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要旨：感染性胃腸炎は細菌やウイルス等の感染性病原体による嘔吐，下痢等を主症状とする感染症である．今回，本

県における感染性胃腸炎の起因病原体の解明および発生動向を把握することを目的に，2016 年 4 月～2017 年 12 月に採取

された糞便 75 検体を用いて細菌およびウイルス検索を実施した．細菌検索は，食中毒菌 20 菌種 24 標的遺伝子を網羅的

に検索する multiplex real-time PCR 法（Rapid Foodborne Bacteria Screening 24; RFBS ver. 5）を用いて，スクリーニング PCR

を実施し，陽性となった検体について細菌分離を実施した．検査を実施した 75 検体中 17 検体でリアルタイム PCR 陽性

となり，14 検体から 14 株の細菌が分離され，うち食中毒細菌は 8 検体 8 株であった．その内訳は，カンピロバクター・

ジェジュニが 2 株，エンテロトキシン C 産生黄色ブドウ球菌が 2 株，腸管病原性大腸菌が 2 株，サルモネラ O4:i:-が 1 株，

分散付着性大腸菌が 1 株であった．ウイルス検索を実施した 75 検体中 51 検体でウイルスが検出され，そのうち 10 検体

で同一検体から複数検出された．51 検体から 8 種類のウイルスが合計で 62 株検出され，最も多く検出されたのがノロウ

イルスで 20 株であり，次いで A 群ロタウイルスが 14 株，エンテロウイルスが 7 株，パレコウイルスが 6 株，サポウイ

ルスおよびアデノウイルスが各 5 株，アストロウイルスが 3 株，ボカウイルスが 2 株であった．同一検体から食中毒細菌

またはウイルス，その両方が検出されたのは 75 検体中 56 検体であり，食中毒細菌およびウイルスの両方が検出されたの

は 3 検体であった．調査した期間でノロウイルス，A 群ロタウイルス，パレコウイルス 1 型は同時期に同遺伝子型の株が

検出される傾向があったが，食中毒細菌およびエンテロウイルス，パレコウイルス 4 型，サポウイルス，アデノウイルス，

アストロウイルス，ボカウイルスは散発的に検出された．県内において，アストロウイルスは初検出事例であった． 
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Ⅰ はじめに 

 感染性胃腸炎は細菌やウイルス等の感染性病原体によ

る嘔吐，下痢等を主症状とする感染症である．起因病原

体としてノロウイルスやロタウイルス等のウイルス感染

が多く 1），感染症発生動向調査では 5 類定点把握対象疾

病として小児科定点より報告されている．全国では 1 年

を通して発生がみられるが，例年初冬から増加し始め 12

月頃にピークを形成し，春になだらかなピークが形成さ

れ，その後初夏まで発生が続き，年によってはもう一度

小さなピークができた後，減少していく流行パターンを

とっている 2）．感染性胃腸炎は冬季にピークがあるため，

9 月～翌年 8 月までを 1 シーズンとしている．県内にお

ける 2012/13～2016/17 シーズンまでの 5 シーズンの報告

数は 4,876～8,521 件で報告数の平均は 6,344 件となって 

 

いる．2015/16～2016/17 シーズンは 12 月前後にピークが

あるものの，夏季にもピークが形成された 3）．感染性胃

腸炎は臨床症状に基づき届出されるため，これまで沖縄

県における起因病原体および年間を通した実態について

は不明であった．今回，本県における感染性胃腸炎の起

因病原体の解明および発生動向を把握することを目的に，

細菌およびウイルス検索を実施し，検出されたウイルス

について遺伝子解析を実施したので報告する． 

 

Ⅱ 方法 

１. 材料 

2016年4月～2017年12月に県内3医療機関において， 

感染症発生動向調査の症例定義にて感染性胃腸炎と診断

された患者 75 名の糞便を検査材料とした．本検査材料は， 
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日本医療研究開発機構委託開発研究費（AMED）感染症

