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ロタウイルスの概要

　ロタウイルスはレオウイルス科（Reoviridae）ロタウイル
ス属（genus Rotavirus）に分類される 2 本鎖 RNA ウイル
スである．ただし，国際ウイルス分類委員会（International 
Committee on Taxonomy of Viruses, ICTV）では現在，
ウイルスの分類名が整理されている最中であり，今後は科
名（family）がセドレオウイルス科（Sedoreoviridae）に
変更されようとしている 1）．現時点で，ロタウイルスは A
～ D 群および F ～ J 群の 9 つの種（Species）に分類され
ている．ロタウイルスは多くの哺乳類および鳥類から検出
されるが，ヒトの間で流行を起こすのは大部分が A 群ロ
タウイルス（Rotavirus A, 以下 RVA）である 2）．単に「ロ
タウイルス」と表記する際は「RVA」を指しているのが
通例であり，本稿においても主に RVA について概説する．

　RVA は乳幼児における感染性胃腸炎の主要な原因とし
て知られ，ワクチンが普及する以前は 5 歳までにほぼ
100% のヒトが一度は感染すると考えられていた 2）．成人
の場合は不顕性感染や軽症で済むことが多く，重症化する
ことは稀である．RVA は基本的に糞口感染により伝播し，
1 ～ 4 日程度の潜伏期を経て，嘔吐，下痢，発熱などの症
状が現れる．特異的な治療法は無く，点滴や経口補液など
の対症療法が行われる．通常は 1 週間程度で回復するが，
乳幼児の場合は他の胃腸炎ウイルスよりも重症化しやすい
傾向が見られ，重度の脱水症に発展する場合や，胃腸炎関
連けいれんが生じる場合もある．稀に腎不全や肝機能障害，
中枢神経障害などの合併症が見られることもある．RVA
はエンベロープを持たないためアルコール消毒の効果は低
く，次亜塩素酸ナトリウム等による消毒が有効である．ま
た，感染者の便中には極めて多量のウイルス粒子が存在する
ため，汚染物の処理には厳重な注意が必要である．わが国
における近年の RVA の流行シーズンは冬季から春季にかけ
て（1 月～ 6 月頃）であり，ピークは 3 月～ 4 月頃である 3）．
　世界で広く利用されている RVA ワクチンとしては，単価

（G1 型）のロタリックス（Rotarix）（GSK）と 5 価（G1, G2, 
G3, G4, P[8]）のロタテック（RotaTeq）（MSD, Merck）が
あり，いずれも経口の弱毒生ウイルスワクチンである．他
にも，2018 年に世界保健機関（World Health Organization, 
WHO）による事前認証を受けた RVA ワクチンとして，
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ていた 12）．しかし，RVA は分節型のゲノムを持つため，
遺伝子再集合（リアソートメント）が発生し，流行株の遺
伝子型構成が突然変化することがある．そこで，このよう
な遺伝子再集合体（リアソータント）を区別するため，ウ
イルス株の全遺伝子型構成を表記することも多くなってい
る（VP7-VP4-VP6-VP1-VP2-VP3-NSP1-NSP2-NSP3-NSP4-
NSP5 の 順 に，Gx-P[x]-Ix-Rx-Cx-Mx-Ax-Nx-Tx-Ex-Hx（x
は型番号）のように羅列表記する）．ヒトから検出される
RVA 株のほとんどは，Wa 遺伝子群（G1-P[8]-I1-R1-C1-M1-
A1-N1-T1-E1-H1），DS-1 遺 伝 子 群（G2-P[4]-I2-R2-C2-M2-
A2-N2-T2-E2-H2），AU-1 遺伝子群（G3-P[9]-I3-R3-C3-M3-
A3-N3-T3-E3-H3）のいずれかの典型的な遺伝子型構成を
有している 13-15）．ワクチン導入前のヒト RVA 流行株の大
半は Wa 遺伝子群であったが，わが国ではワクチン導入後
は DS-1 遺伝子群の検出割合が増加している傾向が見られ
ている 16-19）．これまで，遺伝子型の違いによって重症度
に大きな差異は認められていないが，集団免疫の形成や流
行のし易さに影響する可能性はあり（後述），感染経路（流
入経路）を推測する手掛かりにもなるため，流行株の遺伝
子型を調査する意義は大きい．また，現行の RVA ワクチ
ンはいずれも弱毒生ウイルスワクチンであり，主要な野生
株と共通の遺伝子型を持っているため，これらを区別する
ためにはシークエンス解析を行う必要がある．
　近年はゲノム解析技術の進歩によりウイルスのフルゲノ
ムを解読し易くなったこともあり，RVA の膨大な配列デー
タが GenBank に登録されるようになってきた．特に 2010
年代に広く普及した次世代シーケンサーは，検体中（便）

