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§２．研究実施の概要  

 

本研究プロジェクトの最終目標である感染性胃腸炎の流行防止のための水監視システム（概念図

を図１に示す）の構築に向けた 2014年度の研究実績を以下に示す。研究は４つの A~Dのテーマ

からなっている。 

 

（１）病原微生物の網羅的同定・絶対定量技術開発 

流入下水試料から迅速に病原ウイルスを検出・定量する手法の開発をめざし，多数の病原ウイ

ルスを同時検出・定量できるデジタル PCR法の開発に取り組んだ。その結果，13種類の病原ウイ

ルスの同時検出・定量が可能となった。 

また，流入下水試料中の RNA ウイルスの同定および未知ウイルスの発見を目的としたメタゲノム

解析を行うために，多様な RNA ウイルスゲノムが混在する流入下水試料から対象ウイルスゲノムを

選択的に回収する技術を開発した。この手法とパイロシーケンシング法とを組み合わせることで，

効率的に対象ウイルスゲノムの配列を取得できるようになった。 

さらに，下水処理場でのウイルスモニタリングによって，各ウイルス濃度の季節変動や，ノロウイ

ルスの遺伝子型分布について調査した。その結果の一つとして，2012/2013年シーズンに感染が

広まったノロウイルス GII.4型の Sydney 2012株は 2013/2014年シーズンにも GII.4型の主要なタ

イプであったことが明らかとなった。 

 

 

図 １  感 染 性 胃 腸 炎 監 視 シ ス テ ム の 概 念 図
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• 下水調査の結果や患者発生状況等，感染性胃腸
炎の流行に関する情報を集約・提供する。	

　　（関連機関への個別提供，自治体ウェブサイト等）	
	

• 定期的な流入下水の分析によりウイルス
の発生状況を把握し、流行開始を初期に
検知する。	
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（２）リスク評価に基づいた監視項目，体制の確立 

2013 年度に引き続き，養殖カキの定期的な病原微生物モニタリングを行い，ウイルスの存在状

況についてのデータを蓄積した。週 1 回のモニタリングによって，カキ中のノロウイルス GI は，ある

時期に急激に濃度が上昇し，ノロウイルスGIIは時間経過に伴い次第に濃度が上昇することが明ら

かとなった。また，これらのモニタリング結果とこれまでの流入下水等のモニタリング結果から，研究

対象地域の感染性胃腸炎の監視対象ウイルスをノロウイルスとすることが妥当であると考えられた。 

さらに，地域社会での感染性胃腸炎の流行を把握するためのモデル開発のため，研究対象地

域において実施した衛生意識に関するアンケート調査の結果に基づき，二次感染の可能性が最も

高い家庭内での感染伝播モデルを開発した。このモデルを地域社会に拡張することにより，地域

社会での二次感染を考慮した感染症伝播モデルの開発に着手した。 

（３）迅速な病原微生物スクリーニング技術開発 

病原ウイルスを含む病原微生物を迅速に検出・定量可能な RNA 直接定量法の開発のために，

大腸菌等の人工合成RNAを用いて既知量の標的RNAを含む溶液中のRNA量を測定したところ，

その既知量に近い値が得られた。このことにより，病原ウイルス RNA の直接定量技術への展開が

可能であることが示された。 

簡易で迅速に検出可能なQ-LAMP法を用いたウイルス検出法において，2014年 3月から 2015

年2月にかけて採取した流入下水47件を対象にノロウイルスの検出を試みた。厚生労働省通知法

である定量 PCR法との結果と一致率および検出率を比較したところ，Q-LAMP法の有用性が示唆

された。 

（４）水監視による感染症流行検知システム構築 

2013 年に続き，研究対象地域にある外来医療機関（内科・小児科を標榜）において感染性胃腸

炎サーベイランスを行った。2014年 4月から 2015年 2月 28日までに 55名の急性胃腸炎患者か

ら検体が採取され，そのうち 26 件（47%）で胃腸炎の原因となり得るウイルスが検出された。ノロウイ

ルスGII群陽性 16検体のうち，カプシド領域の遺伝子解析結果を 9件から得たところ，5件がGII.6

型，2 件が GII.4 型，1 件が GII.13 型，1 件が GII.17 型であった。2014 年から 2015 年にかけての

冬期のノロウイルス流行は全国的にも少なく，研究対象地域においても患者が少なかった。 

2012 年にロタウイルスワクチンが導入されたことを受け，2012 年から 2014 年にかけてロタウイル

ス流行パターンの変化を急性胃腸炎症例，流入下水それぞれから調査した。ロタウイルス感染を

認めた胃腸炎症例を見てみると，ロタウイルス検出数の減少傾向が明らかであった。また，研究開

始時期よりロタウイルス遺伝子型の変遷が見られた。一方で，流入下水中のロタウイルス量を測定

したところ，シーズン間の下水中ロタウイルス濃度には大きな変化は見られなかった。ヒトにおける

流行の大きさと下水中の濃度変化との乖離を調べるため，今後，下水中のロタウイルス遺伝子型

分布について調査していく予定である。 

 以上の結果を踏まえ，図１に示したそれぞれの要素である流入下水の定期調査，情報の集約と

発信そして感染症動向調査を確実に実行できる技術として開発し，最終目標である感染性胃腸炎

監視システムの構築を目指す。 
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