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1.1 本研究の背景 

 

2015年に「ミレニアム開発目標（Millennium Development Goals: MDGs）」が最終年を迎

え、国際連合（United Nations: UN）の潘基文（Ban Ki-moon）事務総長から「The Millennium 

Development Goals Report 2015」が公表された。MDGs は、2000年 9月に米国・ニューヨー

クで開催された国連ミレニアム・サミットで採択された国連ミレニアム宣言をもとに作成さ

れたものであり、2015 年までの開発途上国における貧困削減が目標として 8 個の開発目標

と 21個のターゲットが設定された(United Nations, 2015a)。設定された 8個の開発目標の中

で、水・衛生環境に係る開発目標およびターゲットとしては、目標 7「Ensure Environmental 

Sustainability（環境の持続可能性の確保）」におけるターゲット 7C「Halve, by 2015, the 

proportion of the population without sustainable access to safe drinking water and basic sanitation

（2015年までに安全な飲料水と衛生施設を利用できない人口の割合を半減させる）」が設定

された(United Nations, 2015a)。The Millennium Development Goals Report 2015 によると、世界

人口に対する安全な飲料水に継続的に利用できる人口の割合は、1990 年の段階において世

界全体で約 76%、開発途上国で約 70%とされていたが、2015 年では世界全体で約 91%、開

発途上国で約 89%にまで改善された(United Nations, 2015a)。しかしながら、2015年の段階に

おいて世界総人口約 71 億人のうち約 6.6 億人が継続的に安全な飲料水を確保できない状況

にあるとされており(United Nations, 2015a)、2011 年の段階の統計（6.3 億人）と比較して僅

かに増加したことが認められた(World Health Organization, 2011)。他方で、トイレや下水道な

どの衛生施設を継続的に利用できない人口の割合は、1990年と 2015年の段階においてそれ

ぞれ 54%、68%となっており、MDGs で設定されたターゲットが達成されておらず、約 9.5

億人の衛生環境が改善されていない状況にあるとされている(United Nations, 2015a)。国際連

合は、2015 年 9 月に開催された「国連持続可能な開発サミット」において、MDGs の後継

となる新たな開発目標である「持続可能な開発目標（Sustainable Development Goals: SDGs）」

を採択し、2030年までの持続可能な社会の形成のために 17個の開発目標と 169個のターゲ

ットを設定した(United Nations, 2015b)。SDGs では、水・衛生環境に係る単独の開発目標（開

発目標 6「全ての人々の水と衛生の利用可能性と持続可能な管理を確保する」）と 8 個のタ

ーゲットが設定されており(United Nations, 2015b)、今後 SDGs をもとに世界各地域における

水・衛生環境に係る政策が実施されることが予測される。 
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SDGs による水・衛生環境に係る開発目標が設定されているものの、乾燥地域を主とし

た世界各地域における深刻な水不足は、世界人口の爆発的な増加を背景に、今後さらに深刻

化することが予測されている。世界の人口および取水量の推移を図 1-1 に示す(United 

Nations, 2015c; United Nations Educational Scientific and Cultural Organization, 2006)。1950年か

ら 2010年までに世界人口は約 2.7倍に増加し、それに伴って年間水使用量は約 3.2倍に増加

した(United Nations, 2015c; United Nations Educational Scientific and Cultural Organization, 2006)。

特に人口が急増している発展途上国において、限られた水資源の枯渇に対する懸念が強まっ

ており、今後渇水被害を受ける人口がさらに増加すると予測されている。 

急激な世界人口の増加に加え、世界的な都市部への人口集中が進んでおり、水の使用量

の分布は局所的に集中する傾向を強めている。国際連合が 2012 年に発表した「国連世界都

市化予測（UN World Urbanization Prospects）」によると、1960年から 2010 年にかけて、世界

人口に対する都市人口の割合は約 33%から約 51%にまで増加し、2050 年には世界人口の約

67%が都市部に集中すると予測されている(United Nations, 2012)。このような都市化は、アジ

アとアフリカを中心に発展途上国において特に顕著であるものの、先進国においても同様に

認められている。我が国においても、1960年から 2010年にかけて、日本の総人口に対する

都市人口の割合は約 44%から約 66%まで増加した(United Nations, 2012)。都市部への人工集

中による産業の発展および生活水準の向上に伴い、我が国における都市用水の年間開発水量

図 1-1 世界の人口および取水量の推移（青文字: 世界人口、赤文字: 世界の取水量）

（United Nations, 2015cおよび United Nations Educational Scientific and Cultural 

Organization, 2006 をもとに作成） 
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は1975年から2010年にかけて約70 億m
3から約182 億m

3まで増加した(国土交通省, 2010)。

国際エネルギー機関（International Energy Agency: IEA）が 2012年に発表した「World Energy 

Outlook 2012」によると、世界全体で稼働している発電施設の約 90%が水集約型であること

のほかに、都市部における先進的な冷却システムを搭載した発電設備への移行や地方におけ

るバイオマス燃料の生産量の増加により(International Energy Agency, 2012)、2035年までにエ

ネルギー生産に係る取水量と水消費量がそれぞれ 20%増、85%増となることが予測されてい

る(United Nations, 2014)。このような背景をもとに、世界の水需要は都市部における製造業、

発電および生活に係る水を主として、2050 年までに約 55%増加することが予測されている

(United Nations, 2014)。その結果として、世界人口の約 40%が深刻な水ストレスのある地域

での生活を余儀なくされると予測されている(United Nations, 2014)。 

先進国の都市部において発展してきた水供給システムは、身近な水資源の量的限界によ

り、量的条件や質的条件を満たす遠隔地の水を都市部へ導水・給水するために構築されてき

た。しかしながら、従来型の水供給システムでは、遠隔地からの水の大量輸送による水輸送

コストの増大や、取水量の増加に伴う水資源の枯渇が問題視されている。東京都水道局およ

び東京都下水道局によると、上水道システムで消費するエネルギーの内 80%が水の輸送に利

用されており、都市部における持続可能な水供給システムを構築する上で最大のコスト要因

となる(Tambo et al., 2012)。他方で、我が国においても都市部への人口集中に起因する取水

量の増加とそれに伴う地下水の過剰な揚水により，地盤沈下や地下水塩水化などの地下水障

害が多くの地域で発生した(国土交通省, 2014)。SDGs においても、持続可能な水供給システ

ムおよび衛生施設の構築が求められており(United Nations, 2015b)、上述したような課題の克

服が必要とされている(Tambo et al., 2012)。 

都市部における持続可能な水供給システムを構築するにあたり、水資源の安定性や安全

性、および水環境への負荷が配慮されている昨今、限られた水資源の有効利用や省エネルギ

ー化による環境負荷の少ない水供給システムの構築が重要な課題となる。こうした要求を満

たすために現在実行可能な代替水資源の開発施策の一つとして、下水を信頼性のある下水処

理方法を用いて処理し、得られた処理水を再生水として有効利用する「下水再生利用」に関

する施策が注目を集めている。下水再生利用は、水源となる下水が都市内に点在しているこ

とから、水供給と水需要の場が近接しているという利点を有している。さらに閉鎖系におい

て水循環を管理する下水再生水の利用は、処理水の排出による水環境への負荷を低減させる

ことが可能である(Asano et al., 2007)。 

下水再生水を代替水資源として有効利用するに際し、下水再生水の安全性が担保されな

ければならない。一般的に、未処理下水中には化学物質（医薬品、内分泌かく乱物質など）

(Krasner et al., 2013; Luo et al., 2014; Ratola et al., 2012)や、糞便由来の病原微生物（原虫、細

菌、ウイルスなど）(Bosch et al., 2008; Hunter, 2003)が高濃度で含まれており、こうした危害

因子を適切に排除する必要がある。Craun（2012）は、1971 年から 2008 年にかけて米国で

発生した公共水道システムを介した健康被害事例 733件をまとめ、その内 341件（46%）お

よび 73 件（10%）がそれぞれ病原微生物および化学物質に起因することを示した(Craun, 
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2012)。我が国においても、1997年から 2006年にかけて発生した飲用水を介した健康被害事

例約 900 件の内、病原微生物に関連した事例が約 80%。化学物質などに関連した事例が約

17%であると報告されている(山田ら, 2007)。他方で、病原微生物に起因する感染症は、化学

物質の曝露とは異なり、一回ごとの曝露が即座に健康被害を及ぼすとともに、伝搬性を有す

ることから二次以降の感染を通じて広範囲に蔓延する恐れがある。二次以降の感染は無症状

者（病原微生物を保有したヒト）と接触することによって生じ得ることから、化学物質によ

る汚染とは異なる見地からの集団に対する健康リスクを考慮しなければならない。 

世界保健機関（World Health Organization: WHO）が 2006年に発行した「WHO guidelines 

for the safe use of wastewater, excreta and greywater: volume 2 wastewater use in agriculture」では、

下水再生利用に起因する微生物リスクを適切に評価・管理するために、下水再生水の利用用

途に応じて下水再生システムで達成すべき病原微生物の目標除去効率を設定することを推

奨している(World Health Organization, 2006)。WHOは、同ガイドラインにおいて下水再生シ

ステムの設計コンセプトである「multiple-barrier system」を提唱しており、下水再生システ

ムで設定された病原微生物の目標除去効率を達成するように、下水処理ユニット（一次処理、

二次処理、消毒など）を組み合わせることを規定している(World Health Organization, 2006)。

この multiple-barrier system に基づいて下水再生システムを設計する場合、下水処理ユニット

の製造業者は病原微生物の除去効率に関する情報を販売の段階で提示する必要があり、その

情報をもとに下水再生利用の提案者（事業者）は病原微生物の目標除去効率を達成するよう

に下水再生システムを設計する（図 1-2）。しかしながら、製造業者向けの下水処理ユニッ

トの除去効率の評価方法、もしくは事業者向けの下水再生システムの目標除去効率の算定法

については、国際的なガイドラインにおいて明記されておらず、今後下水再生利用ガイドラ

インなどにそれらの手法が統合され、体系的にまとめられる必要があると考えられる。 
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図 1-2 下水再生事業開始から下水再生システム稼働までの流れの具体例（我が国における

一般競争入札制度に基づく）（赤色で示す項目が本研究の研究対象） 
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1.2 本研究の目的 

 