単価（G9 型）の Rotavac（Bharat Biotech）と 5 価（G1, G2, 
G3, G4, G9）の ROTASIIL（Serum Institute of India）があり，
世界的に利用可能なワクチンが拡大した 4）．WHO は
RVA ワクチンをすべての国で予防接種プログラムに加え
ることを推奨している 5)．わが国でも，2011 年 11 月にロ
タリックス，2012 年 7 月にロタテックが導入されて以降，
ロタウイルス胃腸炎の患者数は大幅に減少しつつある 6-8）．
導入当初は任意接種であり，接種率は 70 ～ 80% 程度で頭
打ちとなっていたが 9,10），2020 年 10 月からは定期接種化
されている．ただし，RVA ワクチンは重症化を予防する
ためのワクチンであり，発症を完全に予防できるものでは
ないため，引き続き注意は必要である．

ロタウイルスゲノムの構成

　RVA のゲノムは 11 本の遺伝子分節からなる 2 本鎖
RNA であり，6 種類の構造タンパク質（VP）と 6 種類の
非構造タンパク質（NSP）がコードされている（図 1）2）．
NSP5 遺伝子分節に NSP5 と NSP6 の 2 種類のタンパク質
がコードされているため，合計 12 種類のウイルスタンパ
ク質が産生される．各遺伝子分節について多数の遺伝子型
が報告されており 11），その遺伝子型の組み合わせは多岐
にわたる．VP7（外殻タンパク質，G 型）と VP4（スパイ
クタンパク質，P 型）の遺伝子型が血清型をよく反映して
いるため，従来から流行遺伝子型の調査においては G 型
と P 型の組み合わせが重視されてきた．ワクチン導入以
前は，世界的に G1P[8]，G2P[4]，G3P[8]，G4P[8]，G9P[8]
の 5 種類がヒト RVA 流行株の大半を占めることが知られ

図 1 ロタウイルス粒子の模式図とゲノムの構成
	 ロタウイルス粒子（左図）は外殻，内殻，コアの三重構造である．外殻は VP7，スパイクは VP4，内殻は VP6，コ

アは VP2 で構成され，コアの内側に VP1 と VP3 の複合体が存在する．ゲノムは 11 本の分節から成る 2 本鎖 RNA
であり，右表に各遺伝子分節の名称と型の数および命名由来を示している．型の数は，2023 年 4 月現在，Rotavirus 
Classification Working Group によって認められているもの．
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年は 0.52 と激減し，2021 年以降は 0.2 前後で推移している．
また，全国の地方衛生研究所，保健所，検疫所からの報告
を ま と め た 病 原 微 生 物 検 出 情 報（Infectious Agents 
Surveillance Report, IASR）（表）でも，2020 年以降の報
告数は激減している．2020 年 10 月には RVA ワクチンが
定期接種化されたが，毎年春頃に見られるはずの流行ピー
クが 2020 年の春にはほとんど見られなかったことから，
この流行抑制は，新型コロナウイルス SARS-CoV-2 の流
行対策として，人流（国内・海外とも）が大幅に抑制され
たこと，保育園・幼稚園，小学校等で子どもの登園・通学
自粛があったこと，保護者や保育者の衛生管理の意識が大
幅に向上したことなどが直接的な要因であったと考えられ
る．2021 年以降は，ワクチン定期接種の効果も相乗的に

のウイルス量が多いため解析しやすい点や，分節型のゲノ
ムでも一度にフルゲノム解析が可能である点で，RVA の
流行株調査と相性が良く，RVA の分子疫学研究に大きく
貢献している 16-19）．

国内のロタウイルス流行状況

　ロタウイルス胃腸炎は，わが国の感染症法に基づく感染
症発生動向調査において 5 類感染症の「感染性胃腸炎」の
一部に含まれ，2013 年 10 月からは単独の「感染性胃腸炎（病
原体がロタウイルスであるものに限る．）」として全国約
3000 の小児科定点医療機関から報告されている（図 2）3）．
これによると，2014 年以降の報告数は，多少の波はある
ものの定点あたり 10 前後で推移していた．しかし，2020

