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要 旨
2008年 3月に長野県内の宿泊施設において，集団胃腸炎事例が発生した．患者は当該施設を利用した 7
グループ 57名中の 4グループ 29名で，主な臨床症状は下痢（75.9%），吐き気（72.4%），発熱（65.5%），腹
痛（62.1%）であった．14名の患者便を検査試料として，Human astrovirus（HAstV）遺伝子の検出を試み
たところ，12名（85.7%）が HAstV陽性であった．一方，5名の調理従事者便も同様にウイルス検索を行っ
たところ，発症していた従事者 1名を含む 4名が HAstV陽性であった．さらに，血清型別を行ったところ，
いずれも HAstV 8型と同定された．
本集団胃腸炎事例はウイルス検査において，患者便から優位に HAstV遺伝子が検出されたことから，主
体となる病因微生物は HAstVであると推定された．
わが国で分離される HAstVの主な血清型は 1型，3型および 4型で，8型による集団感染事例の報告は，

渉猟したところこれが初めての事例と考えられた．
〔感染症誌 94：808～813，2020〕

序 文
ヒトアストロウイルス（Human astrovirus：
HAstV）は，1975年に小児の下痢便から初めて発見
された直径 28～30nmの球形ウイルスで１），約 6.1～
7.4kbのプラス 1本鎖のゲノムを有する２）．
ヒトに感染する HAstVとして，アストロウイルス
科Mamastrovirus 属に classic HAstV，HAstV-MLB，
HAstV-VA/HMOの 3種が報告されている３）．中でも
classic HAstVは，小児の非細菌性下痢の約 2.0～9.0%
に関連し４），乳幼児や高齢者，あるいは免疫不全患者
に対して，下痢や嘔吐などの胃腸炎症状を引き起こす
病原体として重要とされている５）．classic HAstVは
血清型が 1型から 8型（HAstV-1から HAstV-8）に
分類され，ゲノムの ORF2領域（カプシド領域）の
塩基配列に基づく遺伝子型（1～8型）と一致する２）６）７）．
2001～2016年までのアストロウイルス検出報告数は，

年間 14～147件で推移しており８），小児の感染を中心
とした散発事例が多く，検出される血清型は HAstV-1
が最も高い６）．一方，HAstV-4および HAstV-5によ
る保育所や小学校における集団感染事例ならびに
HAstV-6による集団食中毒様事例も報告され９）１０），
HAstV-1以外の血清型による感染は，拡大しやすい
ことが推測されている５）．
2008年 3月に長野県内の宿泊定員約 160名の宿泊
施設において集団胃腸炎事例が発生し，微生物学的検
索を行ったところ，HAstV-8が病因微生物であると
推定された．渉猟したところわが国ではこれまで
HAstV-8による集団発生事例の報告がないことから，
本集団胃腸炎事例について疫学的な検討を行ったので
報告する．

材料と方法
1．疫学調査
本集団胃腸炎事例の発生状況および喫食調査等の疫
学調査，ならびに当該施設における調理室内の衛生管
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Table　1　Epidemiological data of seven groups of guests.

Group No. of 
guests

No. of 
investivated 
guests

No. of 
patients

Attack 
Rate 
(%)a

Clinical symptoms (patients with symptoms (%)b

Diarrhea Nausea Fever Abdominal 
pain Vomiting Chill Headache Fatigue

A 30 24 18 75.0 14 (77.8) 15 (83.3) 10 (55.6) 12 (66.7)  9 (50.0) 10 (55.6)  8 (44.4) 7 (38.9)
B  5  5  3 60.0  1 (33.3)  3 (100.0)  3 (100.0) 0  2 (66.7) 0 0 0
C  5  5  3 60.0  3 (100.0) 0  2 (66.7)  1 (33.3) 0 0 0 0
D  5  5  0  0.0 － － － － － － － －
E  2  2  0  0.0 － － － － － － － －
F 14 12  5 41.7  4 (80.0)  3 (60.0)  4 (80.0)   5 (100.0)  2 (40.0)  2 (40.0)  3 (60.0) 0
G  4  4  0  0.0 － － － － － － － －