以上の背景を踏まえて、本研究では病原微生物により引き起こされる水系感染症リスク

に焦点を当て、下水処理ユニットにおける病原微生物除去効率の定量評価および下水再生シ

ステムにおける目標除去効率の算定法をそれぞれ確立・提案することを目的とする。病原微

生物の除去効率の定量評価では、統計学的アプローチを用いて下水再生システムにおける病

原微生物の除去効率を確率密度分布として表す。下水再生システムにおける病原微生物の目

標除去効率の設定については、定量的微生物リスク評価（Quantitative microbial risk 

assessment: QMRA）の手法を用いて下水再生水中許容濃度を試算し、病原微生物の未処理下

水中濃度および下水再生水中許容濃度から下水再生システムにおける病原微生物の目標除

去効率を算出する。本研究では、我が国における重要な水系感染症原因微生物である腸管系

ウイルスを対象とし、始めに不検出データを含む下水中ウイルス濃度データを用いて下水処

理ユニットのウイルス除去効率を評価するための方法論を確立した。次いで、実下水処理場

の下水サンプルから得られた腸管系ウイルス濃度データを用いて、確立したウイルス除去効

率の評価方法の有用性を示した。最後に、QMRA で用いる腸管系ウイルスの疫学データお

よび下水再生利用の曝露パラメータに関する文献値を収集し、上述した手法に従って下水再

生システムにおける腸管系ウイルスの目標除去効率を試算した。 

 

1.3 本研究の構成 

 

前節で述べた目的を達成するために、本研究では図 1-2に従って研究を展開する。 

第 2 章では、下水再生利用、腸管系ウイルスおよび QMRA に関する知見を整理すると

ともに、腸管系ウイルスの年間許容疾病負荷と目標除去効率の関係性を示した。また、下水

再生システムにおける腸管系ウイルス除去効率を評価・算出する上での課題を指摘し、今後

の研究の方向性を示した。 

第 3章では、先行研究で開発されたベイズ推定モデルを用いて、不検出データを含む腸

管系ウイルス濃度データから下水中濃度分布および下水処理プロセスにおける腸管系ウイ

ルス除去効率分布を正確に推定するための方法論を確立した。本ベイズ推定モデルは、従来

から採用されている代入法（欠測値に定量下限値やゼロなどの特定の値を代入すること）を

用いずに、検出・不検出すべてのデータが対数正規分布に従うと仮定して、ウイルス濃度分

布を推定する手法である。本章では、ベイズ推定モデルを用いた統計学的アプローチのウイ

ルス除去効率分布の推定精度を評価するために、検出・非検出のデータを含む人工ウイルス

濃度データを生成し、人工ウイルス濃度データを用いて得られたウイルス除去効率分布と、

人工ウイルス濃度データを生成した真の分布から得られたウイルス除去効率分布を比較し

た。 

第 4章では、第 3章で得られた知見を応用して、4ヶ所の国内下水処理場の下水サンプ

ル（未処理下水、二次処理水および塩素処理水）から得られた 3種類の腸管系ウイルス［ア
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デノウイルス（AdV）、ノロウイルス genogroup I（NoV GI）およびノロウイルス genogroup II

（NoV GII）］の下水中濃度分布および各下水処理ユニット（二次処理および塩素消毒）にお

ける腸管系ウイルス除去効率分布を推定した。次いで、得られた腸管系ウイルス除去効率お

よび統計学的検定手法を用いて、各下水処理場の下水処理プロセスユニット（二次処理、消

毒処理）およびウイルス種の間におけるウイルス処理性能の差をそれぞれ評価した。 

第 5章では、我が国における非細菌性感染性胃腸炎の主要な病因微生物であるノロウイ

ルスを対象として、未処理下水中のNoV GI濃度、NoV GII濃度およびノロウイルスgenogroup 

IV（NoV GIV）のモニタリング調査を行った。次いで、未処理下水中から検出された NoV GII

をモデルウイルスとして、年間感染症リスクと WHOなどにより提唱されている下水再生利

用の許容年間疾病負荷の関係式から下水再生水中許容濃度を試算した。また本章では、日本

国内における下水再生水の農業灌漑利用を仮定し、農業従事者による下水再生水の誤飲と消

費者による生食野菜の喫食のリスクシナリオそれぞれに対し、文献調査の結果をもとに曝露

パラメータを設定した。最後に、先行研究で開発されたベイズ推定モデルを用いて推定した

未処理下水中 NoV GII濃度分布と下水再生水中 NoV GII許容濃度の試算値に基づいて、下

水再生プロセス全体における NoV GII目標除去効率を試算し、諸外国で既に運用されている

ガイドライン値などと比較・考察した。 

第 6章では、本研究の結論および今後の課題を示した。 
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図 1-3 本論文の構成 
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第 2章 
 

 

既往の知見 
 

 

2.1 下水再生水の利用状況と国際基準化の動き 

2.1.1 諸外国と我が国における下水再生利用状況の比較 

 

都市部への人口集中に伴う水需要量の増加は、世界の下水再生水市場の規模を急速に拡

大している。2013 年 2 月に発行された「Water World Magazine: Global wastewater reuse, 

recycling markets expected to expand, research says」によると、世界の下水再生水市場の規模は

2009 年から 2012 年にかけて約 67 億＄から約 95 億＄にまで増加し、2017 年までに約 234

億＄まで増加することが予想されている(Water World, 2013)。世界全体での下水再生水の生

産量としては、2008 年の段階において日量約 2,100 万 m
3（年間約 766,500 万 m

3）であり、

国別の下水再生水生産量の割合では米国が圧倒的多数（36%）を占めている（図2-1a）(Jiménez 

and Asano, 2008)。他方で、世界各国における国内で発生した処理水の再利用率については、

2007 年の段階においてイスラエルで約 83%、スペインで約 12%、イタリアで約 7%、米国で

約 6.5%、日本で約 1.4%となっており（図 2-1b）、イスラエル国内における下水再生利用の

割合が他国と比較して群を抜いて高い(国土交通省, 2008)。乾燥地域に属する国の一つであ

るイスラエルでは、慢性的な水資源の不足や人口増加による水需要量の増加に対処する必要

図 2-1 (a)処理水の再利用量の国別割合、および(b)各国における処理水の再利用率 

（National Reserach Council, 2012 および国土交通省, 2008をもとに作成） 
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性から、下水再生利用に係る事業が同国内における一大産業となっている (European 

Environment Agency, 2014)。イスラエルは、イスラエル政府が後援する国際水環境技術博覧

会（Water Technology and Environmental Control Exhibition and Conference: WATEC）を通じて、

イスラエルが保有する下水再生利用や下水再生水の水質管理に係る事業を紹介している

(Water Technology and Environmental Control Exhibition and Conference, 2016)。イスラエルが直

面している環境条件や人口増加による水不足問題は、イスラエル固有の課題ではなく、国土

の大部分が乾燥地域もしくは半乾燥地域に属している米国や中国などを始め各国が同様の

課題に直面している(Liu et al., 2016; U.S. Environmental Protection Agency, 2012)。WATEC では、

イスラエルが保有する水関連技術の導入を予定している多くの国々が参加しており、イスラ

エル国内の水関連企業と技術提携を締結している(Israel Ministry of Economy and Industry, 

2013)。このような背景から、イスラエルは下水再生利用に係る事業に対して世界的先駆者

の立場にあり、イスラエルを中心として下水再生利用に係る事業が世界規模で展開している。 

世界における下水再生水の利用用途を図 2-2に示す。世界全体で生産された下水再生水

の約 32%は農業灌漑利用されており、次いで修景灌漑で約 20%、工業用水で約 19%である

(Lautze et al., 2014)。世界の水利用状況を概観すると、世界全体の取水量の約 70~80%が農業

灌漑利用されている(Attwater et al., 2016)。下水再生利用の先導的立場にあるイスラエルにお

いても、2015年の段階において同国内で発生する処理水の約 86%が農業利用されている［イ

スラエルにおける下水再生水生産量は、2008 年の段階において日量約 101 万 m
3（年間約

36,865万m
3）である］(Israel Water Authority, 2015; National Research Council (US). Committee on 

the Assessment of Water Reuse as an Approach for Meeting Future Water Supply Needs, 2012)。先述

（1.1）したように、世界的な人口増加および都市部への人口集中による産業の発展や生活

図 2-2 世界の下水再生水（三次処理水）の利用用途 

（Lautze et al., 2014 をもとに作成） 
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水準の向上に伴う食料作物やバイオマス燃料の生産量の増加が予測されており(International 

Energy Agency, 2012)、世界各国における農業用水の安定確保が今後重要な施策になると考え

られる。 

 

○米国 

下水再生水の生産量が最も多い米国は、世界で初めて下水再生利用に係る事業に着手し

た国であり、1926 年にアリゾナ州で下水再生水の非飲用利用が始まり、1970 年代にはフロ

リダ州において下水再生水の非飲用利用を目的とした大規模な下水再生施設が建造されて

いる(National Academy of Sciences, 2012)。米国における下水再生水の利用状況を図 2-3に示

す(BlueTech Research, 2016)。米国において再生利用された処理水量は、2008年の段階にお

いて日量約 760 万 m
3（年間約 277,400万 m

3）であり、同国内で発生する処理水の約 6.5%程

度であった(BlueTech Research, 2016; Jiménez and Asano, 2008)。米国内で発生した処理水は、

農業灌漑用水としての再利用（29%）が最も多く、次いで都市用水・商業用水（25%）、間

接的飲用水（15%）となっている(BlueTech Research, 2016)。その他にも、カリフォルニア州、

フロリダ州およびテキサス州などの慢性的な水資源不足が課題とされている地域では、発電

施設、油精製、化学工業、金属加工などの産業分野において下水再生水を工場冷却水として

利用している(U.S. Environmental Protection Agency, 2012)。米国における下水再生水は、比較

的低いコストで生産可能、且つ合法的な代替水資源として位置づけられており(National 

Research Council (US). Committee on the Assessment of Water Reuse as an Approach for Meeting 

Future Water Supply Needs, 2012)、今後米国全体において水資源確保に係る事業の重要な構成

部分を占めることが予測されている(U.S. Environmental Protection Agency, 2012)。 

図 2-3 米国における下水再生水の利用状況 

（BlueTech Research, 2016 をもとに作成） 
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米国各州における下水再生水量および2016-2026年にかけて予測される下水再生水量の