図 2 発生動向調査におけるロタウイルス胃腸炎の報告数の推移
	 左表は，国立感染症研究所のウェブサイトで公開されている感染症発生動向調査週報（Infectious Disease Weeklu 

Report, IDWR）のデータをまとめたもの．2014 年以降の年間報告数と定点医療機関あたりの報告数を示している（重
症度は問わない）．右は週ごとの報告数をグラフ化し，過去 10 年間と比較したもの（2023 年 16 週時点）．

表　 病原微生物検出情報（Infectious Agents Surveillance Report, IASR）において報告された各シーズン（9 月～翌年 8 月）
の遺伝子型分布（2023 年 5 月 2 日時点）

G type 2012 ～
2013

2013 ～
2014

2014 ～
2015

2015 ～
2016

2016 ～
2017

2017 ～
2018

2018 ～
2019

2019 ～
2020

2020 ～
2021

2021 ～
2022

2022 ～
2023

G1 412 124 137 18 35 27 6 7 3 2 3
G2 32 73 81 339 191 112 25 2 2 0 12

G3 13 13 33 11 166 66 52 2 4 1 1

G4 0 1 0 5 0 0 0 1 1 0 0

G8 0 2 1 9 35 13 224 5 0 0 2

G9 15 61 72 85 130 99 254 2 5 0 0

G12 0 0 1 0 2 0 0 0 0 0 0
Not typed 447 257 295 327 290 147 242 4 3 1 3

Total 919 531 620 794 849 464 803 23 18 4 21
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れた 25）．G8 型は，以前は主にアフリカ大陸において散発
的に流行が確認されていたが，北海道で検出された G8P[8]
株の遺伝子配列はこれとは異なり，ウシ RVA の G8 型と
近い配列（bovine-like G8）を持つウイルスであった 17）．
近年も日本を含め東南アジアを中心に流行が広がっている
26, 27）．
　2015 年頃からは，前述の DS-1-like G1P[8] 株の VP7 遺伝
子分節のみが，ウマ RVA と近い配列を持つ G3 型に組み換
わった DS-1-like G3P[8] 株（equine-like G3P[8] 株）（G3-P[8]-
I2-R2-C2-M2-A2-N2-T2-E2-H2）の流行が，ヨーロッパ，オー
ストラリア，東南アジア等でほぼ同時に確認され，わが国に
おいても主に 2016 年頃から広く流行している 17, 18, 28-31）．
　2018 年には，G9P[8] 株の NSP4 遺伝子のみが E2 型に組
み換わったモノリアソータント株 G9P[8]-E2 株が東京をは
じめ複数の地域で検出されている 17, 32）．このウイルスは
現在のところ国内のみの報告であるが，今後の動向に注視
が必要である．また，時期は前後するが，2015 年と 2017
年には北海道において Wa-like G1P[8] 株の NSP4 遺伝子の
み が E2 型 に 組 み 換 わ っ た モ ノ リ ア ソ ー タ ン ト 株
G1P[8]-E2 株の流行が報告されている 33, 34）．この株の遺伝
子型構成は，VP7 以外が前述の G9P[8]-E2 株と同じだが，
系統解析の結果，由来のウイルスがまったく異なっている
ことが判明している．具体的には，G1P[8]-E2 株は東南ア
ジアの G1 株と G2 株に由来し，G9P[8]-E2 株は日本国内の
G9 株と G2 株に由来していると考えられる．つまり，こ
れらは完全に独立した NSP4 モノリアソータント株である．
　2020 年以降は，SARS-CoV-2 流行の影響と，RVA ワク
チン定期接種化が重なり，RVA の流行がほとんど見られ
なくなった．とは言え，報告数がゼロというわけではなく，

発揮されていると考えられる．

国内のロタウイルス流行株の変遷

　わが国における RVA の流行遺伝子型の調査は幾つかの
研究グループによって行われている 16-21）．また，ワクチ
ン定期接種化後は，予防接種法に基づく流行予測調査（感
染源調査）も行われている 10）．RVA は，前述のように遺
伝子型のパターンが多く複雑なことに加え，シーズン間差
や地域差も大きく，同一地域で同時期に複数の株が流行す
ることも珍しくないため，全体としての傾向を掴むのは容
易ではないが，ワクチン導入後（2012 年～ 2019 年）のわ
が国における RVA 流行株のおおよその傾向を以下に示す