Total 65 57 29 50.9 22 (75.9) 21 (72.4) 19 (65.5) 18 (62.1) 13 (44.8) 12 (41.4) 11 (37.9) 7 (24.1)

a: No. of patients/No. of investigated guests; b: No. of patients with symptom/No. of patients

理状況の調査は，管轄する保健所で行われた．
2．検査試料
2008年 3月 25日から 3月 28日の間に当該施設を

利用し胃腸炎症状を呈した患者 15名および当該施設
の調理従事者 5名から採取された糞便 20検体を検査
試料とした．なお，詳細な検体採取日に関する情報は
不明であった．
3．ウイルス検査
1）ウイルス RNAの抽出
糞便はリン酸緩衝生理食塩水（PBS（－））で 10%

程度の乳剤を作製後，4℃で 10,509×g，20分間遠心
分離し，その上清を RNA抽出用試料とした．
ウイルス RNAは，QIAamp Viral RNA Mini Kit

（QIAGEN）を用い，使用説明書に従い，前述 RNA
抽出用試料 140μLから抽出を行った．
2）DNase処理および逆転写反応による cDNA作製
鈴木ら１１）の報告に準じて，DNase処理および逆転写

反応による cDNAの作製を行った．
3）アストロウイルス検査
HAstV遺伝子 RNAの検出は，Sakonら１２）の報告し

た RT-PCR法（プライマー AC1/AC230）で行い，型
別は，Sakamotoら６）の報告した RT-PCR法（型別用
プライマー AST-S1～AST-A8/END），あるいはダイ
レクトシークエンス法を用いた塩基配列の決定により
行 っ た．系 統 樹 解 析 は，Mega6（https : //www.
megasoftware.net/）を用いた近隣結合法により行い，
遺伝子系統解析に使用した遺伝子配列データの Gen-
Bank Accession No.は以下のとおりである．HAstV-1
［L23513］，HAstV-2［L13745］，HAstV-3［AF141381］，
HAstV-4［AY720891］，HAstV-5［DQ028633］，HAstV-
6［HM237363］，HAstV-7［AF248738］，HAstV-8［AF
260508］．
4）ノロウイルス（NoV）検査およびサポウイルス
（SaV）検査
NoV遺伝子 RNAの検出は，Kageyamaら１３）の報告

した Real-time RT-PCR法に準じて行い，SaV遺伝子
RNAの検出は，Okaら１４）の報告した Real-time RT-
PCR法，あるいは Okadaら１５）の報告した RT-PCR法
に準じて行った．
4．倫理的配慮
本集団胃腸炎事例を報告するにあたり，長野県環境
保全研究所倫理審査委員会に諮問し，許諾を得た．

成 績
1．患者発生状況および臨床症状
聞き取り調査等の対象としたのは，当該施設を 2008
年 3月 25日から 3月 28日の間に利用した 7グループ
（A～G）65名のうち調査可能であった 7グループ 57
名とした（Table 1）．
患者は 7グループ 57名中 4グループ 29名（発症率
50.9%）で，グループ別の発症率は，グループ Aが 24
名中 18名（75.0%）で最も高く，次いでグループ B
および Cの 60.0%，グループ Fの 41.7%と続いた．残
り 3グループ 11名は非発症で，グループにより発症
率にバラつきがあった（Table 1）．
患者らの主な臨床症状は，下痢（75.9%），吐き気

（72.4%），発熱（65.5%），腹痛（62.1%）であった．グ
ループ別の臨床症状に特徴的な傾向は認められなかっ
た（Table 1）．
また，患者らの日別発生状況は，3月 27日午後か

ら 3月 31日午前にかけて明瞭なピークを示さず発生
していた．グループ別の初発患者の発生順序は，グルー
プ F，グループ Aおよび B，グループ Cの順であり，
施設利用開始日時の順序と一致した（Fig. 1）．グルー
プ Fの患者 1名は，正確な発症時間が不明であった．
当該施設で提供された食事に関する喫食状況調査を
行ったところ，すべての患者に共通する献立もしくは，
統計学的に有意差の認められた献立はなかった．
2．施設への立ち入り調査結果
調理室内における調理器具等の洗浄・消毒といった
衛生管理は概ね適切に実施されていた．施設の調理従
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Fig. 1 Epidemic curve of gastroenteritis cases with the ascertained date of 
onset of illness for each group.
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Table　2　Results of virological examinations.