州別割合を図 2-4に示す(Bluefield Research, 2016)。米国における州別下水再生水の生産量は

フロリダ州が最も多く、次いでカリフォルニア州、テキサス州である(Bluefield Research, 

2016)。他方で、2016-2026 年にかけて予測される下水再生水量の州別割合を概観すると、カ

リフォルニア州がフロリダ州を抜いて米国全体の約 36%を占めており、次いでフロリダ州で

約 26%、テキサス州で約 17%となることが予測されている(Bluefield Research, 2016)。 

カリフォルニア州は米国内で最も人口の多い州であり(World Population Review, 2016)、

人口の大部分が乾燥地域に居住している(California Department of Water Resources, 2008)。カ

リフォルニア州の同地域では、従来からの水不足に対応するために、総合的な水資源管理の

中に下水再生利用を位置づけ、2030 年までに予測される人口増加に伴う生活用水の需要量

の増加に対し、約 30~50%を下水再生水から賄うことを目標としている(California Department 

of Water Resources Recycled Water Task Force, 2003)。カリフォルニア州は、米国内においても

下水再生利用の先導的立場にあり、1890 年から下水再生水の農業利用を実施している

(California Department of Water Resources Recycled Water Task Force, 2003)。カリフォルニア州

で利用されている下水再生水は、2009年の段階において年間約 72,000 万 m
3（日量約 197万

m
3）であり(California State Water Resources Control Board, 2014)、その利用用途としては農業

灌漑利用の約 37%が最も多く、次いで修景灌漑用水で約 23%、地下水涵養で約 19%である

(California Department of Water Resources, 2012)。上述したように、カリフォルニア州では、

農業用水の安定確保を目的として下水再生水が利用され始めたものの(California Department 

of Water Resources Recycled Water Task Force, 2003)、近年では都市部における修景灌漑利用の

図2-4 米国各州における下水再生水量および 2016-2026年にかけて予測される下水再生

水量の州別割合（Bluefield Research, 2016 から抜粋） 
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割合が大きく増加している(California Department of Water Resources, 2012)。修景灌漑用水と

しては、カリフォルニア州・ロサンゼルス郡において下水再生水が修景灌漑利用されて以降

(Environmental News Network, 2013)、ゴルフ場、公園、校庭などで下水再生水が利用されて

いる(California Department of Water Resources, 2012)。地下水涵養としては、2004年カリフォ

ルニア州・オレンジ郡の水地区（Orange County Water District: OCWD）および衛生地区（Orange 

County Sanitation District: OCSD）の共同プロジェクトとして、1974年に建造された大規模地

下水涵養システムである「Water Factory 21」を更新し、日量 26万 m
3（年間約 9,490万 m

3）

の処理水が地下水涵養に利用される施設を構築した (National Research Council (US). 

Committee on the Assessment of Water Reuse as an Approach for Meeting Future Water Supply 

Needs, 2012; Orange County Water District and Orange County Sanitation District, 2015)。オレンジ

郡の同施設では、一次処理と二次処理が行われた処理水を、隣接するオレンジ郡水道局によ

って運営されている施設にパイプを通じて送水し、さらに二次処理水を精密ろ過

（Microfiltration: MF）、逆浸透（Reverse osmosis: RO）および促進酸化処理（Advanced Oxidation 

Process: AOP）により処理し、その後高度処理水が天然の砂を通して地下帯水層に供給して

いる(Orange County Water District and Orange County Sanitation District, 2015)。下水処理水の地

下水涵養は、遠隔地からの河川水導水や海水淡水化と比較して必要とされるエネルギーが低

いことから、その持続可能性の観点からも重要性の高い施策として注目されている。 

フロリダ州では、1970 年代においてセントピーターズバーグ市での大規模な下水再生

利用に係る事業の着手を始めとして(National Academy of Sciences, 2012)、水環境中への処理

水の放流量の削減および飲用水源の保全を目的とし、下水再生水を用いた湿地帯の再生など

に取り組んでいる。フロリダ州は、カリフォルニア州とは異なり年間の降水量が多いものの、

沿岸部を中心に人口が爆発的に増加していることから(World Population Review, 2016)、将来

的な水資源の不足が懸念されている。フロリダ州では、1987 年に下水再生利用や海水淡水

化などの再生水利用を推進するプログラムである「Florida Statutes Section 403.064: Reuse of 

reclaimed water」が策定され、次いで 1989年にフロリダ州内のWater Resource Caution Areas

において再生水利用の実施が義務づけられている(Turcotte, 1997)。図 2-4より、フロリダ州

で利用されている下水再生水は、2015 年の段階において日量約 280 万 m
3（年間約 102,200

万 m
3）であり(Florida Department of Environmental Protection, 2016)、米国内で生産される下水

再生水の 40%近くを占めている。フロリダ州で生産される下水再生水の大部分は修景灌漑用

水として利用されており、2015年の段階において 362,737世帯の家庭、537のゴルフ場、1022

の公園、369の校庭およびその他の公共施設において下水再生水が修景灌漑利用されている

(Florida Department of Environmental Protection, 2016)。他方で、フロリダ州における下水再生

水の工業利用の割合が近年著しく増加しており、2014年から 2015年にかけての工業用水利

用の増加率は 5.9%であり、他の利用用途と比較して高い増加率を示している (Florida 

Department of Environmental Protection, 2016)。しかしながら、農業灌漑や地下水涵養に利用

される下水再生水量については年々減少傾向にあり、フロリダ州全体で利用される下水再生

水量は 2012 年以降僅かに減少傾向にある(Florida Department of Environmental Protection, 
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2016)。フロリダ州は、下水再生水を将来的に重要な代替水資源の一つとして位置づけてお

り、同州における下水再生利用を継続的に推奨している(Florida Department of Environmental 

Protection, 2016)。 

テキサス州では、サンアントニオ市における下水再生水の農業灌漑利用を始めとし、河

川流量の増加による景観改善や地下水涵養などに下水再生水を利用している(Texas Water 

Development Board, 2011)。テキサス州は、カリフォルニア州に次いで 2番目に人口が多い州

であり、カリフォルニア州、フロリダ州と並んで高い人口増加率を示している(World 

Population Review, 2016)。それに加え、2011 年にはテキサス州において記録的な干ばつが観

測されており(Hoerling et al., 2013)、高気温・低降水量である同州において水資源の安定確保

は逼迫した課題となっている。テキサス州は、テキサス州水開発委員会（Texas Water 

Development Board: TWDB）主導のもと「Direct Potable Reuse Project」を策定し、2013 年に

おいて米国内で初めてとなる直接飲用水製造施設をビッグスプリング市に建設した(Texas 

Water Development Board, 2015)。ビッグスプリング市の同施設では、一次処理と二次処理が

行われた処理水に対し、塩素消毒処理、砂ろ過、MF、RO、AOP および紫外線消毒処理を行

い、その処理水を浄水施設に送水し、浄水処理後に飲用水として用いている(Texas Water 

Development Board, 2015)。テキサス州は、ビッグスプリング市のほかに、コロラド川流域の

3 都市において直接飲用水製造施設の建設を予定しており、2014年にウィチタフォールズ市

で直接飲用水製造施設を一時的に稼働している(Texas Water Development Board, 2015)。直接

飲用利用のほかに、テキサス州では 2005年に「The Texas manual on rainwater harvesting」を

発行しており、貯水した雨水を修景灌漑用水、生活用水、環境用水および地下水涵養として

利用している(Texas Water Development Board, 2005)。 

 

○欧州 

欧州連合（European Union: EU）では、2014 年の段階において EU 全体で年間 75,000万

m
3（日量約 205 万 m

3）の下水再生水が利用されており(Angelakis and Gikas, 2014)、スペイン

などの高温・低降水量である欧州南部の国が先導的立場となり、二次処理水もしくは三次処

理水の再利用が実施されている(European Commission, 2010)。EU加盟国における下水再生利

用は、2000年に策定された「EU Water Framework directives: EU WFD」に従って実施されて

いる(European Commission, 2010)。EU WFDは必要に応じて適宜修正・更新されており、2010

年に発行された最新の EU WFD によると、EU加盟国の都市の 60%において、地下水が過剰

揚水されていることや、EU加盟国全体で保有する表流水の 20%が下水処理場からの放流水

などにより汚染されていることなどが報告されている(European Commission, 2010)。このよ

うな背景のもと、EUは EU WFDに加え、2006年と 2008年に新たに策定された「2006/118/EC: 

Groundwater Directive」と「2008/105/EC: Environmental Quality Standards Directive」をもとに、

EU 加盟国における水資源保全を目的とした下水再生利用の推奨と、水環境に対する処理水

の影響の最小化に係る施策を実施している(European Commission, 2010)。EU全体における下

水再生水利用に係る活動は活発化しており、2025 年には EU 全体で年間 322,200 万 m
3（日
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量約 883万 m
3）の下水再生水が利用されると予測されている。 

世界的にも下水再生利用の先導的立場にあるスペインは、2008 年の段階において日量

約 82万 m
3（年間約 29,930万 m

3）であり(Jiménez and Asano, 2008)、上述したように同国内

で発生する処理水の約 12%を再利用している(国土交通省, 2008)。スペインでは、同国内に

おける適切な下水再生システムの整備を目的とした事業である「State Water Reuse Plan」の

基盤として、2005年に同国内の土木事業に係る政策に従事する機関であるCEDEX（Centro de 

Estudios y Experimentación de Obras Públicas）とスペイン環境田園海洋省（Ministry of 

Environment and Rural and Marine Affairs: MARM）が合同で「Reuse Database（RDB）」を構築

した(Iglesias et al., 2010)。RDBは、スペイン国内で稼働している下水再生システムの要約だ

けでなく、下水再生利用に係る情報（下水再生水の利用用途、下水再生システムの建設およ

び運転に必要な費用、指針など）を提供している(Iglesias et al., 2010)。RDBによると、2005

年から 2007 年にかけてスペイン国内で生産される下水再生水の約 71%が農業灌漑利用され

ており、次いで環境用水で約 18%、レクリエーション用水で約 7%、都市用水で 4%である

(Iglesias et al., 2010)。スペインで整備された RDBは、米国・カリフォルニア州においても同

様のデータベースが整備されており(California State Water Resources Control Board, 2014)、下

水再生水の水質もしくは汚染状況のモニタリングなどにも役立てられている。 

 