実用化研究事業「下痢症ウイルスの分子疫学と感染制御

に関する研究」の分担研究班「感染症発生動向調査シス

テム（NESID）を中心とした下痢症ウイルスの疾病負荷

や疫学に関する研究」にて収集された糞便を対象とし，

本研究は国立感染症研究所ヒトを対象とした医学研究倫

理審査委員会にて承認されている（受付番号 633）．当所

においても同様に沖縄県衛生環境研究所倫理審査委員会

にて承認されている（2016 年 1 月 27 日付け衛環第 854

号）．採取した年齢は 0 歳が 24 名（32％），1 歳が 21 名

（28％），2 歳が 7 名（9.3％），3 歳が 6 名（8％），4 歳が

3 名（4％），5 歳が 2 名（2.7％），6 歳が 1 名（1.3％），7

歳が 3 名（4％），8 歳が 1 名（1.3％），9 歳が 2 名（2.7％），

12 歳が 1 名（1.3％），13 歳が 1 名（1.3％），14 歳が 1 名

（1.3％），21 歳が 1 名（1.3％），不明が 1 名（1.3％）で

あった．採取月別の検体数を図 1 に示す． 

２. 検査方法 

（１）細菌検索 

RFBS ver. 5 による対象菌種および対象遺伝子を表 1 に

示す．糞便からの DNA 抽出は，イージービーズ（エー

エムアール株式会社）と QIAamp Fast DNA Stool Mini Kit

（QIAGEN）を用いて川瀬らの方法 4）および島根県保健

環境科学研究所（島根衛研）作成マニュアルに従い実施

した．RFBS ver. 5 は，SYBR Premix DimeEraser（Takara Bio）

を用い，Applied Biosystems 7500 Real-Time PCR system

（Applied Biosystems）を使用し実施した．PCR 反応液の

調整および PCR 反応条件は，川瀬らの方法 4）および島

根衛研作成マニュアルに従った．対象遺伝子のプライマ

ーセットは，川瀬らの方法 4）に従って当所で作製したも

のを用い，PCR 増幅確認用内部標準対照（IAC）DNA お

よび陽性対照 DNA は島根衛研で調整されたものを使用

した．結果については，検体 DNA で増幅がみられたも

のについて融解曲線分析で陽性対照（PC）の Tm 値と照

らし合わせて判定した．島根衛研作成マニュアルに従い，

PC の Tm 値と近似しており，かつ融解曲線ピークの高さ

が IAC の 1/2 以上のものを陽性と判定した．IAC の 1/2

以下のものは判定保留とした．RFBS ver. 5 で陽性と判定

された検体について，細菌分離を行った．検査項目は，

陽性と判定された項目だけでなくサルモネラ属菌

（Salmonella spp.），カンピロバクター・ジェジュニ（C.  

jejuni），カンピロバクター・コリ（C. coli），腸管出血性

大腸菌（EHEC），腸管侵入性大腸菌（EIEC），腸管毒素

原性大腸菌（ETEC），腸管病原性大腸菌（EPEC），腸管

凝集付着性大腸菌（EAggEC），分散付着性大腸菌（DAEC），

EAST1EC，Escherichia albertii（E. albertii），赤痢菌，腸

炎ビブリオ，コレラ菌，NAG ビブリオ，エロモナス属菌，

プレジオモナス・シゲロイデス，黄色ブドウ球菌（S. 