Specimens No. of 
sample

Positive HAstV 
NegativeHAstVa SaVb NoVc

Guest fecal 
samples 

(symptomatic)

Group A 12 11 5 3 1
Group C  1 NTd 0 0 NTd

Group F  2  1 NTd 1 1

Subtotal 15 12 5 4 2

Food handler 
fecal samples

Symptomatic  1  1 0 0 0
Asymptomatic  4  3 0 0 1

Subtotal  5  4 0 0 1

Total 20 16 5 4 3

a: Human astrovirus; b: Sapovirus; c: Norovirus; d: Not tested

事者 5名については，1名が 3月 30日から，頭痛・
発熱（38.3℃）・下痢の症状を呈していた．調理従事
者家族の胃腸炎症状の有無等は不明であった．また，
患者グループの利用期間内において，施設内の部屋や
廊下などが嘔吐物によって汚染されていたとの情報は
得られなかった．
3．ウイルス等検査結果
患者から採取された 15名の糞便（グループ A：18
名中 12名，グループ C：3名中 1名およびグループ
F：5名中 2名）を NoV検査に供した．さらに，グルー
プ Aおよびグループ Fの 14名については HAstV遺
伝子の検出を，グループ Aおよびグループ Cの 13名
については SaV遺伝子の検出を試みた．その結果，
NoV陽性は 15名中 4名（26.7%），SaV陽性は 13名
中 5名（38.5％）であったのに比べ，HAstV陽性は 14
名中 12名（85.7％）と高率であった（Table 2）．ま
た 6名は複数のウイルス遺伝子が陽性となり，その検

出パ タ ー ン は，HAstVお よ び SaV陽 性 が 3名，
HAstV，SaVお よ び NoV陽 性 が 2名，な ら び に
HAstVおよび NoV陽性が 1名であった（Table 3）．
HAstV遺伝子が検出されなかった患者は，HAstV未
検査であったグループ Cの 1名を除くと NoVのみ陽
性のグループ Fの 1名とウイルス検査がすべて陰性
のグループAの1名の合計2名だけであった（Table 3）．
5名の調理従事者便も同様に NoV，SaVおよび HAstV
検査を行ったところ，発症していた従事者 1名を含む
4名から HAstV遺伝子のみ検出された（Table 2）．
なお，グループ Aおよびグループ Cの患者につい
て，A群ロタウイルスおよび C群ロタウイルス遺伝
子の検出を試みたが，不検出であった．患者便および
調理従事者便を検体として細菌検査を実施したが，い
ずれも既知の食中毒起因菌は不検出であった．
4．HAstV遺伝子解析結果
HAstVの型別を行ったところ，いずれも 600bp付
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Fig.　2　Phylogenetic tree based on a 557-nt region of the 3’ end of ORF2. The tree was 
reconstructed using the neighbor-joining method, and bootstrap was conducted 1,000 
times.

Table　3　Virus-positive patterns in the guest fecal samples.

Specimens No. of 
sample

Virus-positive pattern
All 

negativeOnly 
HAstVa

HAstV 
& SaVb

HAstV, 
SaV & NoVc

HAstV 
& NoV

Only 
NoV

Guest fecal 
samples 

(symptomatic)

Group A 12  5 3 2 1 0 1
Group Cd  1 － － － － 0 1e

Group Ff  2  1 － － 0 1 0

Subtotal 15  6 3 2 1 1 2

Food handler 
fecal samples

Symptomatic  1  1 0 0 0 0 0
Asymptomatic  4  3 0 0 0 0 1

Subtotal  5  4 0 0 0 0 1

Total 20 10 3 2 1 1 3

a: Human astrovirus; b: Sapovirus; c: Norovirus genogroup II; d: Human astrovirus was not tested; 
e: Sapovirus and norovirus were negative; f: Sapovirus was not tested.

