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宮城県内で検出されたサポウイルスの遺伝子型について
Genotype of sapovirus detected from patient with gastroenteritis and oyster

in Miyagi prefecture.
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1　はじめに
　感染性胃腸炎の病原体の一つである SV はノロウイル
ス（NoV）と同様に自然界での循環については不明な点
が多い。SV による環境水汚染の実態を明らかにするた
めの一つの方法として，ろ過食性生物であるカキを下水
処理水受容河川に垂下し，垂下したカキから RT–PCR
法で SV 遺伝子の検出を行った。併せて市販生食用カキ
についても SV 遺伝子の検索を行った。さらに，08/09
年シーズンに県内で発生した食中毒・感染性胃腸炎集団
発生事例で検出された SV の遺伝子型を分子疫学的に解
析し，07/08 年シーズンに検出された株と比較検討した。   

2　材料と方法
　2.1　対象材料
　カキは，下水処理水受容河川に感染性胃腸炎の流行
期に約 2 ヶ月間垂下したものを垂下カキとした。なお，
07/08 年シーズンは 2007 年 10 月下旬，08/09 年シーズ
ンは 2008 年 11 月上旬に垂下した。検体は 2 シーズンと
もに 12 月に 2 回（上旬，下旬），翌年 1 月に 1 回（上旬）
採取した。07/08 年シーズンは合計 16 個体，08/09 年シー
ズンは合計 67 個体について検査を行った。
　また，市販生食用カキは 2007 年と 2008 年の 12 月に
それぞれ県内で市販されていた 16 パック 48 個体（1 パッ
ク 3 個体）を調査対象とした。

　過去 2 シーズンに県内で発生した食中毒事例や感染性胃腸炎集団発生事例で患者便から検出されたサポウイルス
（Sapovirus：以下 SV）遺伝子と下水処理水受容河川に垂下したカキおよび市販生食用カキから検出された SV 遺伝子
を対象に分子疫学的解析を行った。その結果，2007/08 年シーズン（以下 07/08 年シーズン）は患者便，垂下カキお
よび生食用カキから検出された SV 株は，すべて GⅣ/1 近縁株であったのに対し，2008/09 年（以下 08/09 年シーズ
ン）シーズンは患者便と垂下カキから，GⅠ/1 と GⅠ/3 近縁株が検出された。さらに昨シーズンは生食用市販カキか
らも SV遺伝子の GⅣ/1 近縁株が検出されており，ヒトから排泄されたウイルスが環境水を汚染していることが示唆
された。
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　SV の遺伝子解析は，2007 年 4 月から 2009 年 3 月ま
でに県内で発生した胃腸炎事例で，SV 遺伝子が検出さ
れた事例の内 4 事例 14 株を用いた。さらに，07/08 年
シーズンに垂下カキおよび生食用市販カキから検出され
た 4 株についても解析を行った。
　2.2　カキからの SV遺伝子の抽出
　垂下カキは採取後，1 個体ずつ中腸腺を摘出し細胞破
砕法 1）でウイルスを抽出した。市販生食用カキは 1 パッ
クから 3 個体取り出しそれぞれ 1 個体ずつ中腸腺の摘出
後，垂下カキと同じ方法でウイルス抽出を行った。ウイ
ルス RNA の抽出は QIAmp viral RNA mini kit を用い
て行った。
　2.3　SV遺伝子の検出
　ウイルス RNA は SV 遺伝子の VP1 領域の一部を増幅
するプライマーを用いた Okada らの方法で RT–PCR と
nested–PCR を行った 2）。
　2.4　分子疫学的解析
　電気泳動で SV 遺伝子の増幅産物が確認された検体
は，ABI310 でダイレクトシークエンスを実施して塩基
配列を決定した。その後，Clustal Xを用いてアライメ
ントし Neighbor–joining Method（NJ 法）で系統樹を作
製した。

