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はじめに 

 ロタウイルス（RV）は、A～G までのウイルス種が知られているが、牛から検出され

る RV は A、B および C の３種である［1］。RVA は主に子牛に下痢を起こし、RVB および

RVC は主に成牛に下痢を起こす［1］。RVC による下痢症の報告は近年増えているが

［2,3,4,5,6,7,8,9］、疫学的情報に乏しく、ウイルス分離の報告は少ない［2,9］。県内

の RVCによる下痢症は平成 25、26年に 2例発生を確認している［7］。今回、平成 29年

3月と 6月に同一市内の二酪農家で発生した RVCによる成牛の集団下痢症と、併せて過

去の発生を加えた 4 事例について疫学的調査を行ったので、その概要を報告する。 

 

発生概要 

 A 農場は繋飼い牛舎で搾乳牛 30 頭と子牛 4 頭を飼養する酪農家で、平成 29 年 3 月 6

日に搾乳牛 8 頭が下痢を発症し、その後 1 週間で 14 頭に拡大した。下痢発生 1 週間前

に県外から未経産牛を 2頭導入していた。下痢発症牛には泥状から水様性の下痢、食欲

不振および乳量低下が認められた。また、下痢を発症していない牛 9 頭にも食欲不振お

よび乳量低下が認められた（乳量低下牛）。未経産導入牛（導入牛）、乾乳牛および子牛

は下痢を発症しなかった。 

B農場は繋飼い牛舎で搾乳牛 40頭を飼養する酪農家で、平成 29年 6月 2日に数頭が

下痢を発症し、その後 1週間で約 10頭に拡大した。下痢発生 10日前に県外より未経産

牛を 2頭導入していた。下痢発症牛の症状は A農場と同様であり、導入牛および泌乳量

の少ない牛は下痢を発症しなかった。なお、B農場は A農場と同じ市内にあり直線で約

4.8㎞離れていた。 

二農場の出荷乳量は下痢発生 2、

3日後から低下した（図 1）。A農場

では下痢未発症の牛にも乳量低下

を認め、その内 1頭が泌乳停止とな

ったため乳量低下が著しく、約 20

日程度継続した。一方 B農場では通

常の乳量より 2 割程度減少したが、

7日間程度で回復した。 

 

 

 

 

 



材料および方法 

材料として A農場の下痢発症牛 6頭、下

痢未発症牛である乳量低下牛 8 頭、導入牛 2

頭、乾乳牛 1 頭および子牛 2 頭の糞便および

ペア血清を、B農場の下痢発症牛 6頭と導入牛

2頭の糞便およびペア血清を用いた（表１）。 

1． ウイルス検査 

遺伝子検査：糞便乳剤より抽出した RNA を用

い RVB、RVC、牛コロナウイルス（BCV）、牛ト

ロウイルス（BoTV）は Fukuda らの報告［11］

に準じて Multiplex RT-PCRを実施した。牛ウイルス性下痢ウイルス（BVDV）は Vilcek 

らの報告［12］に基づき RT-PCRを実施した。 

RVA簡易検査：市販の簡易キット（ディップスティック栄研ロタ）を用いた。 

血清抗体検査：RVA および RVC は間接蛍光抗体法（IFA）で行い、BoTV、BVDV1 および

BVDV2は中和試験、BCVは血球凝集抑制試験（HI）を実施した。 

ウイルス分離：20%糞便乳剤をトリプシン（100μg/ml）処理後、MA104 細胞に接種し、

37℃4 日間回転培養し、盲継代した。分離培養液より RNA を抽出し、RVC、RVB、BCV、

BoTV［11］、BVDV［12］、哺乳類オルソレオウイルス［13］、牛エンテロウイルス［14］

について RT-PCRを実施した。 

2． 寄生虫検査 

寄生虫検査は浮遊法により虫卵およびコクシジウムオーシストの有無を確認した。 

 

結果 

1.ウイルス検査 

遺伝子検査：A農場の下痢発症牛 6頭、乳量低下牛 8頭、導入牛 2頭の糞便および B農

場の下痢発症牛 6頭の糞便から RVC特異遺伝子を検出した（表 2，3）。その他のウイル

スは検出されなかった。 

RVA簡易検査：A農場の子牛 1頭のみ陽

性だった。 

血清抗体検査：A農場では 19頭中 13頭、

B農場では 8頭中 6頭のポスト血清で RVC

抗体上昇が認められ、その他のウイルス

に有意な抗体の上昇は認められなかっ

た。A農場の導入牛 1頭および B農場の

導入牛 2頭はプレ血清で高い RVC抗体価

を示した（表 4，5）。 

 表 1 材料：糞便およびペア血清 



 