近に PCR増幅産物を認めたことから，HAstV-8と同
定された．
調理従事者由来 2株および患者由来 3株の計 5株を
用い，型別を行うために PCR法によって増幅した
ORF2の 3’末端付近における領域（557nt）の塩基配
列について相同性解析したところ，グループ F患者
由来 1株のみ 1塩基に変異が認められた．変異が認め
られた塩基配列は C-T変異で，アミノ酸変異（Thr-Ile）
を伴う非同義置換であり，塩基配列の変異の位置は，
Yuc-8株における 6,161番目であった．調理従事者由
来 2株およびグループ A患者由来 2株は 100%一致
した．調理従事者由来 2株のうち，発症した調理従事

者由来株を No.AB693980，調理従事者由来株および
グループ Aの患者由来株の配列と 1塩基異なる配列
を有するグループ Fの患者由来株を No. LC519825と
して GenBank/EMBL/DDBJに登録した．
今回解析を行った 5株について系統樹解析を行った

ところ，中国で解析された CHN43276/LZ05株（No.
EU091262）に最も近縁で，98.7%（550/557）の相同
性を認めた（Fig. 2）．

考 察
本集団胃腸炎事例は，ウイルス検査において，14
名中 12名（85.7%）の患者便から HAstV遺伝子が検
出されたことから，主体となる病因微生物は HAstV
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であると推定された．また，感染経路としては，ヒト
からヒトへの感染あるいは汚染した環境からの感染が
疑われた．さらに，HAstVが検出された調理従事者
の 4名中 3名は，不顕性感染であったことから，これ
らの調理従事者が感染源となり調理中に飲食物を汚染
し感染が広がったいわゆる食中毒の可能性も疑われた
が，断定には至らなかった．なお，発症していた調理
従事者 1名は，当該施設利用者より後に発症しており，
この調理従事者が起点となって感染を広げた可能性は
低いと考えられた．これらのことから，本集団胃腸炎
事例においては，曝露点（日時）を推測できなかった
ため，患者らの潜伏期間を推定できなかった．
これまでの報告によると HAstV感染症は，NoV や
SaVなどの下痢症ウイルスとの混合感染事例が多
く１６）１７），本件においても NoV，SaVとの混合感染が認
められた事例であった．また患者の主な臨床症状は，
下痢，嘔吐，発熱，腹痛等のウイルスが原因とされる
感染性胃腸炎の典型的な症状２）を呈しており，患者の
多くは NoVや SaVなどの混合感染であったものの，
HAstV感染症の一般的な臨床症状と同様であった．
海外における HAstV検出状況は，HAstV-1が最も
高いのに比べ，HAstV-8の検出割合は 0.0～11.0%と
低率である１８）１９）．この傾向はわが国においても同様で，
検出される HAstVの血清型は，ほとんどが HAstV-1，
HAstV-3および HAstV-4であり，HAstV-8は本集団
胃腸炎事例が発生した 2008年以前には報告が認めら
れなかった８）．しかし，2008年に 3件報告されて以来，
2010年に 1件，2011～2013年にそれぞれ 2件ずつ，
2016年に 1件と，2008年以降は少数ではあるが検出
報告が続いている８）．血清型以外の検出株に関する詳
細な情報は不明だが，2008年以降 HAstV-8が国内へ
継続的に侵入しているか，あるいは一度国内に侵入し
た HAstV-8が定着している可能性が推察された．
検出頻度の最も高い HAstV-1に対する抗体保有率