aureus），ウエルシュ菌，セレウス菌を実施した．E. albertii

以外の項目については食品衛生検査指針や国立感染症研

究所が作成した病原体検出マニュアル等の常法に従って

実施した．E. albertii については，検便検体 0.2～0.3 g を

10 ml の緩衝ペプトン水（BPW）で懸濁し，42°C で一晩

培養した．培養液 100 µl を，10,000×g，10 分間遠心し，

上清を取り除いた沈渣に 50 mM NaOH 85 µl を添加して

100°Cで 10分間加熱処理した．その処理液に 1M Tris-HCl 

(pH7.0) 15 µl を加えて中和し，遠心上清（10,000×g，10

分間）をスクリーニング PCR の鋳型とした．E. albertii

の lysP 遺伝子 5）を対象にスクリーニング PCR を行い，

判定した． 

（２）ウイルス検索 

検査対象とした病原体は，ノロウイルス（NoV），サ

ポウイルス（SaV），A 群ロタウイルス（ARV），エン

テロウイルス（EV），アデノウイルス（AdV），パレコ

ウイルス（HPeV），アストロウイルス（HAstV），アイ

チウイルス（AiV），ボカウイルス（HBoV），A 型肝炎

ウイルス（HAV），E 型肝炎ウイルス（HEV），インフ

ルエンザウイルス（Flu）の 12 項目とした．ウイルス検

査には遺伝子検出および分離を実施した．ウイルス遺伝

子検出には，10％糞便乳剤の上清 140 µl から QIAamp 

Viral RNA Mini kit（QIAGEN）によりウイルス RNA およ

び DNA を抽出した．抽出した RNA は DNase 処理後に逆

転写反応を行い cDNA を作成した．検査法には各々のウ

イルスに特異的なプライマーを用い，コンベンショナル

又はリアルタイム PCR 法を用いた．すなわち NoV6），

SaV7）ではリアルタイム PCR 法で陽性となった検体につ

いて NoV6），SaV8）の Capsid 領域を，ARV8,9）では VP7

（G型）領域および VP4（P 型）領域を，EV10）では VP4/VP2

領域又は VP1 領域を，AdV10）ではヘキソン C4 領域又は

ループ 1 領域，ファイバーコード領域およびペントンベ

ース領域を，HPeV11,12）では 5’UTR 領域で陽性となっ

た検体について VP3/VP1 領域を，HAstV8,13）では Capsid

領域を，AiV8）では 3CD 領域を，HBoV14）では NS1 領域

を，HAV10,15）では VP1/2A 領域を，HEV10,16）では ORF

領域を，Flu10）では A 型は M 遺伝子を，B 型は NS 遺伝

子をそれぞれ増幅した．ウイルス分離には 10％糞便乳剤

の上清を 5 倍希釈した後，0.20 µm フィルターでろ過し

たものを 6種類の細胞（Vero9013，HEp-2，RD-18S，A549，

Vero E6，LLC-MK2）に接種し，継代を 2 代行った．分
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離の確認には前述のウイルス遺伝子検出を行った． 

検出されたウイルスはダイレクトシークエンス法を用

いて塩基配列を決定し，NoV は Norovirus Genotyping Tool

（http://www.rivm.nl/mpf/norovirus/typingtool）により遺伝

子型を決定し，その他のウイルスについては相同性検索

又は近隣結合法による系統樹解析によりウイルス同定を

行った．

 

図 1．採取月別の検体数 

 

表 1．RFBS ver. 5 の対象菌種と対象遺伝子 

 

Ⅲ 結果 

１. 細菌検出状況 

検査を実施した 75 検体中 17 検体（22.7%）でリアル

タイム PCR 陽性となり，14 検体から 14 株の細菌が分離

され，うち食中毒細菌は 8 検体 8 株であった．細菌病原

遺伝子が検出された 17 検体の内訳は，最も多く検出され

たのが S. aureus で 8 検体であり，次いで EHEC/EPEC が

3 検体，C. jeuni が 2 検体，DAEC が 2 検体，EIEC/赤痢

菌が 1 検体，Salmonella spp.が 1 検体，エロモナス・ヒド

ロフィラが 1 検体であった．C. jejuni が検出された 1 検

体からはエロモナス・ヒドロフィラも検出された．細菌

が分離された 14 検体 14 株の内訳は，最も多く分離され

0
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3

4

5
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8

9

4 5 6 7 8 9 10 11 12 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12

検体
2016年 2017年

検
体
数

（月）

n=75

プライマーセット 対象菌種 対象遺伝子 プライマーセット 対象菌種 対象遺伝子
A ウエルシュ菌 cpe E カンピロバクター・コリ ceuE

プロビデンシア・
アルカリファシエンス

gyrB EAggEC（aggR） aggR

EHEC（Stx2） stx2 黄色ブドウ球菌 femB

B EHEC（Stx1） stx1 F ETEC （STp and Sth）

セレウス菌（嘔吐型） ces EIEC/赤痢菌 ipaH

STp and STh

カンピロバクター・ジェジュニ specific DNA
腸炎ビブリオ（TDH） tdh

腸炎ビブリオ （TRH） trh
プレジオモナス・シゲロイデス gyrB

コレラ菌 ompW エロモナス・ヒドロフィラ ahh1

D リステリア・モノサイトゲネス hly H エルシニア・エンテロコリチカ
/
エルシニア・シュードツベルク

yadA

C ETEC（LT） LT G EAggEC（astA） astA

EHEC/EPEC eae サルモネラ属菌 invA

セレウス菌（下痢型） nheB DAEC afaD
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たのが S. aureus で 8 株であり，次いで C. jejuni が 2 株，