○豪州 

豪州では、2008年の段階において日量 46 万 m
3（年間約 16,648万 m

3）の下水再生水が

利用されており、特に都市部の人口密度が高く、且つ取水量が比較的多い南東部地域（クイ

ーンズランド州、ビクトリア州、ニューサウスウェールズ州）や西オーストラリア州におい

て下水再生利用が推奨されている(Apostolidis et al., 2011)。豪州は、国土の大部分が乾燥地域

もしくは半乾燥地域であること、降雨量が地理的に偏在していること、人口の大部分が南東

部および西部の都市部に集中していることなどに加え、人口が集中する南東部の低降水量地

域に位置するマーレーダーリング川において農業灌漑用水が大量取水されていることから、

世界的にも水資源逼迫地域として認識されている(安田ら, 2007; 三石真也, 2010)。豪州全体

で取水される水量の約 70%は農業灌漑利用されており(Adapa et al., 2016)、近年では 2001年

以降豪州の各地域で年々深刻化している干ばつの影響により、農業分野における経済的ダメ

ージが懸念されている(安田ら, 2007)。豪州では農業灌漑用水の確保を目的として、各主要

都市におけるダムの貯水状況に応じた都市用水の使用制限を段階的に課すといった節水対

策を敢行している(安田ら, 2007)。一例として、クイーンズランド州・ブリスベンでは、1日

1 人当たりの水使用量の目標値として 140 Lを規定しており（1日 1人当たりの水使用量は

188~274 Lとされている）(Asano et al., 2007; Walton and Hume, 2011)、水使用量の目標値を規

定した後では 1日 1人当たりの水使用量の平均が 180 Lから 129 Lまで減少した(Walton and 

Hume, 2011)。しかしながら、特に南東部地域における干ばつの長期化が予測されているこ

とから(Jenkins et al., 2012)、上述した水利用の効率化を図るとともに、下水再生利用や雨水

再利用などの新たな水資源開発に係る事業の推進が検討されている。 
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豪州における下水再生水の利用用途としては、農業灌漑用水や都市用水が主であり、次

いで工業用水として利用されている(Apostolidis et al., 2011)。豪州連邦政府（Australian 

Commonwealth Government）は、同国内最大規模の下水再生利用に係る事業として「Western 

Corridor Recycled Water Project」に着手し、2008 年にクイーンランド州・ブリスベンにおい

て日量 23 万 m
3（年間約 8,468 万 m

3）の下水再生水を製造可能な下水再生施設を設立した

(Queensland Government, 2009)。同施設は、2009 年の段階において同地区で発生した未処理

下水の約 75%を下水再生水として利用できるよう処理しており、その下水再生水は主に工業

用水や間接的飲用水として利用されている(Apostolidis et al., 2011)。ビクトリア州メルボルン

における下水再生施設「Eastern Treated Plant」および「Western Treatment Plant」は、2009年

の段階において同地区で発生した未処理下水の約 20%および約 25%をそれぞれの施設で処

理しており、その下水再生水は主に農業灌漑用水や修景灌漑用水として利用されている

(Apostolidis et al., 2011)。他方で、西オーストラリア州は、家庭雑排水（greywater）や雨水の

再利用を推奨しており、各家庭の住宅設備として汚水処理システムおよびその処理水の分配

システムの設置に助成制度を整備している(Eastern Metropolitan Regional Council, 2011)。 

 

○シンガポール 

アジア圏内では、シンガポールにおいて二次処理水を MF もしくは限外ろ過

（Ultrafiltration: UF）した後、RO および紫外線消毒処理を行うことで、飲用水を生産する

「NEWaterプロジェクト」が実施されている(Public Utilities Board Singapore’s National Water 

Agency, 2016a)。シンガポールは、マレーシアのジョホール州と「Johor River Water Agreement 

of 1961-1962」（シンガポールへの原水の提供と、ジョホール州への水道水の提供の双務契約）

を締結しており、シンガポール国内の水消費量の約 40%をジョホール州からの輸入に依存し

ているのが現状である(Food and Agriculture Organization of the United Nations, 2016)。しかしな

がら、ジョホール州との協定は 2061 年を契約期限としており、国内において水資源を確保

することが困難であるシンガポールは、代替水資源開発に関する新たな政策を講ずるに至っ

ている。NEWaterプロジェクトはシンガポールが実施する水資源確保に関する政策の一つで

あり、2014 年時点において同国内の水需要量の約 30%を 4 施設の NEWater プラントから賄

っており、2060 年までに同国内における年間水需要量の約 55%を同プロジェクトにより賄

うことを目標としている(Public Utilities Board Singapore’s National Water Agency, 2016b)。

NEWaterプロジェクトは、海水淡水化などの政策と比較して、再生水の生産に必要とされる

コストが低いことから、シンガポールにおける代替水資源開発に係る政策の中で重要な立ち

位置にある(Tortajada, 2006)。 

 

○中国 

中国では、国内において利用可能な水資源が偏在しており、特に中国北部の地域では水

資源問題が深刻な状況にある(王, 2011)。中国が保有する国民 1人当たりの年間水資源量は、

2010 年の段階において約 2,000 m
3であり、世界平均と比較して 1/4 程度である(王, 2011)。
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さらに、行政区画ごとの 1人当たりの年間水資源量を概観すると、中国北部に位置する北京

市の 1人当たりの年間水資源量は 126 m
3であり、国連開発計画（United Nations Development 

Programme: UNDP）が定義する「絶対的な水不足（500m
3以下）」の状況に直面している(United 

Nations Development Programme, 2006; 王, 2011)。中国では、2008 年の段階において年間

166,000 万 m
3（日量 455 万 m

3）の下水再生水が生産されており、同国内で発生する処理水

の約 8%が再利用されている(Yi et al., 2011)。特に、政治の中心的な機能を有する北京市では、

下水再生利用に係る事業が活発化しており、2010 年の段階において同市の年間処理水量の

約 59.3%（中国全体で生産される下水再生水の約 40%）である年間 68,000 万 m
3（日量 186

万 m
3）の処理水を再利用しており、その内訳は農業灌漑用水で約 44%、環境用水で約 31%、

工業用水で約 21%、都市用水で約 4%である(Chang and Ma, 2012; Yi et al., 2011)。北京市は、

同市の年間水消費量の約 19.3%を下水再生水に依存しており、下水再生水が同市における

「第 2の水資源」として位置づけられている(Chang and Ma, 2012)。 

 

○日本 

我が国では、1980 年に水洗用水として下水再生水の利用が始まって以来、様々な用途

に下水再生水が利用されている(Asano et al., 1996)。2007年度に我が国において再生利用さ

れた処理水の割合およびその目的別割合を図 2-5 に示す(国土交通省, 2008)。我が国におい

て再生利用された処理水量は、2005年の段階において年間約 19,591万m
3（日量約 54万m

3）

図 2-5 我が国における下水再生水の利用状況 

（国土交通省, 2008 をもとに作成） 
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であり、我が国の下水処理場における年間処理流量の約 1.4%程度であった(国土交通省, 

2008)。図 2-5 に示した下水再生水の用途は、再生水としての利用を目的として下水処理場

から直接送水され利用されている処理水を対象としたものであり、河川への放流後に河川水

とともに取水している事例や、下水処理場から近隣の河川などに放流された処理水が河川流

量の増加に寄与している事例などは含まれていない(国土交通省, 2008)。我が国における下

水再生水の利用用途は、河川維持用水（約 29.1%）、修景用水（約 28.7%）および融雪用水

（約 19.0%）が大部分を占めており、次いで工業用水（約 9.4%）、農業灌漑用水（約 6.9%）、

トイレ水洗水（約3.5%）である(国土交通省, 2008)。トイレ洗浄水としての利用割合（約3.5%）

は他国（図 2-2）と比較して高く、特に東京における下水再生利用については、大便器や小

便器の水洗利用を主眼に置いている(国土交通省, 2008; 東京都下水道局, 2016a)。高く、特に

東京における下水再生利用については、大便器や小便器の水洗利用を主眼に置いている(国

土交通省, 2008; 東京都下水道局, 2016a)。東京都では、下水再生施設 3ヶ所（落合水再生セ

ンター、有明水再生センター、有明水再生センター）から都内 7地区（西新宿および中野坂

上地区、臨海副都心地区、品川駅東口地区、大崎地区、汐留地区、永田町および霞が関地区、

八潮および東品川地区）に対しそれぞれ下水再生水を供給しており(東京都下水道局, 2016b)、

平成 27年度において日量約 1万 m
3（年間約 371 万 m

3）の下水再生水が供給されている（表

2-1）(東京都下水道局, 2016a)。これら下水再生施設から供給される下水再生水は、上述し

たようにトイレ洗浄水などの都市用水としての利用が主であり、その他にも環境用水や修景

灌漑用水としても利用されている(東京都下水道局, 2016c)。下水再生利用の経済的効果につ

いても実証されており、下水再生水を 1月当たり 2,000 m
3使用した場合では、水道料金（水

道孔径 30~100 mm）と比較して 33~43%の費用削減が期待されている(東京都下水道局, 

2016d)。 

我が国における下水再生水の農業灌漑利用についてみると、国内で利用されている下水

再生水全体の 6.9%程度であり、他国と比較して低い水準であった(国土交通省, 2008)。近年、

我が国では農業の多様化に伴い、農業灌漑用水の利用形態が大きく変化しており、年間を通

じた農業灌漑用水の安定確保が課題となっている(濱田ら, 2011)。下水再生水の農業灌漑利

用に関しては水資源の確保のみならず、下水再生水中に含まれる窒素やリンなどによる肥料

削減効果が期待されている。特に主要栄養塩の一つであるリンの有効利用に関しては、リン

資源の確保をリン鉱石の輸入に 100%依存している我が国の状況を考慮すると(農林水産省, 

2010)、下水再生水の農業灌漑利用は農業代替品の存在しない貴重な資源の延命を実施する

上で極めて重要な試みであるといえる。 

他方で、食料生産量と水資源量は密接な関係をもっており、食料の貿易量と水資源量を

定量的に関連づける方法として、「ヴァーチャルウォーター」の概念が提唱されている

(Howsam and Carter, 1996)。ヴァーチャルウォーターは、輸入物質を自国内で生産すると

仮定した場合に必要とされる水量であり、国境を越えて利用される水資源量を定量化したも

のである(Oki et al., 2003)。我が国では、2000年の段階において年間のヴァーチャルウォ

ーター輸入量が約 62.7km3であり、先進国の中では最大であった(Oki et al., 2003)。農林水
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産省の報告では、我が国におけるカロリーベースの食料自給率は40%前後で推移しており、

日本国内で消費される食料の大部分を諸外国からの輸入に依存している(農林水産省, 2016)。

これをヴァーチャルウォーターに換算した場合、我が国は水資源の大部分を諸外国からの食

料の輸入に依存している状況にあるといえる。 

 

2.1.2 下水再生利用の国際標準化 

 

