09

2007/08

2006/07

2005/06

G1 G2 G3 G4 G9 G1+G2 G1+G3 G1+G9

図3 G遺伝子型の検出状況（2005/2006シーズン～2015/2016シーズン）

（ワクチン導入）

0

5

10

15

20

25

30

45 47 49 51 1 3 5 7 9 11 13 15 17 19

2005/06

2006/07

2007/08

2008/09

2009/10

2010/11

2011/12

2012/13

2013/14

2014/15

2015/16

図4 感染性胃腸炎患者数（2005/2006シーズン～2015/2016シーズン）

定
点
あ
た
り
患
者
数

（
人
）

（週）

第5週～第18週

図3　G遺伝子型の検出状況（2005/2006シーズン〜 2015/2016シーズン）

図4　感染性胃腸炎患者数（2005/2006シーズン〜 2015/2016シーズン）



岡山県環境保健センター年報　　71

3.5　感染性胃腸炎患者数の推移（2005/2006シーズン〜

2015/2016シーズン）

　11シーズンの定点あたりの感染性胃腸炎患者数の推移

を図4に示す。シーズン毎で流行のピークとなる時期は異

なるが，全シーズンを通して多数の患者が発生していた。

例年RVAの流行が認められる第5週〜第18週（2月〜 5月）

頃に着目すると，ワクチン導入前の2010/2011シーズン以

前では，2006/2007シーズン及び2008/2009シーズンは例

外的に患者数が少なかったものの，その他のシーズンは

多くの患者が発生していた。しかし，ワクチン導入後の

2011/2012シーズン以降は，患者数は顕著な減少を示した。

3.6　G1P[8]の遺伝子再集合体由来株解析

　G1P[8]と同定された1件について，NSP4及びNSP5/6遺

伝子のPCR産物サイズの比較を行ったところ，遺伝子再

集合体由来株ではないと推定された。

4　考察
　ワクチン導入後のRVA遺伝子の検出率は，導入前と比

較して顕著な低下傾向を示していた。また，例年RVAの

流行が認められる第5週〜第18週（2月〜 5月）頃の定点

あたりの感染性胃腸炎患者数も，ワクチン導入後は導入

前と比較して明らかに減少していた。このことから，ワ

クチンの導入は，RVAの流行抑制に一定の効果があった

と考えられた。

　我が国で使用されている2種類のワクチンは，含まれ

るG遺伝子型が限られているため，導入当初は抑制を免

れた特定のG遺伝子型の流行が懸念された。しかし，ワ

クチンが導入された2011/2012シーズン以降において

主流行型となったG遺伝子型は，2011/2012シーズンは

G3，2012/2013シ ー ズ ン 及 び2013/2014シ ー ズ ン はG1，

2014/2015シーズンはG9，2015/2016シーズンはG2と，ワ

クチン導入前と同様にシーズン毎に変化が見られ，ワク

チンによる抑制を免れた特定の遺伝子型の継続的な流行

は確認されていない。また，2種類のワクチンは，異なる

遺伝子型でも十分な異型免疫を誘導することが確認され

ており14），15），我々の結果はこれを裏付けるものであった。

これらのことから，現時点においては，ワクチンは，効

果的に機能しているものと推察された。

　しかしながら，これまでの調査は，主にG遺伝子型に

着目したものであり，ワクチンの導入以降に流行してい

るRVAが，何らかの変異によってワクチンから免れる機

能を獲得している可能性は否定できない。従って，ワク

チン導入前後におけるRVAについて詳細に比較解析する

必要があり，今後の課題である。
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