は，ほとんどの年齢層で高いのに比べ，稀な血清型に
対する抗体保有率は極めて低い２０）．HAstVは血清型
間の相互免疫は成立しないと考えられていることか
ら２）１８），HAstV-1以外の血清型は感染が拡大しやすい
ことが推測されている５）．わが国では現在までに
HAstV-1以外の集団胃腸炎事例として，HAstV-4あ
るいは HAstV-5による保育所や小学校などでの若年
層を中心にした集団感染事例や，稀にしか検出されな
い HAstV-6による集団食中毒様事例の報告があ
る９）１０）．渉猟したところ，HAstV-8による集団胃腸炎
の報告はこれまでないことから，本集団胃腸炎事例は，
わが国で初めての報告であると考えられた．
HAstVは一般的に小児の下痢症の原因ウイルスと

して知られ，成人から検出されることは稀である．と

ころが，本集団胃腸炎事例は HAstV-8という稀な血
清型であったことから，18歳未満と 18歳以上で患者
の発症率に差が認められなかったのは，このためであ
ると推察された（データ示さず）．
HAstは NoV等の感染性胃腸炎ウイルスと混合感
染していることが多く，胃腸炎患者の発生時には NoV
や SaVなど検出頻度の高いウイルスの検索が先行さ
れ，HAstVによる感染が見過ごされる可能性や
HAstVによる感染を探知したとしてもそのタイミン
グが遅れる可能性が高いと考えられる．従って，
HAstV感染症の実態を正確に把握できておらず，未
だ不明な点が多い．本事例においても，当初，NoV
や SaVを中心に検索を行ったものの，患者便等から
の前述ウイルス遺伝子の検出率が低く，本事例の主た
る病因微生物を推定するに至らなかった．しかし，後
日あらためて原因究明のため HAstVの検索を実施し
たところ，調理従事者便および患者便から当該ウイル
ス遺伝子が高率に検出されたことから，本事例の主な
病因微生物は HAstVであったと推定できた事例で
あった．
AstVは，NoVや SaVと比較し，検出頻度は乳幼
児下痢便検体の約 1.3～2.4%と低いが２），これまでに
HAstVによる食中毒を含む感染性胃腸炎の集団発生
を引き起こした事例も報告されていることから，感染
実態の把握のため疫学情報の蓄積が今後も重要であろ
う．
謝辞：本集団胃腸炎事例の疫学調査は，担当保健所
等を中心にして実施された．関係各位に深謝いたしま
す．
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An Outbreak of Gastroenteritis Caused by Human Astrovirus Serotype 8 in Nagano Prefecture, Japan.

Ryusuke TSUKADA１）, Kohji MORI２）, Shuzo USUKU３）, Makoto KUMAZAKI３）& Tetsuya YOSHIDA４）
1)Infectious Diseases Division, Nagano Environmental Conservation Research Institute, 2)Department of Microbiology,
Tokyo Metropolitan Institute of Public Health, 3)Microbiological Testing and Research Division, Yokohama City Insti-

tute of Public Health, 4)Health and Welfare Department of Food, Public Health and Sanitation Division

In March 2008, an outbreak of gastroenteritis occurred in a hotel in Nagano Prefecture, central Japan.
There were 29 patients from four groups out of 57 guests in seven groups. The main clinical symptoms
were diarrhea (75.9%), nausea (72.4%), fever (65.5%), and abdominal pain (62.1%). Fecal samples of 14 patients
were examined, and human astrovirus (HAstV) genes were detected in 12 (85.7%) of them. Fecal samples of
five persons who were engaged in preparing meals were examined as well : four of them were HAstV-
positive, including one person who was symptomatic. The virus was identified by serotyping as HAstV sero-
type 8 (HAstV-8).
We presumed that the main causative virus in this case was HAstV, because HAstV was detected pre-

dominantly from the fecal samples of the patients.
The main serotypes of HAstV isolated in Japan until now are type 1, type 3, and type 4. This is the first

report of a case of mass infection caused by HAstV-8 in Japan.