これまで下水再生利用に係る事業については、イスラエル、米国、日本など各国におい

てそれぞれ独立して実施されてきたが、最近では国際標準化団体の一つである国際標準化機

構（International Organization for Standardization: ISO）に基づき、下水再生利用に係る国際基

準化活動が活発化している。水環境に係る ISO 専門員会（Technical Committee: TC）を表 2-2

に示す(舘ら, 2015)。水環境分野においては、ISO/TC224「Service activities relating to drinking 

water supply systems and wastewater systems - Quality criteria of the service and performance 

indicators（飲用水および下水サービスに関する活動－サービス品質基準および業務指標）」

(International Organization for Standardization, 2017a)に係る専門委員会の設置以前は、製品の

形状、材質および測定方法などを定める「製品標準」の作成が主流であったものの、最近で

は社会的課題の解決策や事業など「サービス標準」の作成が顕著である(舘ら, 2015)。「サー

ビス標準」の作成に係る専門委員会としては、ISO/TC268「Sustainable cities and communities

（水インフラを含めた都市の持続的発展）」(International Organization for Standardization, 

2017b)や ISO/TC282「Water Reuse（水の再利用）」(International Organization for Standardization, 

2017c)などがあり、社会的課題の解決に貢献する新技術の開発や新たな市場の創生を目的と

した活動が主となっている(舘ら, 2015)。 

表 2-1 東京都の下水再生施設およびその供給地区 

（東京都下水道局, 2016aおよび東京都下水道局, 2016bをもとに作成） 

 

下水再生施設 下水再生水供給地区 下水再生水供給量（m
3
/日）

落合水再生センター 西新宿および中野坂上地区 3,351

有明水再生センター 臨海副都心地区 2,130

品川駅東口地区 1,755

大崎地区 812

汐留地区 1,119

永田町および霞が関地区 427

八潮および東品川地区 574

合計 10,168

芝浦水再生センター
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下水再利用に係る専門委員会である ISO/TC282 の発足としては、始めにイスラエルが

提案したプロジェクト委員会（Project Committee: PC）である ISO/PC253「Treated wastewater 

reuse for irrigation（灌漑のための下水処理水再利用）」の設置を皮切りに、中国において都市

域での下水再生利用と、日本において下水再生利用における下水処理性能およびリスク評価

方法についての国際規格化がそれぞれ提案されたことにより、イスラエルを議長国、中国と

日本を共同幹事国として 2013年 6月に設立された(舘ら, 2015)。2014 年 1月に東京で開催さ

れた ISO/TC282 第 1 回会議では専門委員会の体制構築を目指した討議が行われ、イスラエ

ル、中国および日本がそれぞれ提案した課題について個別の分科委員会（Sub Committee: SC）

が設置された（図 2-6）(舘ら, 2015)。具体的には、ISO/TC282 は、イスラエルが主導する

SC1「Treated wastewater reuse for Irrigation（灌漑目的の下水処理水の再利用）」、中国が提案

する SC2「Water reuse in urban areas（都市における水の再利用）」、日本が提案する SC3「Risk 

and performance evaluation of water reuse systems（水再利用システムのリスク・性能評価）」の

3 つの SC を設置し、ISO/TC282 全体および SC の直下にそれぞれ設置された作業部会

（Working Group: WG）、および 37ヶ国の参加国から構成される(International Organization for 

Standardization, 2017c)。ISO/TC282 において、日本が主導的立場にあるのは TC282/WG2

ISO専門委員会 内容（幹事国）

TC5
a 金属管および管継手（中国）

TC23/SC18
b 灌漑・排水装置とシステム（イスラエル）

TC30 管路における流量測定（イギリス）

TC113 開水路における流量測定（インド）

TC138 流体輸送用プラスチック管，継手およびバルブ類（日本）

TC147 水質（ドイツ）

TC223 社会の危機管理（スウェーデン）→ TC292に併合

TC224 飲料水および下水サービスに関する活動‐サービス品質基準および業務指標（フランス）

PC251
c アセットマネジメント（イギリス）

PC253 灌漑のための下水処理水再利用（イスラエル）→ TC282に併合

TC255 バイオガス（中国）

TC268 都市の持続的発展［スマートコミュニティ］（フランス）

TC275 汚泥の回収，リサイクル，処理および処分（フランス）

TC282 水の再利用（日本・中国）

TC292 セキュリティ（スウェーデン）

a. TC（Technical Committee: 専門委員会）; b. SC（Sub-committee: 分科委員会）;

c. PC（Project Committee: プロジェクト委員会）

表 2-2 水環境に係る ISO専門委員会 

（舘ら, 2015をもとに作成） 
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「Terminology（用語）」および SC3 であり(International Organization for Standardization, 2017c)、

2014 年 11月にポルトガル・リスボンで開催された ISO/TC282 第 2 回会議において日本が提

案した議題である「下水再生利用における下水処理性能の評価および健康リスクの評価方法

に係るガイドラインの開発」が可決された(国土交通省, 2014)。このガイドラインの策定に

ついては、今後 ISO/TC282 関係各国との協議のもとに、下水再生システムの下水処理性能

評価方法および下水再生利用に起因するリスク評価手法の国際規格素案を作成する必要が

あり、日本の同事業に対する貢献が期待されている。 

 

 

 

 

図 2-6 ISO/TC282「水の再利用」の構成 

（舘ら, 2015をもとに作成） 
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2.2 腸管系ウイルスの基礎的情報 

2.2.1 ウイルスと他の病原微生物の違い 

 

先述（2.1.2）したように、我が国は下水再生利用の国際基準化活動（ISO/TC282）に

おいて、下水再生システムの下水処理性能評価方法および下水再生利用に起因するリスク評

価手法の国際規格素案を作成する必要があり、下水再生水の安全性を担保するための具体案

の提示が求められている。先述（1.1）した病原微生物に起因する水系感染症リスクについ

ても、下水再生利用に係る事業を実施するに際し、科学的根拠に基づいてリスク評価の枠組

みを構築する必要がある。ここでは、始めに水系感染症に係る水系感染症に係る病原微生物

を原虫、細菌およびウイルスに分け、その特徴についてそれぞれ記述する。 

水系感染症に係る病原微生物は、大別して細胞核を有する真核生物と明瞭な細胞核を持

たない原核生物が存在し、原虫と細菌はそれぞれ真核生物と原核生物に分類される(Bridle, 

2013)。ウイルスは完全な細胞内寄生生物であり、真核生物もしくは原核生物どちらにも属

さない一群である(Raoult and Forterre, 2008)。近代上下水道システムでは、凝集処理、膜処理、

消毒処理などにより病原微生物を物理的もしくは化学的に除去・不活化し、水の微生物学的

な安全性を担保してきた(Au, 2004)。その成果として、我が国における水質衛生上の重要な

細菌であったコレラ菌や赤痢菌などによる健康被害事例は、近年大幅に低減している(山田

ら, 2007)。米国においても、1981年から 2008 年にかけて報告された公共水道システムを介

した水系感染症事例が 1/4 程度まで減少したと報告されている(Craun, 2012)。しかしながら、

病原微生物の中には消毒処理に対し強い耐性を示す原虫やウイルスなどが存在し、1970 年

代以降原虫やウイルスによる水系感染症が新たに注目され始めた(Leclerc and Moreau, 2002)。

特に水系感染症に係るウイルスは、その粒子直径（0.02~0.3 μm）が下水処理プロセスで一般

的に採用されているろ過膜の孔径（0.1~0.4 μm）より小さいことから(Bridle, 2013; Westerhoff 

et al., 2011)、下水処理プロセスで十分に除去・不活化されず、処理水とともに水環境中に排

出される可能性がある(Tajima et al., 2007)。 

 

〇原虫 

原虫は単細胞真核生物であり、生活環の一部で被嚢したシスト（cyst）、オーシスト

（oocyst）もしくは胞子（spore）を形成し、塩素消毒処理に対して強い耐性を示す(Karanis et 

al., 2007)。水系感染症の病因微生物となりえる主要な原虫を表2-3に示す(Haas et al., 2014)。

原虫は、大別してアメーバ類（Acanthamoeba など）、鞭毛虫類（Giardia lamblia など）およ

び胞子虫類（Cryptosporidium parvum など）に分類される (Bridle, 2013)。Giardia や

Cryptosporidium に代表される鞭毛虫類および胞子虫類は、温血動物の消化官に感染する原虫

であり、ヒトと動物の両方に感染する能力を有する、すなわち人獣共通感染症を引き起こす

一群である(Karanis et al., 2007)。温血動物の消化管に寄生する原虫は、糞‐口感染を伝播様

式としており、糞便とともに感染性を有するシスト、オーシストとして排出され、糞便で汚

染された飲料水もしくは食品を介して伝播する (Karanis et al., 2007)。Giardia および
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Cryptosporidium の感染力は高く、接種した 50%のヒトが感染する病原微生物量（Median 

infectious dose: ID50）がそれぞれ 25~100 cyst および 9 oocyst と報告されている(Karanis et al., 

2007)。他方で、Acanthamoeba や Entamoeba histolytica に代表されるアメーバ類は、自由生活

性の原虫であり、土壌や水から単離される(Rowbotham, 1980; Schuster and Visvesvara, 2004; 

Seal et al., 1992)。Giardia や Cryptosporidiumなどの原虫により引き起こされる疾病は、主に

下痢症であるものの、Acanthamoeba はコンタクトレンズなどを介してヒトに感染し、アメ

ーバ性核膜炎を引き起こすことがある(Baldursson and Karanis, 2011)。Acanthamoeba のシスト

も同様に強い塩素耐性を示すことから、水道水を介したコンタクトレンズの汚染の可能性に

ついても示唆されている(Seal et al., 1992)。Entamoeba histolyticaは、GiardiaやCryptosporidium

と同様に人獣共通感染症を引き起こすことが知られているものの、主要な伝播様式はヒト－

ヒト感染である(Schuster and Visvesvara, 2004)。 

上述したように、原虫が生活環の中で形成するシストもしくはオーシストは強い塩素消

毒耐性を示すことから、水道水などを介した水系感染症が多数報告されている(Baldursson 

and Karanis, 2011; Karanis et al., 2007)。Baldursson（2011）らによると、2004年から 2010年

にかけて報告された原虫に起因する水系感染症事例 199 件の約 60%（120 件）は、

Cryptosporidium によるものであり、次いで Giardia で約 35%（70 件）、Toxoplasma で約 2%

（4件）、Cyclospora で約 1.5%（3件）、Acanthamoeba で約 1%（2件）である(Baldursson and 

Karanis, 2011)。地域別の統計では、世界における原虫に起因する水系感染症事例の約 47%（93

件）が豪州から報告されており、次いで北米で約 31%（61件）、欧州で約 17%（33件）、ア

ジアで約 3.5%（7件）である(Baldursson and Karanis, 2011)。感染源別の統計では、プールな

分類 原虫名 環境耐性のある生活相

糞便由来 鞭毛虫類 Giardia lamblia シスト

胞子虫類 Cryptosporidium parvum オーシスト

胞子虫類 Cyclospora オーシスト

胞子虫類 Isospora belli オーシスト

胞子虫類 Microsporidia 胞子

胞子虫類 Toxoplasma gondii オーシスト

環境由来 アメーバ類 Entamoeba histolytica シスト

アメーバ類 Naegleria fowleri シスト

アメーバ類 Acanthamoeba シスト

アメーバ類 Balamuthia mandrilaris シスト

表 2-3 水系感染症の病因微生物となりえる主要な原虫 

（Haas et al., 2014 をもとに作成、一部改変） 
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どのレクリエーション水および飲用水がそれぞれ約 34%（67件）および約 21%（41件）で

