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研究要旨 培養細胞における実験感染系が確立されていないために、本ウイルスの性状や

生態がほとんど理解されていないロタウイルス B、特に動物由来ロタウイルスBについて、

それらの遺伝学的性状を明らかにし、診断予防法の開発に役立つ有益な情報を得る。 

これまでにウシならびにブタロタウイルス B複数株を用いた遺伝子解析の結果、動物由来

ロタウイルス Bは国内外問わず、異なる遺伝的背景を有する複数の株が世界中に存在・ま

ん延していることが明らかとなった。 

 

Ａ．研究目的 

ロタウイルスは幼若動物や乳幼児における

重症下痢症の主要原因の一つであり、新興感染

症病原体である。また、ロタウイルスは人獣共

通感染症病原体でもあり、現在までに 8種（A-H）

の存在が報告されているが、中でもロタウイル

ス A-C はヒト以外に、ウシ、ブタ等の動物から

もウイルスが検出されることから、公衆衛生上

注目されている。また最近では、ヒト由来ロタ

ウイルスと動物由来ロタウイルスの間で遺伝子

再集合が起こる事実も確認されている。 

ロタウイルス Bはウシ、ブタなどの動物では

以前から広く浸潤しているが、ヒトではまだ中

国、インドなどの東南アジア諸国での散発発生

に留まっており、わが国での発生報告はない。

しかし依然として、東南アジア諸国におけるロ

タウイルス B 症の発生事例が続いていることや

わが国における動物ロタウイルス B 症の発生事

例が増大していることから、本ウイルスに対す

る診断予防法を開発することは緊急性の高い課

題である。これまでのところ、本ウイルスは培

養細胞感染系での分離が極めて困難であるため、

それらの性状解析すらほとんど進展しておらず、

まだ多くの課題が残されている。 

これまでに、2001 年から 2009 年にかけてわ

が国で検出されたブタロタウイルス B 複数株

について、それらの遺伝子解析を実施した結果、

異なる遺伝子背景を有する複数の株が全国に

点在・伝播していることを明らかにしてきた。

そこで、本年度はブタロタウイルスとほぼ同時

期に、採集されたウシロタウイルス B複数株に

ついて、それらの遺伝子解析を実施し、わが国

におけるウシロタウイルス B の発生動向なら

びに遺伝子性状を明らかにすることを試みた。 

 

Ｂ．研究方法 

 2002 年から 2011 年にかけて山形県内で検出

されたウシロタウイルス B 12 株を材料に使用

した。それら複数株のVP1, VP2, VP6, VP7, NSP1, 

NSP2 および NSP5 の 8つの遺伝子について、独

自に設計したプライマーを用いて RT-PCR 法で

もって ORF 全長を増幅し、シークエンス解析を

実施した。今回解読したウシロタウイルス B 12

株の各種遺伝子情報に既知の他動物種由来ロ

タウイルス Bの遺伝子情報を加えた上で、系統

樹解析を実施し、本ウイルスの起源並びに生態

を明らかにすることを試みた。 

 

Ｃ．研究結果 

 ウシロタウイルス B 12 株の各遺伝子の配列



を既知のヒトやブタ、さらにウシロタウイルス

B株と比較した結果、それぞれの遺伝子におい

て、ウシロタウイルス B株はヒトやブタロタウ

イルス B株と遺伝的に大きく異なることが明ら

かとなった。また、インドで検出されたウシロ

タウイルス B株との比較では、今回解読した全

ての遺伝子において、ORF の長さは同じであっ

たが、配列が異なることが明らかとなった。 

 ロタウイルスBの VP7遺伝子に関する系統樹

解析の結果、山形県内で検出されたウシロタウ

イルス B株は過去に北海道、さらに米国で検出

されたウシロタウイルス B株と同じ遺伝子型に

分類されたが、インドで検出されたウシロタウ

イルス B株とは異なる遺伝子型に分類された

（表 1）。また、ロタウイルス Bの NSP1, NSP2
および NSP5遺伝子に関する系統樹解析では、
いずれの遺伝子において、山形県内で検出され

たウシロタウイルス B株はインドで検出された

ウシロタウイルス B株とは区別される新たな遺

伝子型に分類された。さらに、VP1, VP2, VP6
遺伝子に関する系統樹解析において、ウシロタ

ウイルス B株は系統発生学的にヒトやブタロタ

ウイルス B株とは明確に区別された。 

 

Ｄ．考察 

 今回の研究を通じて、1990 年代に北海道で検

出されたウシロタウイルス B  Nemuro 株につい

で、新たにウシロタウイルス B 12 株の複数の遺

伝子に関する塩基配列が明らかとなった。遺伝

子解析の結果、わが国で流行しているウシロタ

ウイルスB株はNemuro株と遺伝学的に近縁な株

が全国に存在・伝播していることが示唆された。 

 系統樹解析の結果、わが国で検出されたウシ

ロタウイルス B 株は米国で検出されたウシロタ

ウイルス B 株と共通の起源に由来することが示

唆されたが、インドで検出された株とは早い段

階で分岐し、それぞれがこれまでに交わること

なく独自に進化を遂げてきた可能性が示唆され

た。今後、東南アジア諸国や世界中に拡散して

いるウシロタウイルス B、あるいは他動物種由

来のロタウイルス B 株を収集し、それらの遺伝

子解析を実施することで、ウシロタウイルス B

を含めたロタウイルス B の生態ならびに起源

が明らかになってくることと思われる。 

 最後に、ここで得られた知見は遺伝子再集合

や種間伝播によって生じる新たな変異ウイル

スの監視体制の強化、さらには分子基盤に基づ

く新たな診断予防法の開発につながることが

大いに期待できる。 

 

Ｅ．結論 

 少なくともわが国で検出されたウシロタウ

イルス B株は、インドで検出されたウシロタウ

イルス B 株と遺伝的に異なる起源に由来する

ことが明らかとなった。 
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