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研究成果の概要： 
 バングラデシュで成人下痢症より検出された非定型的ヒトロタウイルス B219株の全遺伝子
配列を決定し、遺伝子解析を行った結果、B219株は従来から知られる A群、B群、C群ロタ
ウイルスとは遺伝学的に異なる新種（群）に属することが判明した。アジアでの成人・小児由

来ロタウイルスの疫学調査では新種ロタウイルスは検出されず浸淫度は低いと考えられたが、

A群ロタウイルスは小児と成人の間で感染・伝播していることが示唆された。 
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１．研究開始当初の背景 
下痢症は先進国、開発途上国ともに普遍的
にみられる疾患であり、特に開発途上国では
5 歳以下の小児の死亡原因の上位を占めてい
る。下痢の原因には様々なものがあるが、2
歳以下の重症下痢症の原因として最も重要
なのはロタウイルス（A 群）である。毎年世
界では約 1 億 2 千万例が罹患し、約 60 万人
の小児が死亡していると推定されている。 
ロタウイルスはレオウイルス科の一員で

あり、分節 2本鎖 RNA をゲノムとして有する。
内殻蛋白 VP6の抗原性および遺伝子学的性状
に基づいて A-G の７群（種）に分類される。

ロタウイルスはヒトおよび動物（哺乳類、鳥
類）に広く分布するが、ヒトにおける感染が
知られるのは A,B,C 群の３群のみである。A
群は乳幼児下痢症の主要な原因ウイルスと
して世界中に広く分布する。B 群は主に成人
に下痢を起こす特異なウイルスで、その分布
は今のところ中国、インド、バングラデシュ
に限られている。C 群ロタウイルスは A 群同
様、小児の下痢の原因となるが、検出頻度は
非常に低い。一方、1997 年に中国の成人下痢
症の原因として報告された ADRV-N（J19 株）
は A,B,C群のいずれとも異なる新しい群のロ
タウイルスと考えられている。我々は
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2000-2001 年にバングラデシュにおいてロタ
ウイルスの分布状況に関する疫学調査を行
った際、従来より知られる A,B,C 群のいずれ
にも属さないと思われる特異なロタウイル
ス B219 株を成人下痢症例より検出した。こ
のウイルスの分類学的位置づけ、J-19 株との
関連は不明であり、このようなウイルスがど
の程度分布しているのかは未知であった。ま
た本ウイルスを含めて、成人に感染するロタ
ウイルスの実態についてもよくわかってお
らず、その解明が待たれていた。 
 
２．研究の目的 
本研究では、非定型的ロタウイルス B219
株の全遺伝子配列を決定し、比較解析、系統
解析を行うことにより、本ウイルスの分類学
的位置づけを明らかにすることを第一の目
的とした。これと同時に、まだ遺伝子配列が
決定されていない B群ロタウイルスの一部の
遺伝子分節（VP1, VP2 遺伝子）の配列を決定
し、B219 の遺伝子解析に用いることとした。
次に、アジア数カ国においてロタウイルスの
疫学的調査を行い、B219 様のロタウイルスの
分布状況を調べた。さらに成人、小児由来ロ
タウイルスに関して分子疫学的解析を行う
ことにより、成人、小児に分布するロタウイ
ルスの関連を調べることを第二の目標とし
た。 
 
３．研究の方法 
(1)非定型的ロタウイルス B219 株の遺伝子解
析 
 Ｂ219は2002年にバングラデシュ北部のマ
イメイシン市において重症下痢症により病
院を訪れた 65 歳の女性患者の便検体から検
出されたウイルスである。Ｂ219 は既知のＡ
群、Ｂ群、Ｃ群とは異なるＲＮＡパターンを
示し、またそれらのウイルスを検出する従来
の方法ではいずれのロタウイルスとも判定
されなかった。本ウイルスの遺伝子配列の決
定のため、single primer amplification 法
を用いて遺伝子分節の全長の cDNAを増幅し、
これを用いて塩基配列を決定した。 
(2)B 群ロタウイルスの遺伝子解析 
 B群ロタウイルスとして用いた対象は、イ
ンドで検出された CAL-1 株、バングラデシ
ュのBang373株、中国のWH-1株であった。
これらのVP1, VP3遺伝子についてもsingle 
primer amplification法を用いて塩基配列を
決定した。 
(3)成人、小児に分布するロタウイルスに関
する分子疫学調査 
 B219 様新種ロタウイルスの分布を調査す
ると同時に成人、小児に分布するロタウイル
ス（A 群等）の関連を調べるため、中国とバ
ングラデシュにおいてロタウイルスの分子
疫学的解析を行った。バングラデシュではマ