 

 

 

 

ウイルス分離：B農場の 6検体中 1検体の 5代目で細胞変性効果を認めた（写真 1）。分

離培養液より抽出した RNAについて RT-PCRを実施したところ RVC特異遺伝子を検出し

た。その他のウイルスは検出されなかった。しかし、安定した RVCの増殖に至らなかっ

た。 



 

 写真１ MA104細胞を用いたウイルス分離（100倍） 

     左：陰性対照 右：分離 5代目で CPEを確認 

2.寄生虫検査  

寄生虫卵、コクシジウムオーシストは検出されなかった。 

まとめ 

以上の結果から、二農場とも RVCによる成牛の集団下痢症と診断し、A農場では下痢

を発症しなかった牛についても RVC感染により乳量低下を引き起こしたと診断した。 

 

疫学的関連調査 

 

概要 

県内では過去に①平成 25 年に C 農場と

②平成 26 年に A 農場で RVC による集団下

痢症が発生しており、③平成 29 年 A 農場

と④平成 29 年 B 農場の事例を加えて 4 例

が確認されている（表 6）。A農場と 4例目

の B農場は直線で約 4.8km離れた同じ市内

にあり、1例目の C農場は A農場と約 4.9km、

B 農場と約 4.1ｋｍ離れた隣市にあり、全

ての農場は 5ｋｍ以内に存在することが分

かった（図 2）。なお、①、③、④例目は直

前に県外から牛を導入しており、抗体検査の結果より導入牛が農場へ RVCを持ち込んだ

可能性が示唆されている。これら 4例について疫学的関連調査を行った。 

 

材料および方法 

 材料は各事例の糞便 3検体ずつとし、3例目は導入牛の糞便 1検体を含む 3検体とし

た（表 6）。方法は糞便より抽出した RNA を用いて、RVC の VP6、VP7 および VP4 遺伝子

についてダイレクトシークエンスによって塩基配列を決定し、相同性を比較した。また、

既報の RVC株の塩基配列を加えて系統樹解析を実施した。 

図 2 発生農家の位置関係 
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結果 

 各事例で採取した 3検体は全て遺伝子が完全に一致し、1事例で 1 株の RVCが侵入し

ていたことが明らかとなった。各事例で得られた株の遺伝子配列を比較した結果をまと

め（表 7，8，9）、併せて各株の分子系統樹解析を図に示した（図 3，4，5）。各株はこ

れまでに牛 RVC 株が属する G2P［3］遺伝子型に分類され、各株の比較で相同性が最も

低かった株は、VP6 では③の株、VP7 では④の株、VP4 では①の株であった。また VP4

では②③の株は genogroupⅠに、①④の株は genogroupⅡに分類された。これらの結果

から、4株の相同性は低く、遺伝学的に異なる可能性が示唆された。 

  

 

 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

    

 

 

 

 

 

 

 

図 3 VP6の分子系統樹 



 

 

 

 

 

 

 

図 4 VP7の分子系統樹 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

図 5 VP4の分子系統樹 



考察 

平成 29 年 3 月と 6 月に同じ市内の二酪農家で成牛の集団下痢症が発生し、病性鑑定

の結果から RVC による集団下痢症と診断した。乳量低下による減収は A 農場で約 18 万

円、B 農場で 4 万 6 千円と試算（福井県農業共済組合）され、A 農場では下痢未発症の

牛にも RVC感染による乳量低下が拡がったため経済的損失が大きかった。また、A農場

では RVC による集団下痢症の発生は 2 回目であり、何らかの対策が必要と考えられた。

なお RVCは分離が難しいとされており、分離の報告はほとんどない［2,9］。今回 B農場

の 1検体から分離の可能性があり、安定的な増殖に向けて分離を継続中である。 

疫学的関連調査の結果では、県内で発生した RVCによる集団下痢症の事例は疫学的関

連が低く、血清抗体検査の結果からも、導入牛がウイルスを農場内に持ち込んだ可能性

が高いと考えられた。対策として、県外導入牛は下痢などの異常がなくても一定期間隔

離することが非常に重要であることが再確認された。しかしながら隔離スペースのない

農場も多く、個人での対策には限界がある。他県では廃業した鶏舎を改築した共同隔離

牛舎を設置し、伝染性疾患のまん延を予防する取り組みが報告されており［10］、当県

でも参考になると考えられる。導入牛の隔離は、口蹄疫などその他の伝染性疾患の侵入

対策としても有効であることから、引き続き農家に対して指導をしていく。 
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