EPEC が 2 株，サルモネラ O4:i:-が 1 株，DAEC が 1 株

であった．分離された S. aureus 8 株中 2 株がエンテロト

キシン C 産生性（SEC-S. aureus）で，残り 6 株はエンテ

ロトキシン非産生の常在菌と考えられた．1 検体から複

数の細菌が分離されたものはなかった．リアルタイム

PCR 陽性であったが細菌が分離されなかったものは

EHEC/EPEC が 1 検体，DAEC が 1 検体，EIEC/赤痢菌が

1 検体，エロモナス・ヒドロフィラが 1 検体であった．

E. albertii の lysP 遺伝子を対象にしたスクリーニング

PCR で陽性となるものはなかった． 

２. ウイルス検出状況 

ウイルス遺伝子検出およびウイルス分離で陽性であっ

たもの，またいずれかで陽性であったものをウイルス検

出とした．検査を実施した 75 検体中 51 検体（68%）で

ウイルス検出され，そのうち 10 検体で同一検体から複数

検出された．51 検体から 8 種類のウイルスが合計で 62

株検出され，最も多く検出されたのが NoV で 20 株であ

り，次いで ARV が 14 株，EV が 7 株，HPeV が 6 株，SaV

および AdV が各 5 株，HAstV が 3 株，HBoV が 2 株であ

った．検出された 62 株のうちウイルス遺伝子検出および

ウイルス分離されたものは AdVが 4株，EVが 3株，HPeV

が 1 株であり，ウイルス分離でのみ検出されたものは EV 

が 3 株であった．残る 51 株はウイルス遺伝子検出による

ものであった．今回の検査で AiV，HAV，HEV，Flu は

検出されなかった．同一検体から食中毒細菌またはウイ

ルス，その両方が検出されたのは 75 検体中 56 検体

（74.7%）であり，食中毒細菌およびウイルスの両方が

検出されたのは 3 検体（4%）であった．食中毒細菌およ

びウイルス検出56検体の採取月別の検出数を図2に示す．

同一検体から 2 種類のウイルスが検出されたのが，NoV

および HPeV が 4 検体，NoV および SaV，NoV および

EV，ARV および HPeV，EV および AdV，AdV および

HBoV が各 1 検体であった．3 種類のウイルスが検出さ

れたのが，NoV，EV および HBoV が 1 検体であった．

また，同一検体から食中毒細菌およびウイルスの両方が

検出されたのが，EPEC および NoV，DAEC および NoV，

SEC-S. aureus，NoV および HPeV が各 1 検体であった．

年齢別の食中毒細菌およびウイルス種別検出数を表 2 に

示す． 

 

 

図 2．採取月別の食中毒細菌およびウイルス検出数 
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表 2．食中毒細菌およびウイルス種別検出数（年齢別） 

 

 

３. ウイルス遺伝子解析 

ダイレクトシークエンス法を用いて塩基配列を決定し，

遺伝子解析した結果に基づく採取月別のウイルス型別検

出状況を表 3 に示す．NoV では GI.5，GII.2，GII.3，GII.4，

GII.6，GII.17 の 6 種類の遺伝子型に分類され，同時期に

同遺伝子型が検出される傾向があった．SaV では GI.1，

GI.3 の 2 種類の遺伝子型に分類された．遺伝子解析を実

施した SaV 3 株の Capsid 領域（346 bp）に基づく系統樹

解析結果を図 3 に示す．GI.1 の 2 株は同時期に検出され

たが，異なるクラスターに分類された．また，リアルタ

イム PCR 法陽性で，Capsid 領域が増幅されず型別不明が

2 株あった．ARV では G2P[4]，G3P[8]，G3P[9]，G12P[8]

の 4 種類の遺伝子型に分類され，同時期に同遺伝子型が

検出される傾向があった．EV では CB1，E3，E6，E7，

E9，E18 の 6 種類の血清型に分類された．AdV では 1 型，

2 型，3 型の 3 種類の血清型に分類された．HPeV では 1

型，4 型の 2 種類の遺伝子型に分類され，HPeV1 型は同

時期に検出される傾向があった．HAstV では 1 型，3 型

の 2 種類の血清型に分類された．遺伝子解析を実施した

HAstV 3 株の Capsid 領域（370 bp）に基づく系統樹解析

結果を図 4 に示す．HBoV は型別に用いる領域について

遺伝子検査未実施であった．今回，SaV，EV，AdV，HPeV4

型，HAstV，HBoV は散発的に検出された． 

 