イメンシン市において 2004 年 7 月から 2006
年 6 月までの期間に得られた 2540 検体（小
児：1627、成人 913）を対象とした。中国で
は、武漢市の 6病院において 2000 年 12 月か
ら 2008 年 2 月までの期間、散発性下痢症例
より得られた便材料 6053 検体（小児：2516、
成人（15 歳以上）3537）を対象とした。ロタ
ウイルスの検出を RNA-PAGE 法により行い、A
群ロタウイルス陽性の一部の検体について G
血清型、P 遺伝子型、亜群（または VP6 遺伝
子型）、NSP4 遺伝子型を RT-PCR 法（または
ELISA）により決定した。代表的なウイルス
株について、RT-PCR およびダイレクトシーク
エンス法により主に VP7、VP4 遺伝子の塩基
配列を決定した。得られた遺伝子配列は、
GenBank に登録されている既知の遺伝子情報
と合わせ、MEGA4、CLUSTAL W を用いて系統解
析を行った。 
 
４．研究成果 
(1) B219 株の遺伝子配列とその特徴 

B219 株の 11 本の各 RNA 分節は、A,B,C
群ロタウイルスのそれに比べると、長さに多
少の違いが認められたが、1997 年、中国河北
省における成人下痢症の集団発生の原因と
して報告されたJ19株のそれとはほぼ完全に
一致していた。遺伝子配列の一致率は、B219
株は A,B,C 群ロタウイルスのそれとは 60%
未満であったが、J19 株とは 87-94%の高い
一致率がみられた。J19株との間で高い一致
率が見られたのは VP7（ 94.0%）、VP6
（93.9%）、NSP5（93.7%）、VP2（93.4%）
などであり、一致率が低かったのは NSP3
（87.4%）、NSP4（87.7%）などであった。
遺伝子の系統解析からは B219 株 は J19 株
と最も近いところに位置し、これらは A,B,C
群とは異なる独立したクラスターを構成す
ると考えられた。ただし B群とは比較的近い
と考えられた。 
 B219 株の構造蛋白 VP6, VP7, VP4 のアミノ
酸配列は A,B,C 群とは相同性が低かったが、
親水性・疎水性プロファイルは B群ロタウイ
ルスに類似していた。VP7, NSP4 の N 末端に
は、他のロタウイルス群でも見られるような
シグナル配列が存在した。B219 の VP4 は既
知のロタウイルス群のそれより少し長いが、
既知のロタウイルスで知られるような、トリ
プシン開列部位と考えられる部位が存在し、
トリプシンにより開裂産物（VP8*, VP5*）が
生成すると考えられた。B219 と J19の間で、
ウイルス蛋白のアミノ酸数に唯一違いが見
られたのは VP4（外殻スパイク蛋白）であっ
た。VP8*および開裂部位ペプチド部分をコー
ドする部分に塩基の挿入、欠失があり、B219
の VP4 は J19 に比して 3アミノ酸長いと考え
られた。B219, J19 の RNA 分節の 5’末端の
配列は GG-であり、これは他のロタウイルス



 

 

群でも見られる特徴であった。一方 3’末端
には各ロタウイルス群に特異的な配列が存
在することが知られるが、B219, J19 は既知
の A,B,C 群とは異なる、共通の 3’末端配列
を有していた。 
 以上の結果から B219 株は J19 株とともに
A,B,C 群とは異なる新しいヒトロタウイルス
の群に属すると考えられた。5’末端の共通
配列から、これらがロタウイルス属に属する
ことが明らかであったが、3’末端の共通配
列はユニークであり、従来知られるロタウイ
ルス群とは異なる群（種）に属することを示
唆していた。これらはともに成人下痢症より
検出されたこと、また中国、バングラデシュ
で検出された点で B群ロタウイルスに似てい
る。またウイルス蛋白の性状も A,C 群よりも
B 群に類似していた。このような知見から、
新種のヒトロタウイルスは B群ロタウイルス
と起源を同じくし、生態学的性状および病原
性の面で B群ロタウイルスと共通性を有する
と考えられた。 
 