あり、さらにレクリエーション水を介した原虫に起因する水系感染症事例の約 97%（65件）

を Cryptosporidium が占めていた(Baldursson and Karanis, 2011)。Cryptosporidium に起因する水

系感染症を代表する事例は、1993 年に米国・ミルウォーキー群で発生した大規模な集団感

染症などがあり(Mac Kenzie et al., 1994)、我が国においても 1996年に埼玉県越生町で水道水

を介した集団感染症事例が報告されている(埼玉県衛生部, 1997)。 

Cryptosporidium は疫学的に重要な病因微生物として認識されており(Karanis et al., 2007)、

水系感染症の蔓延を未然に防止するために、下水処理施設において適切に除去される必要が

ある。Cryptosporidium は塩素消毒処理に対し強い耐性を示すオーシストを形成し、水道水を

介して水系感染症を伝播する(Baldursson and Karanis, 2011; Karanis et al., 2007)。Pereira（2013）

らは、飲料水中の Cryptosporidium の 99%（2 log10）不活化を達成するために必要とされる

CT 値［残留遊離塩素濃度（mg/L）と接触時間の積（min）の積］を 7,200 以上としており、

糞便汚染の指標微生物として用いられる大腸菌（0.6 CT）の約 12,000倍であることを示した

(Pereira et al., 2013)。他方で、Cryptosporidium のオーシストは、乾燥への耐性が弱く、室温

で 2時間乾燥させた場合では 97%（1.5 log10）、4時間以上ではすべてのオーシストが感染力

を失うことが報告されている (Robertson et al., 1992)。また Roberttson（1992）らは、

Cryptosporidium のオーシストを凍結処理した場合においても、すべてのオーシストが感染性

を失うことを報告している(Robertson et al., 1992)。King（2007）らは、Cryptosporidium 紫外

線消毒に関する報告例をまとめ、オーシストが紫外線消毒に高い感受性を示すことを述べて

いる(King and Monis, 2007)。Cryptosporidium が形成するオーシストは、細菌やウイルスと比

較して大きいことから（4~6 μm）(Karanis et al., 2007)、MF膜（0.01~0.1 μm）を用いて比較

的容易に除去することが可能である(膜分離技術振興協会・膜浄水委員会, 2008)。 

 

〇細菌 

水系感染に係る細菌は、基本的に 0.3~2 μm 程度の単細胞によって構成され、グラム染

色によってグラム陽性菌もしくはグラム陰性菌に大別される(Bridle, 2013)。グラム染色は細

菌を分類するための基準の一つであり、トリフェニル系塩基性色素液（クリスタルバイオレ

ットなど）を用いて細菌の細胞壁を染色し、染色性の違いにより細菌を分類する手法である

(Coico, 2001)。グラム陽性菌とグラム陰性菌は、細胞壁の構造の違いに基づいてそれぞれ青

紫色と赤色に染色される(Coico, 2001)。グラム陽性細菌は、ペプチドグリカンから構成され

る 20~80 nm の細胞壁を有しており、グラム陰性菌は比較的薄い細胞壁（5~10 nm）の上に

脂質二重層から構成される外膜を有している(Silhavy et al., 2010; Uma Suganya et al., 2015)。

外膜の最外葉には、リピッド A、コア多糖および O 抗原多糖から構成されるリポ多糖があ

り(Silhavy et al., 2010)。グラム陰性菌のリポ多糖は、宿主の防御機構から免れる役割を有す

るほかに、発熱などの原因となるエンドトキシンとして作用する(Manuscript and Endotoxins, 

2002; Silhavy et al., 2010)。 

水系感染症の病因微生物となりえる主要な細菌を表 2-4に示す(Haas et al., 2014)。細菌
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による感染症の特徴の一つとしては、黄色ブドウ球菌（Staphylococcus aureus）、腸球菌

（Enterococcus）、緑膿菌（Pseudomonas aeruginosa）などの健常なヒトの腸管もしくはヒト

の住環境に普遍的に存在する細菌が、免疫力の低下した易感染宿主に感染し疾病を引き起こ

す、すなわち日和見感染症が挙げられる(Colombo et al., 2013)。日和見感染症は、日和見感染

菌の病原因子の種類、宿主の免疫力、宿主の遺伝的背景など多様な要因に基づいており、宿

主と細菌の相対的な力関係において、ある一定期間に細菌の毒力（ビルレンス）が宿主の防

御力（免疫力や感染抵抗性などの総合的な防御能）を上回ることにより発生する(Casadevall 

and Pirofski, 1999, 2000)。免疫力の低下は、後天性免疫不全症候群（Acquired immunodeficiency 

syndrome: AIDS）、白血病、重症熱傷や創傷などに起因し、日和見感染により重大な疾病リ

スクを引き起こす(Mehta et al., 2014)。特に病院では、上述した疾病により感染症に対する抵

抗力が低下した人々が多く、医療従事者や医療器具を通じて院内感染症を引き起こす重要な

微生物として知られている(Mehta et al., 2014)。日和見感染症の病因微生物となる細菌として

は、上述した緑膿菌や黄色ブドウ球菌などが広く知られており(Colombo et al., 2013)、水系感

染症に関係する日和見感染菌としては、抗酸菌（Mycobacterium）やレジオネラ（Legionella 

pneumophila）などがある(Garrido et al., 2006)。 

日和見感染症に関連する課題の一つとして、抗生物質や合成抗菌薬などの抗菌薬に耐性

グラム染色 形態 細菌

グラム陽性 球菌 黄色ブドウ球菌（Staphylococcus aureus ）

球菌 腸球菌（Enterococcus ）

有芽胞桿菌 ウェルシュ菌（Clostridium  perfringens ）

桿菌 抗酸菌（Mycobacterium  spp.）

グラム陰性 桿菌 レジオネラ（Legionella pneumophila ）

桿菌 緑膿菌（Pseudomonas aeruginosa ）

桿菌 赤痢菌（Shigella dysenteriae ）

桿菌（Escherichia coli  ） 腸管凝集接着性大腸菌（Enteroaggregative E. coli; EAEC）

桿菌（Escherichia coli  ） 腸管出血性大腸菌（Enterohemorrhagic E. coli; EHEC）

桿菌（Escherichia coli  ） 腸管組織侵入性大腸菌（Enteroinvasive E. coli; EIEC）

桿菌（Escherichia coli  ） 腸管病原性大腸菌（Enteropathogenic E. coli; EPEC）

桿菌（Escherichia coli  ） 腸管毒素原性大腸菌（Enterotoxigenic E. coli; ETEC）

桿菌 サルモネラ（Salmonella spp. ）

桿菌 コレラ菌（Vibrio cholerae ）

螺旋菌 カンピロバクター（Campylobacter jejuni ）

表 2-4 水系感染症の病因微生物となりえる主要な細菌 

（Haas et al., 2014 をもとに作成、一部改変） 
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を示す薬剤耐性菌の存在が挙げられる(Muto et al., 2003)。薬剤耐性菌は、抗菌薬の感受性が

低く、高濃度の抗菌薬が存在する環境下においても生残する細菌であり、抗菌薬に対する親

和性の低下や不活化酵素の分泌などにより薬剤の抗菌力を低下させる(Gold and Moellering 

Jr, 1996)。薬剤耐性には、抗菌薬に対して元々感受性の低い自然耐性と、遺伝的要因により

抗菌薬に対する感受性が低くなる獲得耐性がある(Acar and Röstel, 2001)。特に病院では、抗

菌薬の多用による選択圧の影響で、薬剤耐性菌が蔓延しやすい環境にあり、上述した院内感

染症の治療を困難としている(Muto et al., 2003)。水系感染症に係る薬剤耐性菌の代表的な例

としては、メチシリン耐性黄色ブドウ球菌（Methicillin-resistant Staphylococcus aureus: MRSA）、

バンコマイシン耐性腸球菌（Vancomycin Resistant Enterococci: VRE）などの単剤耐性菌

(Brumfitt and Hamilton-Miller, 1989; Cetinkaya et al., 2000) や 、 多 剤 耐 性 緑 膿 菌

（Multidrug-resistant Pseudomonas aeruginosa: MDRP）などの多剤耐性菌がある(Aloush et al., 

2006)。 

細菌のある特定の株だけが疾病を引き起こすことも知られている。大腸菌は、すべての

温血動物の常在菌であるものの、ある特定の種類の大腸菌［腸管凝集接着性大腸菌

（Enteroaggregative E. coli; EAEC）、腸管出血性大腸菌（Enterohemorrhagic E. coli; EHEC）、腸

管組織侵入性大腸菌（Enteroinvasive E. coli; EIEC）、腸管病原性大腸菌（Enteropathogenic E. 

coli; EPEC）、腸管毒素原性大腸菌（Enterotoxigenic E. coli; ETEC）］がヒトに感染し、疾病症

状を引き起こす(Croxen and Finlay, 2010)。大腸菌などの腸内細菌の抗原は、O抗原、H抗原、

K抗原および F抗原の 4 種類に大別され、それぞれ菌体、鞭毛、莢膜および線毛を表す(Iguchi 

et al., 2008; Van et al., 2008)。大腸菌の抗原性（血清型）は、主に O抗原と H抗原の組合せに

基づいており、代表的な例としては EHEC である O157:H7株などがある(Croxen and Finlay, 

2010; Mead and Griffin, 1998)。 

水系感染症を引き起こす細菌の多くは、Cryptosporidium などの原虫と同様に人獣共通感

染症を引き起こす(Christou, 2011)。抗酸菌や EHEC は、ブタやウシなどの家畜に感染し、農

業従事者や食用肉の消費者に対し重大な微生物リスクを引き起こす(Cray and Moon, 1995; 