（図 3）．ワクチン導入前に主流と言われていた G1P[8]，
G2P[4]，G3P[8]，G4P[8]，G9P[8] のうち，G4P[8] は近年ほ
とんど検出されていないが，他の 4 種は流行が継続してい
る．これとは別に，ワクチン導入後にはこれまでに無かっ
た新規流行株が次々に発生し広く流行するという，非常に
複雑な様相を呈している．
　まず 2012 年に，非典型的な遺伝子型構成を持つ DS-1-
like G1P[8] 株（G1-P[8]-I2-R2-C2-M2-A2-N2-T2-E2-H2）が
初めて検出され，わが国を始め世界各国で流行を引き起こ
していることが明らかとなった 16, 22-24）．この株は，典型
的 な Wa-like G1P[8] 株 と DS-1-like G2P[4] 株 と の 間 で，
VP7 および VP4 遺伝子分節がダブルリアソートメントを
起こした結果，生まれたウイルスであると考えらえる．こ
の株は 2015 年頃まではわが国でも流行していたが，近年
は後述の DS-1-like G3P[8] 株に置き換わり，検出は稀となっ
ている．
　2014 年には，北海道において G8P[8] 株の流行が報告さ

図 3 国内の主なロタウイルス流行株の遺伝子型構成
	 各流行株の通称とその遺伝子型構成と示している．Wa 型の遺伝子型は水色，DS-1 型の遺伝子型は赤色で色分けした．

新規流行株については，その流行時期を右側に示している．
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図 4 G1型 VP7遺伝子分節の系統樹
	 合計 140 株の国内および海外の代表的なウイルス株の配列データを用いて最尤法で作成した G1 型 VP7 遺伝子分節

の系統樹．1000 回反復計算を行い，bootstrap 値 95% 以上の数値をその系統枝に示している．●印は 2010 年以降に
北海道内で検出された株で，類似の複数の株を圧縮して表示している．



38 〔ウイルス　第 73 巻　第 1号，

規流行株のうち，DS-1-like G1P[8] 株，DS-1-like G3P[8] 株 
（equine-like G3P[8] 株），G8P[8] 株は，世界的にも広く流
行している 23, 24, 26-31）．それぞれの株は世界各地でほぼ同
時期に検出されていることから，出現してから世界中に広
がるまでの期間が非常に短かったと考えられる．国際的な
交流が活発な現代においては，ウイルス株が世界中に広が
るために長い時間は必要としないのだろう．一方で，限定
的な流行で収まる株も存在する．例えば，G1P[8]-E2 株や
G9P[8]-E2 株は日本以外からは報告されていない．G12P[8]
株は 2000 年代から 2010 年代にかけて米国や東南アジア等
で大規模な流行が報告されているが 41-44），逆に日本では
いまだに検出例が少ない．特に米国では 2012 年以降 G12
型が継続的に主要流行株となっている．アフリカ大陸で検
出される RVA 株は，他の地域とやや傾向が異なり，特殊
な遺伝子型構成の株や，系統的に他の地域の株と離れたも
のが検出されることが多い 45-50）．東南アジアにおいても，
DS-1-like G9P[8] や G3P[10]，G9P[19]，G10P[14] 等の非典
型的な株の検出がしばしば報告されている 51-53）．世界的
に拡大した流行株と，限定的な流行で収まった株との間に
どのような違いがあるのかは不明である．ただ，日本の流
行株は東南アジアの株と系統的に近い例が多く見られるた
め，交流が活発な地域同士では広がりやすいであろうと推
測できる．RVA 感染のリスクが高いのは乳幼児であるた
め，「子供連れで移動しやすい距離」という要因も，流行
拡大に影響しているかも知れない．

詳細な系統解析によって明らかになった国内流行株の変遷

　最後に，再び日本国内の流行株に目を向け，これまでの
地道な調査によって蓄積されたデータに基づいて行った系
統解析の結果を紹介する．図 4は G1 型 VP7 遺伝子分節
の系統樹である．国内外の 140 株の代表的な株の配列デー