(2) バングラデシュにおける成人および小
児由来 A群ロタウイルスの解析結果 
Ａ群ロタウイルスの検出率は小児 26.4％、

成人 10.1％であった。小児および成人で最も
高頻度であったのは G2（各々54.0％、47.6％）、
続いて G1（各々21.2％、26.2％）、G9（各々
15.9%、9.5%）であった。G12 は小児 4 検体、
成人 1 検体に検出された。G2 ロタウイルス
12 株（小児 6株、成人 6株）の VP7 遺伝子は、
互いに 97％以上の高い一致率を示し、系統樹
では単一のクラスターに位置していた。この
クラスターにはナイジェリアなどのアフリ
カのロタウイルスが含まれており、バングラ
デシュの G2 ロタウイルスはそれらとは
97.5-98.3%の高い一致率を示した。G1 ロタウ
イルス 11 株（小児 6 株、成人 5 株）の VP7
遺伝子は、互いに 98.9-99.9％の高い一致率
を示し、系統樹では単一のクラスターに位置
していた。このクラスターにはインド、タイ
などのアジアのウイルスが多く含まれてい
た。G9 ロタウイルス 11 株（小児 6 株、成人
5株）の VP7 遺伝子は、互いに 98％以上の高
い一致率を示し、系統樹では近年世界中で分
布が拡大しているウイルスクローンのクラ
スターの中に位置していた。G12 ロタウイル
ス 5株（小児 4株、成人 1株）の VP7 遺伝子
は、互いに 97.8-100％の高い一致率を示した。
系統樹では 2000 年以降世界各地で報告され
ている G12ロタウイルスのクラスターの中に
位置していた。今回調べられた G12 株は、最
近バングラデシュのダッカで検出された G12
ロタウイルスや、インド、ネパールで報告さ
れ た ウ イ ル ス と 特 に 高 い 一 致 率
（97.5-98.2％）が見られた。 
 

(3) 中国における成人および小児由来 A群ロ
タウイルスの解析結果 
Ａ群ロタウイルスの検出率は小児 24.3％、
成人 8.6％であった。小児、成人ともに、10
月から翌年の 1月までの冬期間に高い検出率
が認められた。全期間を通じて G3 P[8]、亜
群 II、NSP4 遺伝子型Ｂのウイルスが小児、
成人ともに大部分を占めた。次いで G1 が多
く、G2, G4，G9 が少数見られた。G9 は武漢
では 2004 年に初めて検出され、2006 年以降
13 検体に見つかった。異なる年度に得られた
G3 ウイルス 23 株（成人 16、小児 13）の VP7
遺伝子の配列は互いに 99％を超える高い一
致率を示した。系統樹では G3 の VP7 遺伝子
は大きく 3つの系統に分けられたが、今回の
中国・武漢の G3 ロタウイルスはいずれも系
統 3 に属し、過去に報告された少数の中国、
タイ、マレーシアのウイルス株とともに一ヵ
所に収束して配置された。しかし他のヒト・
動物由来 G3 ウイルスとは距離が保たれてお
り、従来の主要な G3 とは遺伝子学的に異な
る新変異型の G3 ロタウイルスであると考え
られた。G1,G9 ロタウイルスも小児、成人の
間で VP7 遺伝子の一致率は 98％以上であり、
系統樹においても同じ系統に属していた。 
成人における A群ロタウイルス感染の意義は
よく知られていなかったが、今回の中国とバ
ングラデシュの研究で、小児と成人の間で遺
伝学的に同一のロタウイルスが分布してい
ることが明らかとなった。しかも主要な G型
ばかりでなく、低頻度に見られた G型におい
ても成人からのウイルスは小児由来のそれ
と遺伝学的に同一であった。このことは、成
人が小児のロタウイルス下痢症の感染源と
なっている可能性があることも示唆してお
り、感染対策を考える上で重要である。すな
わち成人のロタウイルス下痢症対策や、下痢
症を有する成人と健康小児の接触を遮断す
ることも、小児のロタウイルス下痢症のコン
トロールに有効である可能性があると考え
られた。 
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