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研究成果の概要（和文）：本研究では、日本国内のネコからのロタウイルスの検出とそのG-P遺伝子型の同定を
試みた。また、分離に成功したロタウイルス株（FRV537株)の全ゲノム解析を行ったところ、遺伝子型構成は既
知のネコロタウイルスのものとは異なるG6-P[5]-I2-R2-C2-M2-A13-N2-T6-E2-H3だった。分子系統解析の結果、
すべての遺伝子分節においてウシロタウイルスとの高い相同性を示し、FRV537株はウシを本来の宿主とするロタ
ウイルス株がネコに種間伝播した例と考えられた。

研究成果の概要（英文）：In this study, the prevalence and genotypes of rotavirus A circulating among
 Japanese cats were examined. An unusual G6P[5] rotavirus A strain named FRV537, which was isolated 
from a stray cat, was further characterized to determine its species of origin by whole genome 
analysis. The genotype constellation of FRV537 was G6-P[5]-I2-R2-C2-M2-A13-N2-T6-E2-H3. In addition 
to the high nucleotide sequence identities between FRV537 and bovine rotaviruses in each genome 
segment, phylogenetic analysis revealed a close relationship to bovine/artiodactyl rotaviruses. 
Thus, the molecular and phylogenetic evidence suggests that FRV537 was of bovine rotavirus origin.

研究分野：ロタウイルスの分子疫学
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研究成果の学術的意義や社会的意義
　近年、国内外においてネコロタウイルスと類似の遺伝子型構成をもつロタウイルスがヒトから検出されてお
り、ネコからの種間伝播によるものと考えられている。一方、ネコにおけるロタウイルス感染と種間伝播の実態
はほとんど知られていない。
　本研究では、ウシを本来の宿主とするウシロタウイルスが野猫へと種間伝播した例を見出した。一方、家猫を
対象とした複数の先行研究では、野生動物や家畜動物とネコの間のロタウイルスの種間伝播は報告されていな
い。野猫は家猫と比較して異種動物のロタウイルスに感染する機会が多いと考えられ、ロタウイルスの遺伝的多
様性と進化に寄与している可能性が示唆された。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 
１．研究開始当初の背景 
ロタウイルスは発展途上国のみならず先進国においても乳幼児の重症下痢症の原因として最
も重要な病原体である。ヒトロタウイルスの場合、11 本に分節化された二本鎖 RNA ゲノムが
コードする遺伝子のうち血清型を担うG遺伝子と P遺伝子の遺伝子型は主に 5種類の組み合わ
せ（G1P[8]、G2P[4]、G3P[8]、G4P[8]、G9P[8]）から成る。その他の 9 つの遺伝子型構成は
I1-R1-C1-M1-A1-N1-T1-E1-H1 (Wa様)または I2-R2-C2-M2-A2-N2-T2-E2-H2 (DS-1様)の 2種類が
大部分を占めるが、申請者の研究グループは、日本国内において下痢症を発症した乳児から
Wa 様とも DS-1 様とも異なる新規の遺伝子型構成 I3-R3-C3-M3-A3-N3-T3-E3-H3 をもつ AU-1
株を見出した。さらに、日本国内の野生のネコから AU-1株と同一の遺伝子型構成をもつ FRV-1
株を分離した。 
近年、AU-1/FRV-1と類似の遺伝子型構成をもつ G6P[9]株や G12P[9]株が世界各地のヒトから
検出されている。このようなネコロタウイルス様ヒトロタウイルスの由来はネコロタウイルス
だと推測されているが、これまでに G6P[9]株や G12P[9]株と同一の遺伝子型構成をもつロタウ
イルスはネコからは発見されておらず、種間伝播に関する議論は想像の域を出ない。ネコロタ
ウイルス様ヒトロタウイルスの起源を解明するためには、それらのゲノムとネコロタウイルス
のゲノムの比較が必要となるが、全ゲノム配列が DNA データベース上に公開されているネコ
ロタウイルスは 3株しかなく、絶対的に情報が不足している。 
 
２．研究の目的 
(1) ヒトに感染例が見られネコロタウイルスに由来すると推測されている G3P[9]株、G6P[9]株、
G12P[9]株が日本に生息するネコから検出されるか否かを明らかにする。 
(2) ネコから検出されたロタウイルスの全ゲノム解析を行い、ネコロタウイルス間の遺伝的多
様性を調べるとともに、分子系統解析により既知のネコロタウイルスやネコロタウイルス様ヒ
トロタウイルスとの系統学的位置関係を明らかにする。その結果から、ヒトに検出されるネコ
ロタウイルス様ヒトロタウイルスの成り立ちを考察する。 
 
３．研究の方法 
(1) ロタウイルスの検出 
日本国内のネコから採取した 57の糞便あるいは直腸スワブ検体から QIAamp Viral RNA Mini 

Kit (Qiagen)を用いて RNA 抽出を行った。ロタウイルスゲノムの NSP3 遺伝子に特異的なプラ
イマーと TaqManプローブを用いた定量 RT-PCR法により抽出 RNA中のロタウイルスゲノムを
検出した。Ct値が 40未満の検体をロタウイルス陽性と判断した。 

 
(2) G-P遺伝子型の決定と全ゲノム解析 
ロタウイルス陽性検体から抽出したRNAを鋳型として、ランダムプライマーとSuperScript III 

Reverse Transcriptase (Thermo Fisher Scientific) を用いた逆転写反応により cDNAを合成した。
G-P遺伝子の全長あるいは部分配列の増幅を目的としてプライマーを設計し、PrimeSTAR GXL 
DNA polymerase (Takara) と cDNAを用いて PCRを行った。 
また、ロタウイルス陽性検体の懸濁液の上清を MA104 細胞に接種し、ウイルスの分離を試
みた。分離に成功した FRV537株について、各遺伝子分節の全長を PCRにより増幅した。 