表 3．採取月別ウイルス型別検出状況 

 

 

年齢 人数
SEC-

S. aureus
C.jejuni

サルモネラ

O4:i:-
EPEC NoV SaV ARV EV AdV HPeV HAstV

EPEC

NoV

DAEC

NoV

NoV

SaV

NoV

EV

NoV

HPeV

ARV

HPeV

EV

AdV

AdV

HBoV

SEC-

S.aureus

NoV

HPeV

NoV

EV

HBoV

検出数 検出率

0歳 24 1 1 3 4 1 1 1 1 2 1 1 1 1 19 79.2%

1歳 21 3 2 1 1 2 1 1 1 12 57.1%

2歳 7 1 3 1 1 6 85.7%

3歳 6 1 2 1 1 1 6 100.0%

4歳 3 2 2 66.7%

5歳 2 1 1 2 100%

6歳 1 1 1 100%

7歳 3 1 2 3 100%

8歳 1 0 0%

9歳 2 1 1 2 100%

10-14歳 3 1 1 33%

20歳以上 1 1 1 100%

不明 1 1 1 100%

合計 75 1 2 1 1 11 4 13 4 3 1 3 1 1 1 1 3 1 1 1 1 1 56 74.7%

検出病原体

4月 5月 6月 7月 8月 9月 10月 11月 12月 1月 2月 3月 4月 5月 6月 7月 8月 9月 10月 11月 12月 合計

GI.5 1 1 2

GII.2 1 3 1 1 6

GII.3 1 2 3

GII.4 1 1 1 1 1 5

GII.6 1 1 1 3

GII.17 1 1

GI.1 2 2

GI.3 1 1

unkown 1 1 2

G2P[4] 1 1 2

G3P[8] 1 3 3 7

G3P[9] 1 1 1 3

G12P[8] 1 1 2

CB1 1 1

E3 2 2

E6 1 1

E7 1 1

E9 1 1

E18 1 1

AdV-1 1 1

AdV-2 1 1 2

AdV-3 1 1 2

HPeV-1 1 1 1 1 4

HPeV-4 1 1 2

HAstV-1 1 1 2

HAstV-3 1 1

HBoV unkown 1 1 2

4 4 5 2 3 7 4 3 7 0 3 4 6 2 0 3 3 0 1 1 0 62

2017年

NoV

SaV

ARV

EV

AdV

HPeV

HAstV

合計

2016年
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図 4．HAstV の Capsid 領域（370 bp）の分子系統樹 

 

 

 

 

 

 

 

 

図 3．SaV の Capsid 領域（346 bp）の分子系統樹 

 

Ⅳ 考察 

今回，細菌検査を実施した 75 検体中 17 検体でリアル

タイム PCR 陽性となり，14 検体から 14 株の細菌が分離

され，うち食中毒細菌は 8 検体 8 株であった．ただし，

SEC-S. aureus 2 株，EPEC 2 株および DAEC 1 株について

は散発下痢症患者由来のため起因菌であるかは不明であ

った．C. jejuni 2 株およびサルモネラ O4:i:- 1 株について

は起因菌と推測された．今回，ウイルス検査を実施した

75 検体中 51 検体から 8 種類のウイルスが合計 62 株検出

された．同一検体から食中毒細菌またはウイルス，その

両方が検出されたのは 75 検体中 56 検体であり，食中毒

細菌およびウイルスの両方が検出されたのは 3 検体であ

った．食中毒細菌またはウイルス，その両方が検出され

た 56 検体のうち複数の食中毒細菌またはウイルスが検

出された 12 検体はいずれも 5 歳以下で，この年代では免

疫が不十分で感染機会が多いことが推測され，なかでも

0 歳では 2 種類の検出が 4 検体，3 種類の検出が 2 検体で

確認され，嘔吐や下痢等の症状が長期間に及び重症化す

る可能性があるため特に注意が必要だと思われた． 

検出されたウイルスは，これまでの全国での報告にあ

るように県内においても NoV および ARV が多く検出さ

れた．調査期間における全国の NoV および ARV の検出

状況 17）と比較すると，NoV は全国では夏季に急激に減

少しているが，県内では夏季の減少はみられなかった．

ARV は全国では春季に多く検出されており，県内でも同

様であった． 

検出されたウイルスのうち，県内において，ARV は当

所では 2013 年に 26 カ所の保育所等に及ぶ 1 歳～2 歳を

中心とした集団胃腸炎事例で G1P[8]の検出 18）が，当所

以外では 2007 年～2008 年に 5 歳以下の小児を対象とし

た胃腸炎事例の調査で G1P[8]，G2P[4]，G3P[8]，G9P[8]

