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流入下水中の水中病原ウイルスの挙動 

Behaviour of water pathogenic viruses in sewage water 
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感染症の流行状況を早期察知を目的に，流入下水中の病原ウイルスの挙動の把握が注目されている。そこで今回，流

入下水を用いて，継続的に各種病原ウイルス遺伝子の検出を試みた。胃腸炎起因ウイルスであるサポウイルスおよびノ

ロウイルス遺伝子はリアルタイム PCR 法，A 型肝炎および E 型肝炎ウイルスは，RT-PCR 法により検出を行った。ノ

ロウイルス・サポウイルスは全ての期間で検出された。特にノロウイルス流行期には，感染症発生動向調査の胃腸炎患

者報告数と流入下水中のウイルス遺伝子濃度が一致した。さらに下水中のノロウイルス遺伝子濃度は患者報告数よりも

早期に増加が認められ，流行の早期探知の可能性が示唆された。一方，E 型肝炎ウイルスは調査期間中の限られた時期

の 3 検体から検出され，処理区内での散発的宇発生が示唆された。以上のことから，流入下水中のウイルス遺伝子の継

続的な監視により，詳細な感染症流行状況が把握可能であると考えられた。 
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1 はじめに 

現在行われている感染症流行状況の把握と感染拡大

防止のための注意喚起等は，感染症発生動向調査1)（発

生動向調査）の定点医療機関（定点）からの患者報告数

が根拠となっている。しかし，患者報告数は，発症患者

の受診数を元に集計を行うため，注意報・警報等，注意

喚起の時点で，すでに流行が拡大していることも少なく

ない。また，感染性胃腸炎等の疾患は，小児科定点から

の患者数報告のみで，成人での流行状況は把握されてい

ない。 

一方，下水道処理施設へ流入する流入下水中には，ヒ

トから排泄された病原微生物が直接流れ込むことから，

継続的な監視により，感染症流行の早期探知と潜在的な

病原微生物の挙動把握も可能となるとの知見がある。2) 

そこで，流入下水中の水中病原ウイルスの挙動把握を

目的として，胃腸炎起因ウイルスであるノロウイルス

(NoV)とサポウイルス(SaV)について，real-time PCR法

を用いて定量的に検出し，季節的なウイルス遺伝子の消

長を把握した。さらに，下水中のNoV遺伝子濃度と感染

性胃腸炎流行期の患者数の推移を比較した。また，近年，

再興感染症として問題とされている，Ａ型(HAV)および

Ｅ型肝炎ウイルス(HEV)遺伝子の検出を行った。 
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2 材料および方法 

2.1 材 料 

県内の都市部に所在する下水処理場に流入する流入

下水を平成28年7月から平成29年1月まで毎週1回採水

し，計30検体を試料とした。 

2.2 方 法 

1) 流入下水の濃縮 

流入下水を混和後に25ｍLまたは50ｍLを測り取りポ

リエチレングリコールおよびNaClを終濃度がそれぞれ

0.08g/mL，0.021g/mLとなるように加えた。4℃で1晩攪

拌した後，10,000rpmで20分間冷却遠心した。上清をア

スピレーターで取り除き，沈渣を1.0ｍLから1.5ｍLの滅

菌蒸留水で懸濁させ下水濃縮液とした。 

2) ウイルスRNAの抽出と各ウイルス遺伝子の検出 

下水濃縮液140μLからQIAGEN viral RNA mini kit

を用いてウイルスRNAを抽出し，逆転写反応を行った。

その後，NoVはKageyamaら3)，SaVはOkaら4)の方法で

real-time PCR法により遺伝子の検出を行った。検量線

は国立感染症研究所より分与された既知濃度の陽性コ

ントロールを用いて作成し，試料中のコピー数を算出し

た。HAVおよびHEVの検出は国立感染省研究所病原体

検出マニュアルに基づき実施した。（図１）
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図1 各ウイルス遺伝子の検出方法

各ウイルス遺伝子が検出された場合は ,それぞれのウイ

ルスについてダイレクトシーケンスを行い，MEGA6で

アライメント後，Blast 

(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) 

またはNorovirus typing tool 

(http://www.rivm.nl/mpf/typingtool/norovirus/)を用い

て遺伝子型を決定した。 

 

3  結 果 

3.1 SaV の検出状況 

調査期間中の全検体から検出された。ウイルス遺伝子

数は 3.5×103～4.4×106copies/L の濃度で推移し,10 月

26 日が最大であった(図 2)。検出された遺伝子型は GⅠ

および GⅡであった。 

図 2 SaV 遺伝子の濃度推移 

 