散発的に報告されている（図 2および表）．IASRの集計デー
タにおいて，2022 ～ 2023 年シーズンは前シーズンと比較
すると若干の増加が見られているが，これは一部地域で
G2 型の流行（集団感染事例）があったことが反映されて
いる．
　従来の RVA 患者の多くは乳幼児であったが，近年はや
や高い年齢層（10 歳前後）の小児患者が相対的に目立つ
ようになっているとの報告もある 34）．ワクチン未接種者
においては，引き続き RVA 感染による重症化リスクが
残っていることに注意したい．また，頻度としては多くは
ないが，動物由来の珍しい RVA 株が種間伝播によりヒト
に感染・発症した例が，国内でも複数報告されているので
注意が必要である 35, 36）．

世界のロタウイルス流行状況

　RVA は衛生環境によらず世界中に広く分布しているが，
RVA 感染による死亡リスクは国や地域によって大きな差
がある 37）．わが国を含む先進国では，衛生環境や乳幼児
の栄養状態が良く，医療体制も充実しているため，RVA
感染によって死亡することは稀である．しかし，世界的に
は，下痢症は 5 歳未満の子どもの死因の第 2 位を占めてお
り 38），RVA はいまだ油断できない重要な病原体と認識さ
れている．それでも，2000 年には年間 50 万人以上とされ
ていた RVA 感染による死者数は，ワクチンの普及に伴っ
て減少し，2017-18 年には年間 20 万人程度と推計されてい
る 39）．南アジアやアフリカ等の低所得国ではワクチンの
有効性が低い傾向があり，現在でも死者数が多い．特にイ
ンド，パキスタン，ナイジェリア，コンゴ民主共和国の 4
か国で，RVA による死者数の約半数を占めている 37）．
　RVA の流行株は国内でも地域差が見られるが，当然な
がら世界的に見ると更に多様である 40）．近年出現した新

図 5 国内 G1型流行株の VP7中和エピトープ配列
	 国内（主に北海道）で検出されたG1型代表株のVP7中和エピトープ配列を検出年ごとに示した．ワクチン株（ロタリッ

クス , Rotarix）を基準にして，異なるアミノ酸を灰色で示している．VP7 中和エピトープの位置は参考文献 54）を参照．
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告されており，幅広い遺伝子型に対する交差防御効果も認
められている 4, 55）．RVA ワクチンの定期接種により，大
半の乳幼児に RVA に対する免疫を付与する事は，保育施
設等における RVA の流行抑制に大きな効果を発揮するこ
とは間違いないだろう．ただし，冒頭でも述べたように，
RVA ワクチンは重症化を阻止する効果は高いが，RVA 感
染を完全に防御できるわけではない．これまでの疫学調査
の結果を鑑みても，RVA の報告数が非常に少ない状況で
あっても，成人やワクチン接種者等の不顕性感染者（ある
いは医療機関にかからない程度の軽症者）の間で，ウイル
スは密かに維持されている可能性が高い 56-58）．近年は，
SARS-CoV-2 流行対策としての人流抑制と RVA ワクチン
定期接種化の相乗効果により，RVA の報告数が著しく低
下しているが，国内外の人流が再び活発になれば，RVA
株が広い地域に拡大する機会も増加し，新たな流行が発生
する可能性はあると考えられる．それを極力防ぐためには，
現在実施されているワクチンの定期接種と，地道で継続的
な流行株調査が重要となるであろう．
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	 Rotavirus is a major cause of gastroenteritis in infants and is widely prevalent throughout 
the world regardless of the hygienic environment. However, it is not easy to understand the overall 
picture of rotavirus epidemic because of the great variety of genotypes and the large inter-seasonal 
and regional differences in the prevalent strains. Fortunately, the rotavirus vaccines now widely 
used around the world are highly effective and safe. The number of rotavirus gastroenteritis cases 
is declining dramatically, especially in high-income countries. In Japan, rotavirus vaccines have been 
included in the routine vaccination program since October 2020. Additionally, the impact of the 
SARS-CoV-2 pandemic control measures on the rotavirus epidemic was also very significant. These 
synergistic effects have resulted in few rotavirus outbreaks in recent years. Nevertheless, rotavirus 
is unlikely to be completely eradicated, and indeed a small number of sporadic cases continue to be 
reported. It will continue to be important to maintain high vaccination coverage and to continuously 
investigate prevalent strains. This review will provide an overview of the rotavirus epidemic situa-
tion in Japan and abroad. Annual changes in domestic epidemic strains that have been revealed by 
steady research to date will also be presented.
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