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緒　　　　言

日本国内におけるウイルス性食中毒および胃腸炎の
大半がノロウイルスの感染によるものであるが，他に
もサポウイルス（SaV）やロタウイルスが毎年検出さ
れている．SaVは，1977年に札幌市の児童福祉施設に
おける胃腸炎の集団発生において初めて報告された
ものであり［1］，主に保育施設や幼稚園，小学校等の
幼・若齢者の散発性下痢症の起因ウイルスとして知
られている［2−4］．本県では，行政検査として実施す
る食中毒および集団胃腸炎事例や，感染症発生動向調
査事業における小児の感染性胃腸炎の検査において，
当センターが開発した蛍光マルチプレックスRT-PCR
法［5−8］を導入することにより10種類のウイルスを
包括的に検査している．しかしながら，過去にSaVの
地域流行があったにも関わらず，本ウイルスの特定の
遺伝子型が検出されず原因不明となっていたケース
があることが判明した［9］．そこで，従来の検査法で
は検出できない遺伝子型（例：GII. 1，GII. 3）に対応
するべく改良を行った蛍光マルチプレックスRT-PCR
法Ver. 2. 2（Ver. 2. 2）［10］を用いて，過去７シーズン

（2015/2016-2021/2022シーズン，シーズンは前年９月
から翌年８月まで）の間に原因不明となった感染症発
生動向調査事業における感染性胃腸炎検体を対象に遡

り調査を行い，検出されたSaVの遺伝子型を特定する
ことで感染性胃腸炎の小児患者におけるSaVの感染
実態を把握し，その傾向について考察を行ったので報
告する．

方　　　　法

１　供試検体
SaVの遡り調査には，感染症発生動向調査事業にお

いて県内の医療機関より2015年10月から2022年８月
までに搬入され，原因不明となった糞便195検体およ
びSaVと判定されていたが遺伝子型が不明であった
糞便21検体の合計216検体を用いた．本研究は，広島
県立総合技術研究所保健環境センター倫理審査委員会
の審査を経て実施した．

２　RNA抽出と逆転写反応
10 ％ 糞 便 乳 剤 か ら QIAamp Viral RNA mini Kit

（QIAGEN）に よ り RNA 抽 出 を 行 っ た．抽 出 し た
RNAは使用まで−80℃で保管した．逆転写反応は5×
buffer 4µL，2mM dNTPs 4µL，50µM Random primer 
pd（N）9（タカラバイオ）1µL，RNase Inhibitor（40U/
µL）（TOYOBO）0.5µL，ReverTra Ace（100U/µL）
1µLを含む反応液に抽出RNA 9.5µLを加え，30℃ /10
分，42℃ /30分，99℃ /５分の条件で反応を行った．
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３　蛍光マルチプレックスPCR Ver. 2. 2
マ ル チ プ レ ッ ク ス PCR 反 応 に は Multiplex PCR 

Assay Kit Ver. 2（タカラバイオ）とVer. 2. 2のAセッ
ト（表１）のプライマーを用い，反応液48µLにcDNA
を2µL加えた．PCR反応は，94℃ /１分の熱変性後，
94℃ /30秒，57℃ /30秒，72℃ /30秒を40サイクル行
い，最後に72℃ /10分の最終伸長を行った．

４　電気泳動
電気泳動には２％アガロースゲルを用い，PCR反

応済みの液10µLをアプライした．サイズマーカーに
は 100bp ラ ダ ー（MAESTROGEN）10µL に 1µL の
EzVISON（Amresco）を混合したものを用いた．電気
泳動後のゲルは，UVトランスイルミネーター上で増
幅産物の蛍光バンドの色と増幅長を確認した後，エチ
ジウムブロマイド染色を行って再度増幅産物の確認を
行った．

５　SaVの遺伝子型別
SaV 陽性検体の cDNA をテンプレートに，PCR 試

薬はAmpliTaq Gold Fast PCR Master Mix（Thermo 
Fisher Scientific）を用い，プライマーとしてHuSaV-
5159F（ 終 濃 度 0.5µM），HuSaV-5498R（ 終 濃 度
0.5µM）を 使 用 し て，95 ℃ /10 分，（96 ℃ / ３ 秒・57
℃ /30 秒・68℃ / ５秒）× 40 サイクル，72℃ /10 分
の条件で PCR 反応を行った．増幅産物は QIAquick 
PCR Purification Kit（QIAGEN）を 使 用 し て 精 製
し，BigDye Terminator v3. 1 Cycle Sequencing Kit

（Applied Biosystems）に て シ ー ク エ ン ス 反 応 後，
Applied Biosystems 3500 Genetic Analyzer（Applied 
Biosystems）にて塩基配列を解読した．次に，得られ
た塩基配列データをHuman Calicivirus Typing Tool

［11］および遺伝子解析ソフトMEGA X［12］を用いて
解析し，遺伝子型を特定した．

結　　　果

１　感染性胃腸炎の小児患者から検出されたSaVの概要
感染性胃腸炎の小児患者から検出されたSaVの概

要を表２に示す．原因不明となった糞便195検体中20
検体，SaVと判定されていたが遺伝子型が不明であっ
た糞便21検体中21検体，合計41検体からSaVが検出
された．検出されたSaVの遺伝子型は，GIが３種（GI. 
1，GI. 2，GI. 7），GIIが１種（GII. 3），GⅣが１種（GⅣ．
１）であった．遺伝子型毎の検体数は，GI. 1（12検体），
GI. 2（11検体），GI. 7（１検体），GII. 3（４検体），GIV. 
1（13検体）であった．
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２　月別のSaV検出状況
検出されたSaVの月別の検出状況を図１に示す．月