3.2 NoV の検出状況 

SaV 同様，全検体から検出された。GⅠ群は 1.0～2.6

×105 copies/L,GⅡ群は 1.3×104～5.2×107 copies/L

で,GⅡ群が高い傾向を示した。県内の感染性胃腸炎の

患者報告数が急増した 11 月からは，下水中の GⅡ群遺

伝子濃度が急激に増加し，12 月 7 日にピークを示した

（図 3）。 

図 3 NoV 遺伝子の濃度推移 

 

また，検出された遺伝子型は，GⅠ群 GⅡ群ともに 5

種類の遺伝子型であった。GⅠ群は GⅠ．6 が 12 月後

半から 1 月までの 1 ヶ月間継続的に検出されたが，そ

れ以外の遺伝子型の検出は散発的であった。GⅡ群は

10 月までは多様な遺伝子型が検出されたが，流行期と

なる 10 月末～1 月は GⅡ.2 のみが検出された(表 1)。同

時期の感染性胃腸炎集団事例の患者や生食用カキ由来

GⅡ群について，遺伝子系統解析により比較を行ったと

ころ，ほぼ全てが GⅡ.2 に分類された。 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
http://www.rivm.nl/mpf/typingtool/norovirus/
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表 1 検出された NoV の遺伝子型別（■は検出された遺伝子型） 

図 4 流入下水・患者・生食用カキから検出された NoVGⅡの遺伝子解析結果 
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表 2 HAV・HEV 遺伝子の検出状況（－は検出せず）

 

3.3 HAV および HEV の検出状況 

HAV 遺伝子は検出されなかった。一方，HEV 遺伝子

は，8 月 24 日,9 月 7 日，9 月 21 日に採水した 3 検体

から検出され，遺伝子型はいずれも 3 型であった（表

２）。 

 

4  考 察 

流入下水中より水中病原ウイルスである SaV，NoV

遺伝子の定量的な検出と HAV および HEV 遺伝子の検

出を試みた。調査期間中，集団感染事例や発生動向調査

の胃腸炎患者からのSaVの検出は 1例のみであったが，

下水中からは継続的にウイルス遺伝子が検出され，10

月下旬には遺伝子濃度の上昇も確認された。このことは，

下水処理区域内での散発的発生や不顕性感染など，潜在

的な SaV 感染者が存在したためと考えられた。 

また，NoV 遺伝子は SaV と同様に調査期間中全ての

検体から検出され，SaV に比較し高い濃度で推移した。

このことは，SaV 同様に NoV 不顕性患者も通年発生し

ていることを示唆するものと思われた。 

また，GⅠ群および GⅡ群の推移を比較すると，GⅠ

群と比べ GⅡ群の濃度が高い傾向が認められ，GⅡ群感

染者の存在割合が高いことが推察された。 

特に，感染性胃腸炎の流行期である，10 月下旬から

は GⅡ群遺伝子濃度が上昇し，12 月初旬に最大値を示

した。同時期に，県内では NoV による感染性胃腸炎の

集団事例が多発し，発生動向調査の定点患者報告数も急

増した。患者および下水共に検出された遺伝子型は G

Ⅱ.2 であり，流入下水の NoV 濃度が流域での感染性胃

腸炎流行状況を反映していると考えられた。そこで，患

者数の推移と流入下水中の GⅡ群遺伝子濃度の推移を

比較すると，流入下水中の遺伝子濃度の上昇がより早期

に確認されることが明らかとなった（図 5－①）。また，

1 月以降患者報告数は減少したにもかかわらず，流入下

水中のウイルス遺伝子濃度は高値のまま推移し（図 5

－②），このことは，感染後のウイルス排出や定点で把

握できない感染者の影響が考えられた。 

一方，HAV および HEV ウイルス遺伝子は，HAV は

検出されなかったものの，HEV は 8 月末～9 月の限ら

れた期間の 3 検体より検出され，この時期に散発的な

患者の発生があったことが示唆された。 

  以上のことから，流入下水中の水中病原ウイルス遺伝 

子の継続的な監視は，潜在的な感染者や希少感染症の探

知だけではなく，感染症の流行の早期探知や，流行状

況の把握に利用可能であると考えられた。 

図 5 感染性胃腸炎の定点当たり報告数と流入下水

中の NoVGⅡ群濃度推移 
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