の検出 19）および 2011 年に下痢症と脳症を呈した小児 1

例で G5P[6]の検出 20）報告があるが，今回これまでに報

告がなかったG3P[9]およびG12P[8]が検出された．特に，

G12 は全国の検出状況 17）をみても非常に少なく，今後の

流行状況を把握するためにも詳細な遺伝子解析は重要で

ある．SaV は当所では 2012 年に施設内集団胃腸炎事例で

GI.2 の検出 21）があるが，検出報告数は少なく，今回これ

までに報告がなかった GI.1 および GI.3 が検出され，県内

に複数の異なる遺伝子型の株が存在していることが確認

された．HAstV は県内初検出事例であり，今回血清型 1

型および 3 型が検出され，県内に複数の異なる血清型の

株が存在していることが確認された．SaV および HAstV

は，近年国内において集団胃腸炎事例 22,23,24）や集団食中

 NARA/0217/2010/JP(LC071862)

 Sewage/Toyama/Fu-May2/2011/JP(LC147333)

 16IG019

 Dresden(AY694184)

 Mc114(AY237422)

 Manchester(X86560)

 16IG024

 Hu/GI.1/Aichi570-13/2013(LC086707)

 Sewage/Toyama/Fu-Dec/2013/JP(LC147337)

 GI/Hu/JP/2013/GI.1/OH13075(LC081179)

 Sapporo(U65427)

 Chiba000496(AJ606693)

 Ehime643(DQ366345)

 Yokote1(AB253740)

 16IG006

 GI/Hu/JP/2014/GI.3/OH14015(LC081180)

 Chiba010658(AJ606696)

 Stockholm(AF194182)

 SaV/Hu/Ishigaki/35/2012(AB894245)

 Potsdam(AF294739)

 Houston27(U95644)

 Parkville(U73124)

 SW278(DQ125333)

 Ehime1107(DQ058829)

 Sydney3(DQ104357)

 Arg39(AY289803)

 SaKaeo15(AY646855)

 C12(AY603425)

 Sydney53(DQ104360)

 cruiseship(AY289804)

 Mc10(AY237420)

 Mex340(AF435812)

 Bristol(AJ249939)

 Mc2(AY237419)

 PEC(AF182760)

100

100

47

50

42

55

99

57

100

97

77

100

100

92

98

100

100

100

55

100

87

71

100

82

47

49

30

62

67

0.1

GI.1

GI.4

GI.5

GI.3

GI.2

GIV

GV

GII.6

GII.3

GII.5

GII.2

GII.1

GIII

2016年9月検出株

2016年9月検出株

2016年5月検出株

 17IG022

 ITA/2011/PA387(KY744141)

 Rus-Nsc12-N3983(KC285182)

 Jiangsu91/2016/CHN(KY828140)

 Human/RUS/2011/O1062/Omsk(KP453851)

 16IG009

 Oxford(L23513)

 Katano(HM237363)

 Oxford(L13745)

 Dresden(AY720891)

 Yuc-8(AF260508)

 Goiania/GO/12/94/Brazil(DQ028633)

 Oxford(AF248738)

 Berlin(AF141381)

 ITA/2012/PR1365(KF668570)

 17IG029

 USA/TN/2015-OB2038B(KY271946)

 Porcine outgroup(AB037272)

58

100

100

99

77

5548

26

85

100

74

89

61

98

66

0.05

1型

2016年6月検出株

2017年10月検出株

2017年5月検出株

6型

2型

4型

8型

5型
7型

3型
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毒事例 23,25）として報告されており，今回県内において複

数の型が異なる株の存在が確認されたことから，集団感

染事例等でウイルス感染が疑われる場合は検査対象とし

て考慮する必要があると思われた． 

今回，年間を通した感染性胃腸炎からの細菌およびウ

イルス検索を実施し，沖縄県における起因病原体の発生

動向を若干ではあるが把握することができた．今後も県

内における感染性胃腸炎からの細菌およびウイルス検索

を行い，感染拡大防止のため注意喚起に向けた発生動向

調査が重要であると考えられた． 
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