別では，SaVは３月，10-12月に多く検出されていた．
また，３月のピークは2017/2018シーズン，11月のピー
クは2015/2016シーズンの検出結果を反映していた．

３　シーズン毎のSaV原因遺伝子型と検体数
シーズン毎の SaV 遺伝子型と検体数を図２に示

す．シーズン別では，2015/2016シーズンが14検体と
最も多く，主な遺伝子型はGⅣ. 1であった．次いで，
2017/2018シーズンが13検体，2016/2017シーズンが
９検体であり，いずれも遺伝子型はGI. 1，GI. 2，GII. 3
であった．また，GI. 1は遡り調査の対象とした７シー
ズンのうち６シーズンで検出されていた．

表2　感染性胃腸炎の小児患者から検出されたサポウイルスの概要

Sample No. 検体採取日 検出ウイルス SaV遺伝子型

2104 2022/08/10 SaV GI. 1

2091 7/06 SaV GI. 1

2081 3/23 SaV GII. 3

1989 2019/11/27 SaV GI. 1

1929 1/30 SaV GI. 1

1881 2018/06/29 SaV,EV GI. 1

1862 3/24 SaV GI. 2

1861 3/24 SaV GI. 2

1859 3/15 SaV,RVA GI. 2

1858 3/15 SaV GI. 2

1857 3/14 SaV GI. 2

1856 3/09 SaV GI. 1

1853 3/05 SaV, RVA GI. 2

1838 2/19 SaV, RVA, EV GI. 1

1836 2/13 NoVGI, SaV GI. 2

1818 2017/12/09 SaV GI. 2

1798 9/12 SaV GII. 3

1797 9/05 SaV GII. 3

1791 7/10 SaV GI. 1

1778 5/22 SaV GII. 3

1773 5/06 SaV, AdV GI. 2

1764 4/05 SaV GI. 1

1743 2016/12/20 SaV, HPeV GI. 1

1739 12/06 SaV GI. 1

1736 12/02 SaV, EV GI. 2

1726 11/08 SaV GI. 1

1697 9/23 SaV GI. 2

1627 2015/12/10 SaV GⅣ. 1

1586 11/20 SaV GⅣ. 1

1575 11/20 SaV GⅣ. 1

1574 11/09 SaV GⅣ. 1

1564 11/02 SaV GⅣ. 1

1562 11/16 SaV GⅣ. 1

1560 11/13 SaV GI. 7

1552 11/13 SaV GⅣ. 1

1547 11/09 SaV GⅣ. 1

1535 10/27 SaV GⅣ. 1

1534 10/26 SaV GⅣ. 1

1533 10/26 SaV GⅣ. 1

1530 10/23 SaV GⅣ. 1

1529 10/23 SaV GⅣ. 1
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考　　　　察

ヒトのSaVは構造タンパク質（VP1）領域の塩基配
列に基づきGI，GII，GⅣおよびGVの４つの遺伝子グ
ループに分類される．このうちGIは７種（GI. 1-GI. 7），
GII は９種（GII. 1-GII. 8，GII. NA 1），G Ⅳは１種（G
Ⅳ. 1），GVは２種（GV. 1，GV. 2）の合計19種類の遺
伝子型が確認されている［13, 14］．今回の遡り調査で
は，GIが３種（GI. 1，GI. 2，GI. 7），GIIが１種（GII. 3），

GⅣが１種（GⅣ.１）検出され，多様な遺伝子型が小
児の間で流行していることが判明した．

また，シーズン毎の流行に着目すると，2015/2016
シーズンは多くの医療機関から搬入があったにも関
わらず，主な遺伝子型はGⅣ.１であったこと，また，
10月下旬から12月上旬に集中的に検出されているこ
とから，この時期にGⅣ.１の地域流行があったこと
が明らかとなった．病原微生物検出情報（IASR）ノロ
ウイルス等検出速報［15］においても，2015/2016シー
ズンは，SaVの遺伝子グループGⅣの検出数が21と，

図1　月別のSaV検出状況

図2　シーズン毎のSaV原因遺伝子型と検体数
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例年（10以下）と比べ多い傾向にあったことから，当
シーズンは，SaVの遺伝子グループGⅣの全国的な流
行があったと思われる．次いで，2016/2017シーズン，
2017/2018シーズンは，ともに検出された遺伝子型が
GI. 1，GI. 2，GII. 3であったことから，２シーズンに渡
りこれらの遺伝子型の地域流行が継続したことが想定
される．特に2017/2018シーズンは，２月中旬から３
月下旬に集中してGI. 2が検出されており，この時期
にGI.2による地域流行があったことが伺えた（表２）．
IASRノロウイルス等検出速報においても，2016/2017
シーズン，2017/2018 シーズンともに，SaV の遺伝
子グループ GI，GII が多く検出されていた．一方，
2018/2019-2019/2020シーズンはSaVの検出が非常に
少ないレベルで推移している．これは，新型コロナウ
イルス感染拡大に伴い，全国的に感染対策が実施され
たこと，緊急事態宣言等による人同士の接触が減少し
たことに由来すると考えられる．しかし，2021/2022
シーズンでは，全国的に減少した［16, 17］と考えられ
たSaVの検出数が，春から初夏にかけ増加傾向にあっ
た．県内のSaVの流行は，全国的なSaVの流行と同様
の傾向を示すことから，2022/2023シーズンについて
は，改めて監視体制を強化する必要があると思われる．
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