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研究要旨  

本邦におけるノロウイルスの疫学動向を把握するために，2018 年から 2023 年までに検出され

た遺伝子群・遺伝子型別 NoV 検出・報告状況に関する研究を行った．まずこの間において，GII

が GI に比し多く検出された．また，GI，GII とも特定の遺伝子型（GI.2，GI.3，GI.4 ならびに

GI.7；GII.2，GII.4，GII.6 ならびに GII.17）が多く検出・報告された．2020 年に新型コロナウ

イルス感染症（COVID-19）の出現後，多くの遺伝子型の NoV の検出件数は減少した．しかし，そ

の後，特に当該感染症の 5 類以降後は，GII.4 を主体に NoV の検出数が COVID-19 出現前の水準

に戻っていたことが示唆された． 

 

 

A. 研究目的 

ノロウイルス（NoV）は，急性胃腸炎を引き起

こす主要な下痢症ウイルスであり，新型コロ

ナウイルスやインフルエンザと同様にパンデ

ミックを引き起こすことが知られている．現

在まで，NoV の遺伝子型は，30 以上報告され

ているが，主流行遺伝子型はシーズンごとに

異なることも示唆されている．そこで，本研究

においては，直近の NoV 疫学動向研究の一環

として，過去 5 年間に国内で検出された NoV

の遺伝子群・遺伝子型別検出状況に関する研

究を行った． 

 

B. 研究方法 

1. 遺伝子群・遺伝子型別 NoV 検出データ 

 各年の遺伝子群・遺伝子型別の NoV 検出デ

ータは，国立感染症研究所のデータベースか

ら取得し，集計した． 

参照 WEB（前出）： 

https://www.niid.go.jp/niid/ja/norovirus

-m/2082-idsc/iasr-noro/5701-iasr-noro-

150529.html      

 

C. 研究結果 

1. 過去 6 年間に本邦で検出・報告された遺伝

子群・遺伝子型別NoV検出状況を表 1に示す．

まず，GII が GI に比し多く検出された．次に，

遺伝子群 GI においては，GI.2，GI.3，GI.4 な

らびに GI.7 が多く検出・報告されていた．GII

においては，GII.2，GII.4，GII.6 ならびに

GII.17 が多く検出・報告されていた．さらに，

2020 年と 2021 年は，一部の遺伝子型の NoV を

除き，それ以前に比し，検出報告数が減少した．

その一方で，2022 年以降 GII.4 を主体とした

GII・NoV の検出数が増加していた． 

 

D. 考察 

 既報によれば，2006/07シーズンに GII.4 が

出現後，当該遺伝子型はパンデミックを引き

起こした．また，当該遺伝子型の変異株

（variant）が数シーズンごとに出現し，約 10

年間 GII.4 が主に流行した．しかし，2016/17

シーズンには，GII.2（GII.P16-GII.2変異株）

が主流行型となった．さらに，2013/14シーズ

ン以降，新型 NoV と推定される GII.17-GII.17

が出現し，食中毒事例を中心に，当該遺伝子型
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が多く検出されている． 

今回のデータにおける特徴として，まず，GI な

らびに GII において，複数の遺伝子型が 2018

年と 2019 年に検出される一方，各遺伝子型の

検出報告数には変動がみられた． 

GI においては，2018 年には，GI.2，GI.3，GI.4

ならびに GI.7 が多く検出されたが，2019 年以

降それらの遺伝子型の検出報告数が減少した． 

また，GII においては，2018～2019 年にかけ

て，GII.2，GII.4 ならびに GII.17 が多く検出

されたが，2020 年以降，当該遺伝子群の NoV

検出報告数が大きく減少した．特に，2022 年

以降，この傾向が顕著であった．また，GII.4

や GII.2 以外の遺伝子型，例えば GII.7 の検

出数も増加していることが示唆された．既報

によれば，COVID-19 出現後，インフルエンザ

やRSウイルス感染症をはじめとする季節性の

流行傾向が強い感染症の流行動態に変化がみ

られている．特に，この傾向は，2020 年に顕

著にみられているが，2023シーズンにおいて

は，AH1，AH3 型のみならず 2024 年初頭から B

型の大規模な患者数の増加が見られ，警報値

（10人/定点）を超える流行が 5か月以上続い

た．また，2021 年以降，RSウイルス感染症の

流行も起こり，各感染症の流行動態の変化も

見られている．よって，ノロウイルス感染症に

おいても，今後の流行動態の変化に十分な注

意が必要である． 

 

E. 結論 

 本邦における過去 6 年間（2018～2022 年）

の遺伝子群・遺伝子型別 NoV 検出・報告状況

に関する研究を行った．その結果，本調査期間

において，GII が GI に比し多く検出された．

また，GI，GII とも特定の遺伝子型（GI.2，GI.3，

GI.4 ならびに GI.7；GII.2，GII.4，GII.6 な

らびに GII.17）が多く検出・報告された．さ

らに，2020 年と 2021 年は，一部の遺伝子型の

NoV を除き，それ以前に比し，検出報告数が減

少したが，その後，COVID-19 出現前の検出水

準に戻りつつある．したがって，ノロウイルス

感染症においても，今後の流行動態の変化に

十分な注意が必要であると思われる． 
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表1. 2018年から2023年までに本邦で検出された遺伝子群・遺伝子型別NoV 

 

 

 

 2018 2019 2020 2021 2022 2023 

GI.1 2 - 1 1 1 - 

GI.2 54 49 1 2 - 2 

GI.3 25 2 2 - 3 5 

GI.4 19 2 28 11 - - 

GI.5 5 1 5 1 1 - 

GI.6 9 19 - 11 2 3 

GI.7 40 6 1 1 - 2 

GI.9 1 - - - - - 

GII.1 5 7 1 - - - 

GII.2 634 368 215 353 128 222 

GII.3 72 251 42 16 16 54 

GII.4 478 531 267 249 329 466 

GII.5 2 - - - - - 

GII.6 47 93 27 8 1 25 

GII.7 6 - - - - 38 

GII.8 3 11 1 - 1 - 

GII.10 - 4 - - - - 

GII.12 - - - - - - 

GII.13 2 - 1 - - 1 

GII.14 1 2 2 - - - 

GII.16 - - - - - 3 

GII.17 140 67 70 42 21 18 

GII.22 - - - 1 - - 