3　結果および考察
　07/08 年シーズンは垂下カキ 3 個体（検出率 18.8%）
同じく 08/09 年シーズンは 2 個体（3.0%）から SV 遺伝
子が検出された。一方市販生食用カキは，2007 年は 1 個
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図1. SV遺伝子のVP1の一部の塩基配列（321nt）に基づく系統樹
図中，FPは食中毒事例，Geは胃腸炎集団事例，Sは散発事例，COは垂下カキ，MOは生食用市販カキから検出された株を示す。
参照株のアクセッション番号は以下のとおり
Arg39, AY289803; Bristol, HCA249939; C12, AY603425; Chiba000496, AJ412800; Chiba010658, AJ606696; Cruise ship,
AY289804; Dresden, AY694184; Ehime643, DQ366345; Ehime1107, DQ058829; Houston27, U95644; Manchester, X86560; Mc2, AY237419;
Mc10, AY237420; Mc114, AY237422; Mex340, AF435812; NK24, AY646856; Parkville, U73124; PEC, AF182760; Potsdam, AF294739; Sapporo,
U65427; SK15, AY646855; StockholmF194182; SW278, DQ125333; Syd3, DQ104357; Syd53, DQ104360; and Yokote1 AB253740
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体（2.1%）から遺伝子が検出されたが，2008 年には SV
陽性検体は確認されなかった。
　SV の VP1 をコードする遺伝子の一部の 321nt につい
て塩基配列を決定しそのデータに基づき解析した系統樹
を図 1 に示した。07/08 年シーズンに，感染性胃腸炎患
者便，垂下カキおよび生食用カキから検出された SV の
遺伝子型はすべて GⅣ/1 であった。特に，07/08 年のシー
ズンに SV による胃腸炎の集団事例，散発事例，市販生
食用カキおよび垂下カキから検出された SV 株の塩基配
列が 100%一致する株が 6 株確認された。　　
　一方，08/09 年シーズンに患者便と垂下カキから検出
された SV 遺伝子は GⅠ/1 と GⅠ/3 の近縁株で，07/08
年シーズンに検出された遺伝子型とは異なっていた。

　これまでに，カキが原因食品と推定される SV による
食中毒事例の報告はあるが 3），カキから SV 遺伝子を検
出した例はない。今回の結果は，カキが SV による食中
毒の原因食品となり得る可能性を示唆するもので，喫
緊に何らかの対策を講ずる必要性がある。カキの SV
汚染についてはその原因は明らかではない。しかし，
Haramotoらが下水処理施設を対象に行った SVの調査
では，流入下水からは通年 SV遺伝子が検出され，特に
処理水からは夏季には検出されないが感染性胃腸炎の流
行する冬季には検出頻度が高いことを報告しており 4），
今回の調査で下水処理水の影響が大きいと考えられる垂
下カキから SV 遺伝子が検出されたことと併せて考える
と，処理水中に含まれる SV がカキの汚染源となってい

（ ）内は検出率

表 1　カキからの SV遺伝子の検出結果

図 1　SV遺伝子のVP1 の一部の塩基配列（321nt）に基づく系統樹

 

 

 

 

垂下カキ 3/16(18.8%) 2/67(3.0%) 5/83(6.0%)

1/69(1.4%)市販生食用カキ 1/14(2.1%) 0/48(0%)

表1. カキからのSV遺伝子の検出結果
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ることも示唆される。病原微生物による環境水の汚染防
止の観点から処理場の果たしている役割は非常に大きい
が，処理水の再利用や，魚貝類を含めた生物に与える
影響を十分に考慮した処理法の検討が望まれる。また，
07/08 年の調査において SVを原因とした胃腸炎の患者
便とカキから検出された SV 株の遺伝子型が GⅣ/1 で，
さらに塩基配列においても高い相同性が確認されたこと
により，SVもNoV と同じようにヒトで流行した株が環
境水を通じてろ過性生物にまで影響を及ぼしている可能
性の高いことが推測された。このことは自然界における
SV の循環メカニズムを解明する上で非常に大きい知見
であると考える。
　さらに，食中毒事例で検出された SV 株（図 1 中
FP38）については，系統解析の結果 GⅠ群の新しい
genotype になり得る可能性が推測された。この事例は
カキの喫食が確認されてはいたが，原因推定食品は特定
できなかった。また，同一人から GⅠ群 NoV 遺伝子と
SV 遺伝子が同時に検出されていた例が 6 例あり，SV
と NoV の混合感染が認められた。本事例で検出された
SV 株については，遺伝子の VP1 から VP2 にかけての
領域 2.3knt について塩基配列を決定し遺伝子型を検討
する必要がある。

4　まとめ
　胃腸炎患者便と処理水放流口付近に垂下したカキや市
販生食用カキから RT–PCR 法で SV遺伝子を検出した。
特に市販カキからの検出報告例はこれまでにない。さら

に，これらの検体から検出した SV 株を分子疫学的に解
析した結果，ウイルス遺伝子の VP1 をコードしている
一部の領域の塩基配列が 100%一致している例が確認さ
れた。このことにより，SV による胃腸炎患者の糞便中
に排泄されたウイルスが環境水を通して養殖カキまで汚
染している可能性が示唆された。
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