Pavlik et al., 2005)。カンピロバクター（Campylobacter）やサルモネラ（Salmonella）は、ト

リやウシなどのほかに、ハトなどの都市型野生動物やイヌ、ネコなどの愛玩動物に感染する

(Chomel, 2015, 1992; Zhao et al., 2001)。一方で、赤痢菌（Shigella dysenteriae）などのヒト病

原細菌の一部は、ヒトやサルの霊長類のみに感染し臨床的症状を引き起こす(Eiklid and 

Olsnes, 1983)。 

上述したように、近代上下水道システムの整備により赤痢菌やコレラ菌（Vibrio cholerae）

などの細菌による水系感染症事例はほとんど認められない(Craun, 2012; 山田ら, 2007)。しか

しながら、最近では飲用水を介したレジオネラによる水系感染症事例の件数は年々増加傾向

にあり、2011年から 2012 年にかけて米国で発生した飲用水を介した水系感染症事例 431件

の内、約 26%（111件）がレジオネラによるものである(Beer et al., 2015)。同時期に米国内で

発生した飲用水を介したレジオネラ以外の細菌による水系感染症事例の割合は約 21%であ

り、EHEC O157:H7株などがある(Beer et al., 2015)。汚染源別の統計では、飲料水を介したレ
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ジオネラに起因する水系感染症事例の約 66%がビル内の配管内で増殖したレジオネラの摂

取によるものである(Beer et al., 2015)。他方で、プールなどの親水施設において細菌に起因

する水系感染症が報告されており、2011年から 2012年にかけて米国で発生した飲用水を介

した細菌に起因する水系感染症事例 151件の内、レジオネラと EHEC O157:H7 株による水系

感染症は、それぞれ約 22%と約 34%である(Hlavsa et al., 2015)。 

レジオネラは、Acanthamoeba などに寄生することにより外界からのストレス（高温、

消毒処理など）から守られることにより、水環境中において長期間生残することが知られて

いる(Bouyer et al., 2007)。Bouyer（2007）らは、37℃、5%CO2下において Acanthamoebaのト

ロフォゾイト（栄養体）に感染した状態のレジオネラ菌体とレジオネラ菌体のみをそれぞれ

培養し、レジオネラ菌体のみを培養した場合では培養開始 11 日後において培養可能なレジ

オネラ菌体が検出されなかったことに対し、Acanthamoeba 内のレジオネラ菌体を培養した

場合では培養開始 6 ヶ月後においても比較的高い濃度で培養可能なレジオネラが検出され

ることを示した(Bouyer et al., 2007)。また Bouyer（2007）らは、Acanthamoeba 内のレジオネ

ラ菌体とレジオネラ菌体のみをそれぞれゲンタマイシンで処理し、Acanthamoeba に感染し

た状態ではレジオネラ菌体数の減少がほとんど認められないことを示した(Bouyer et al., 

2007)。Acanthamoeba が形成するシストは、温度の変化、乾燥、塩素消毒処理および抗菌薬

に対し強い耐性を示すことから(Bagheri et al., 2012; De Jonckheere and Van de Voorde, 1976; 

Khunkitti et al., 1998; Lloyd et al., 2001; Sriram et al., 2008; Vivian, 1986)、Acanthamoeba内のレ

ジオネラを上述した方法により処理することは困難である。 

レジオネラに限らず、下水中の細菌を除去する方法としては膜ろ過処理と消毒処理の組

合せが有効である。水系感染症に係る細菌の大きさは 0.3~2 μm 程度であり、下水処理プロ

セスにおいて一般的に採用されている処理膜の孔径（0.1~0.4 μm）より大きい(Bridle, 2013; 

Westerhoff et al., 2011)。また細菌は、原虫やウイルスなどと比較して消毒処理に対して比較

的高い感受性を示すことから(Pereira et al., 2013)、膜処理水中に残存する細菌を消毒処理に

より不活化することができる。 

 

〇ウイルス 

ウイルスは、一般的に直径 30~200 nm の大きさとして認識されており、絶対従属栄養性

の細胞内寄生生物であることから、温血動物の消化管に感染する原虫同様に宿主体外におい

て増殖することができない(Bridle, 2013)。通常、細菌などの細胞には、タンパク質の合成場

であるリボソームを有し、環境中において自身の複製を可能とする(Haas et al., 2014)。しか

しながら、ウイルスは、ウイルス粒子中にリボソームを持たないことから、宿主細胞内にお

いてタンパク質合成に必要な酵素などを利用することにより自己増殖を可能とする(Bridle, 

2013)。ウイルスの主要な構成因子は、ウイルス核酸（DNA もしくは RNA）とタンパク質

の殻であるカプシドである。呼吸器系ウイルスなどは、カプシド表面上に脂質被膜であるエ

ンベロープと特定の酵素を持っており、宿主体内のおける感染部位への侵入を容易にしてい

る(Bridle, 2013)。 
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1950 年代以降のウイルスの検出および同定法の開発に伴い、非細菌性と分類されてき

た水系感染症の多くが腸官系ウイルスに起因すると推測され始めた(Bridle, 2013)。代表的な

腸管系ウイルスを表 2-5に示す(Gibson, 2014)。ノロウイルス（NoV）に代表される腸管系ウ

イルスは、下水再生利用を実施する際に、水系感染症を引き起こす可能性が懸念されている。

腸管系ウイルスは、現在までに 120種類以上存在することが確認されており(Gibson, 2014)、

ノロウイルスのほかにアデノウイルス（AdV）、アストロウイルス（AsV）、エンテロウイル

ス（EV）、A型肝炎ウイルス（HAV）、E型肝炎ウイルス（HEV）、ロタウイルス（RoV）お

よびサポウイルス（SaV）などがある(Gibson, 2014)。アイチウイルス（AiV）も、他の腸管

系ウイルス同様に重要な水系感染症に関連するウイルスとして認識されており(Le Guyader 

et al., 2008)、年間を通して下水中から比較的高濃度で検出されることから、糞便汚染指標も

しくは下水処理性能評価における代替指標ウイルスとして利用可能であることが示唆され

ている(Kitajima and Gerba, 2015)。 

 

-ノロウイルス（NoV）- 

ノロウイルスは、カリシウイルス科（Caliciviridae）に属する一本鎖 RNAウイルスであ

り、約 7,500 bpのウイルスゲノムから構成される(Robilotti et al., 2015)。ノロウイルスのウイ

ルスゲノムには、3種類のタンパク質合成に係る領域（Open reading frame: ORF）があり、

それぞれ非構造タンパク質（RNA依存性 RNAポリメラーゼなどの酵素）の合成に係る ORF1、

構造タンパク質（カプシド）の合成に係る ORF2（Viral protein: VP1）、ノロウイルス粒子形

成に関与するタンパク質の合成に係る ORF3（VP2）に分けられる(Robilotti et al., 2015)（図

2-7）。ノロウイルスの種類は、VP1 の塩基配列に基づいて分類され、大別して 6種類の遺伝

子群（Genogroup）が存在する（2015年の段階において、Vinjé（2015）により genogroup VII

の分類が提唱されている）(Robilotti et al., 2015; Vinjé, 2015)。特に、ノロウイルス genogroup 

ウイルス 科 属 ウイルス核酸 ウイルス粒子直径（nm）

アデノウイルス（Adenovirus: AdV） Adenoviridae Mastadenovirus 二本鎖DNA 90-100

アイチウイルス（Aichivirus: AiV） Picornaviridae Kobuvirus 一本鎖RNA 27-30

アストロウイルス（Astrovirus: AdV） Astroviridae Mamastrovirus 一本鎖RNA 28-30

エンテロウイルス（Enterovirus: EV） Picornaviridae Enterovirus 一本鎖RNA 24-30

A型肝炎ウイルス（Hepatitis A virus: HAV） Picornaviridae Hepatovirus 一本鎖RNA 25-30

E型肝炎ウイルス（Hepatitis E virus: HEV） Hepeviridae Orthohepevirus 一本鎖RNA 25-30

ノロウイルス（Norovirus: NoV） Caliciviridae Norovirus 一本鎖RNA 27-38

ロタウイルス（Rotavirus: RoV） Reoviridae Rotavirus 一本鎖RNA 70-75

サポウイルス（Sapovirus; SaV） Caliciviridae Sapovirus 二本鎖RNA 27-38

表 2-5 水系感染症の病因微生物となりえる主要な腸管系ウイルス 

（Gibson et al., 2014をもとに作成、一部改変） 
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I（NoV GI）およびノロウイルス genogroup II（NoV GII）は、非細菌性急性胃腸炎の主要な

病因微生物であり、それぞれの 9 種類および 22 種類の遺伝子型（Genotype）に分類され、

genogroup の後ろに数字を付加して表記される（例: GI.1 など）(Vinjé, 2015)。ノロウイルス GI

およびノロウイルス GIIの遺伝子型解析は、ORF1 下部末端の RNAポリメラーゼ（Pol）と

ORF2 上部末端に位置する比較的保存性が高い領域である ORF1/ORF2 junction 領域［カプシ

ド N-terminal/shell（N/S）］に基づいて分類する手法が広く用いられている(Katayama et al., 

2002)。ノロウイルスは、この ORF1/ORF2 junction 領域を基点として遺伝子の組み換えが頻

繁に生じ、キメラウイルスがたびたび検出される(Bull et al., 2005)。こうしたキメラウイルス

の遺伝子型は ORF1 の Pol 領域に基づいた遺伝子型（P）と、VP1 に基づいた遺伝子型の両

方を表記する（例: GII.P4_II.4）(Kroneman et al., 2013)。他方で、ノロウイルス遺伝子の Pol

領域に基づいた遺伝子型分類法もたびたび用いられており、この場合 genogroup の後ろに小

文字のアルファベットを付加して表記される(Buesa et al., 2002)。 

ノロウイルス感染症は 1990 年中頃から世界的に流行しており、毎年多くの人々が感染

していると予想されている(Glass et al., 2009)。Bartsch（2016）らは、世界的におけるノロウ

イルス胃腸炎の罹患者とその世界的な社会経済的損害をそれぞれ推定し、毎年 7 億人（22

万人が死亡）がノロウイルス胃腸炎に罹患し、ノロウイルス胃腸炎の治療に要する医療費が

年間 42億＄となるとした(Bartsch et al., 2016)。また Bartsch（2016）らは、ノロウイルス胃

腸炎の罹患による欠勤、看護、生産性の低下などの社会的な損失を 603 億＄としており、1

人あたりの医療費および社会的損失額がそれぞれ約 6＄および約 86＄であるとした(Bartsch 

et al., 2016)。以上のことから、ノロウイルス感染症は世界における大きな社会問題の一つと

して認識されており、ノロウイルスによる社会的リスクおよび経済的リスクを軽減するため

に、今後ノロウイルスに関する基礎的な知見の蓄積およびその科学的根拠に基づいた対策が

求められる。 

 