PCR産物を精製後、ABI 3730 DNA Analyzer (Thermo Fisher Scientific) により塩基配列を決定
した。取得した塩基配列については、RotaC 2.0により遺伝子型構成を決定するとともに、MEGA 
6により分子系統樹の描出などの分子系統解析を行った。 
 
４．研究成果 
(1) ロタウイルス陽性率 
本研究の対象とした日本国内のネコにおいて、定量 RT-PCR 法によるロタウイルス陽性率は

19.3%（11検体/57検体）であった。11のロタウイルス陽性検体のうち 10検体の Ct値は 36～
39の範囲であり、Ct値が 30未満であったのは 1検体のみであった（FRV537, Ct=29）。英国に
おける研究の結果（German et al., 2015）と同様に、ネコの糞便中に排出されるロタウイルスの
量はヒトの場合と比べて非常に少ないことが示唆された。 
 
(2) G-P遺伝子型の決定と FRV537株の分離 
ロタウイルス陽性検体から抽出した RNA について、各遺伝子分節の末端に設計したプライ
マーおよびヒトロタウイルスの G-P 遺伝子型の決定に頻用される遺伝子型特異的プライマー
（G1, G2, G3, G4, G9, P[4], P[6], P[8]）を用いて RT-PCRを行ったところ、いずれの検体につい
ても遺伝子断片の増幅は全く見られなかった。そこで、ネコロタウイルスあるいはヒトロタウ
イルスの G3, G6, P[3], P[9]の塩基配列を基にプライマーを設計し、様々な PCR条件を検討した。
得られた PCR産物の塩基配列を決定した後に BLAST検索を行ったところ、それぞれウシロタ
ウイルスの G6 とヒトロタウイルスの G2 に対して高い相同性をもつ 2 種類の VP7 遺伝子（G
遺伝子）の部分配列が確認された。G6株については、全ゲノム解析の結果、G6P[5]株（FRV537
株）と決定された。G2株については、P遺伝子型を決定できなかった。PCR産物の中にはロタ
ウイルスの遺伝子の他にアストロウイルスやシュードモナス等の微生物の遺伝子配列が複数同



遺伝子 一致率 (%) ウシロタウイルス株
VP7 96.8 JB-1
VP4 95.8 VMRI
VP6 97.9 UK
VP1 96.7 Dai-10
VP2 97.3 Tottori-SG
VP3 96.0 KJ56-1

NSP1 95.9 B223
NSP2 96.5 DQ-75
NSP3 96.2 Tottori-SG
NSP4 97.0 CHLY
NSP5 98.5 Dai-10

表1. FRV537株とウシロタウイルス株の塩基配列一致率

定された。 
上記と並行して、ロタウイルス陽性検体について MA104 細胞によるウイルスの分離を試み
たが、成功したのは検体中のウイルスゲノム量が最も多かった FRV537株のみであった。 
結果的に、本研究では G3P[9]、G6P[9]、G12P[9]遺伝子型をもつロタウイルスはいずれも検
出されなかった。検体中に存在するロタウイルスゲノムが少量であることに加え、ネコに共感
染している他の微生物の存在がロタウイルスの G-P 遺伝子型の決定と MA104 細胞によるウイ
ルス分離を困難にしていると考えられた。 
 
(3) FRV537株の全ゲノム解析 
分離に成功した FRV537株の全ゲノム解析
を行った。FRV537 株は無症状の西表島の野
猫から検出されたロタウイルスであり、既知
のネコロタウイルスとは異なる遺伝子型構
成（G6-P[5]-I2-R2-C2-M2-A13-N2-T6-E2-H3）
を有していた。FRV537 株の各遺伝子型はい
ずれもウシロタウイルスに一般的に見られ
るものであり、特に、G6P[5]という G-P遺伝
子の組み合わせをもつロタウイルスはその
ほとんどがウシから検出されている。一方で、
FRV537 株と同一の遺伝子型構成をもつウシ
ロタウイルスはこれまでに報告されていな
いが、G-P遺伝子を除いた 9つの遺伝子分節
について同一の遺伝子型構成（I2-R2-C2-M2-A13-N2-T6-E2-H3）を有する 3 株のウシロタウイ
ルスが DNA データベース上に見出された。また、FRV537 株の各遺伝子分節について BLAST
検索を行ったところ、95%以上の塩基配列一致率をもつウシロタウイルスが少なくとも 1 株は
存在していた（表 1）。 
さらに、分子系統解析の結果、FRV537 株はすべての遺伝子分節においてウシあるいはウシ
以外の偶蹄類から検出されたロタウイルス株と近縁であることが示された（図 1）。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



これらの結果から、FRV537 株は、本来はウシを宿主とするウシロタウイルスがネコに種間
伝播した例と考えられた。日本のネコの血清学的な調査では、G3P[9]ネコロタウイルス（FRV-1
株）に対する中和抗体をもつ家猫の 80%は G6P[5]ウシロタウイルス（0510 株）に対する中和
抗体をもたなかったことが報告されている（Mochizuki et al., 1997）。つまり、家猫においては
G6P[5]株の感染は稀であると考えられる。また、英国の家猫を対象とした疫学研究（German et 
al., 2015）では、ネコから検出されたロタウイルスのうち 4分の 1以上は G6ロタウイルスであ
ったと報告されているが、G6P[5]株は 1例も検出されていない。本研究において野猫からG6P[5]
株が検出されたことは、野猫と家猫の間の生息環境や行動の違いを反映しているものと考えら
れた。野猫は家猫と比較して異種動物のロタウイルスに感染する機会が多く、ロタウイルスの
遺伝的多様性と進化に寄与している可能性が考えられる。 
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