図 2-7 ノロウイルスのゲノム構造図 

（Robilotti et al., 2015をもとに作成、一部改変） 
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-アデノウイルス（AdV）- 

アデノウイルスは、アデノウイルス科（Adenoviridae）に属する二本鎖 DNAウイルスで

あり、腸管系ウイルスの中では比較的大型のウイルスである（直径約 90~100 nm）（表 2-5）

(Gibson, 2014)。アデノウイルスは、赤血球凝集能により 7種類の亜型（A~F群）と 51種類

の血清型に分類され(Lynch and Kajon, 2016)、水系感染症の病因微生物となりえる亜型と血清

型は F群の 40型および 41型である(Jothikumar et al., 2005)。アデノウイルスに起因する感染

症は、季節的偏りが少なく年間を通じて報告される(Lynch and Kajon, 2016)。アデノウイルス 

40 型およびアデノウイルス 41型による疾病は、発熱、嘔吐、下痢を主とするウイルス性胃

腸炎であり、5 歳以下の乳幼児に好発する(Lynch and Kajon, 2016)。 

 

-アイチウイルス（AiV）- 

アイチウイルスは、ピコルナウイルス科（Picornaviridae）に属す一本鎖 RNAウイルス

であり、1989 年に愛知県で発生した牡蠣を介した集団感染症患者の糞便から単離された

(Yamashita et al., 1991)。アイチウイルスの遺伝子型は、A~C の 3種類が存在し、A型がヒト

に感染しえることが知られている(International Committee on Taxonomy of Viruses, 2017a)。ア

イチウイルスによる疾病は、アデノウイルスと同様に発熱、嘔吐、下痢などが主である

(Yamashita et al., 1991)。他方で、A型アイチウイルスに対する日本人の抗体保有率は比較的

高く、30歳の約 80%がアイチウイルスに対する抗体を保有する(Khamrin et al., 2014)。 

 

-アストロウイルス（AdV）- 

アストロウイルスは、アストロウィルス科（Adenoviridae）に属する一本鎖 RNAウイル

スであり、特に小児に急性胃腸炎を引き起こすことが知られている(Jeong et al., 2012)。ヒト

を含む哺乳類に感染するアストロウイルス（Mamastrovirus）には、8 種類の血清型（1~8）

が存在し、1型が主に検出される(Jeong et al., 2012)。アストロウイルスは、上述したように

小児に急性胃腸炎を引き起こすものの、一般的に軽症であり発熱や嘔吐が少ない(Jeong et al., 

2012)。 

 

-エンテロウイルス（EV）- 

エンテロウイルスは、ピコルナウイルス科（Picornaviridae）に属する一本鎖 RNAウイ

ルスであり、8 種類のウイルス群から構成される(International Committee on Taxonomy of 

Viruses, 2017b)。ヒトに感染する代表的なエンテロウイルスとしては、エコーウイルス

（echovirus）、コクサッキーウイルス（coxsackievirus）、ポリオウイルス（poliovirus）などが

あり(Solomon et al., 2010)、約 7,300 bp のウイルスゲノムから構成される(International 

Committee on Taxonomy of Viruses, 2017b)。腸管系ウイルスは一般的に病原性が弱いとされて

いるものの(Haas et al., 2014)、ピコルナウイルス科に属する腸管系ウイルスに起因する感染

症では神経組織に波及する可能性があり、麻痺性灰白随炎（小児麻痺）やウイルス性あで髄

膜炎など臨床的に重大な疾病を引き起こすことが知られている(Solomon et al., 2010)。 
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-A 型肝炎ウイルス（HAV）- 

A型肝炎ウイルスは、ピコルナウイルス科（Picornaviridae）に属する一本鎖 RNAウイ

ルスであり、ウイルス性肝炎の主な病因物質である(Jacobsen and Wiersma, 2010)。ウイルス

性肝炎には、肝炎ウイルスの種類により急性肝炎と慢性肝炎が存在し、A型肝炎ウイルスは

一過性の急性感染を引き起こすものの、B型肝炎ウイルス（HBV）やC型肝炎ウイルス（HCV）

と重複感染することにより、慢性肝炎を引き起こす(Beg and Kharal, 2010)。A型肝炎ウイル

スによるウイルス性肝炎は、衛生環境が劣悪な地域において主に乳幼児の間で流行しており、

先進国では上下水道などの整備により感染者は著しく減少している(Jacobsen and Wiersma, 

2010)。しかしながら、A 型肝炎ウイルス感染症の流行が少ない状態が長期間継続する場合、

全人口に対する抗体保有者の割合が減少し、流行が再度認められるようになる(Jacobsen and 

Wiersma, 2010)。 

 

- E 型肝炎ウイルス（HEV）- 

E 型肝炎ウイルスは、ヘぺウイルス科（Hepeviridae）に属する一本鎖 RNA ウイルスで

あり、A型肝炎ウイルスと同様に衛生環境が劣悪な地域においてウイルス性急性肝炎の主要

な病因物質である(Skidmore, 2002)。E型肝炎ウイルスは、他の肝炎ウイルスと異なり人獣共

通感染症を引き起こすことが知られており、ヒトから分離された E 型肝炎ウイルスと全ゲ

ノム配列が 99%以上一致しているE型肝炎ウイルスがブタからも分離されている(Ward et al., 

2008)。我が国においても、調理が不十分なブタやイノシシの肉を喫食するで E 型肝炎ウイ

ルスに感染した事例が報告されている(Li et al., 2005; Miyashita et al., 2012)。上述したように、

E 型肝炎ウイルスによるウイルス性肝炎は、衛生環境が劣悪な地域において流行しているも

のの、A型肝炎ウイルスとは異なり青壮年期に好発する(Yugo and Meng, 2013)。 

 

-ロタウイルス（RoV）- 

ロタウイルスは、レオウイルス科（Reoviridae）に属する 11 本の二本鎖分節 RNA ウイ

ルスであり、アデノウイルスと同様に腸管系ウイルスの中では比較的大型である（直径約

70~75 nm）（表 2-5）(Gibson, 2014)。RoV粒子は VP1、VP2 および VP3 から構成され、VP6

が結合して一重殻粒子を形成し、さらに VP7 と VP4 の外殻タンパク質で覆われて感染性粒

子となる。ロタウイルスは、RNA 配列（A~F 群）、もしくは VP7 と VP4 の抗原性［G 型

（glycoprotein）および P 型（prosease-sensitive）］に基づいて分類される（例: G2[P8]）(Papp 

et al., 2013)。ロタウイルスによる疾病は、冬季乳幼児嘔吐下痢症として知られており、A 群

ロタウイルスの分布頻度および重症度が最も高い(Papp et al., 2013)。 

 

- サポウイルス（SaV）- 

サポウイルスは、カリシウイルス科（Caliciviridae）に属する一本鎖 RNAウイルスであ

り、ノロウイルスと異なり乳幼児の急性胃腸炎患者の糞便から検出されることが多い(Chiba 
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et al., 2000)。サポウイルスによる症状は、ノロウイルスと同様に嘔吐や下痢が主であり、一

般的に軽症である(Chiba et al., 2000)。 

 

腸管系ウイルスは、水環境中において長期間生存することができ、上下水道システムの

整備された先進国においても腸管系ウイルス由来の水系感染症を制御することが困難とさ

れている(Gibson, 2014)。腸管系ウイルスは、ヒトの腸管内で増殖し、感染患者の糞便 1 gあ

たり 10
10

~10
12個の多量のウイルス粒子が排出される(Haas et al., 2014)。排出された糞便は家

庭雑排水に混入し、下水処理場で処理されるため、糞便に含まれる腸管系ウイルスの大部分

は下水処理過程で除去または不活化される。通常ウイルス粒子は、構成するタンパク質、核

酸またはエンベロープの損傷によって不活化する。水系感染症に起因する腸管系ウイルスは、

酸化ストレスに脆弱であるエンベロープを有しないことから、塩素消毒処理および紫外線消

毒処理などへの抵抗性が強く、不活化が容易ではないことが知られている(Leclerc and 

Moreau, 2002)。Sobsey ら（1989）および Chang ら（1985）の報告によると、腸管系ウイル

スは、大腸菌と比較して塩素消毒処理および紫外線消毒処理に高い耐性を持つことが示され

ており、ロタウイルスと大腸菌の消毒耐性を比較した実験では、塩素消毒処理で約 4倍、紫

外線消毒処理で約 3倍であることが示された(Chang et al., 1985; Sobsey, 1989)。 

 

2.2.2 腸管系ウイルスによる水系感染症の伝搬経路 

 

腸管系ウイルスによる感染は基本的に糞口感染であり、ほぼすべての腸管系ウイルスが

糞便に由来する。先述（2.2.1）したように、腸管系ウイルスは酸化ストレスに脆弱である

エンベロープを有しないことから、胃酸、胆汁酸、消化酵素に抵抗性を示し、消化管の感受

性細胞に到達し感染する。糞便とともに排出された腸管系ウイルスは、汚染された手指、種々

の媒介物もしくはハエなどの媒介昆虫を介して感受性宿主に伝播される(Gibson, 2014)。媒介

物感染は、大別して水系感染、食物感染もしくはその他の媒介物を介した感染がある。

Melnick（1978）らは、水環境中に排出されたヒト糞便由来の腸管系ウイルスが多岐な経路

を介して広域な水環境汚染を引き起こし、再びヒトの消化管感染を引き起こす経路図を作成

した（図 2-8）(Melnick et al., 1978)。図 2-8を概観することにより、腸管系ウイルスに対す

る感染予防策としては、上下水道の整備および個人衛生的な注意（手洗い、生食野菜の洗浄

など）が有効であることが理解される。 

図 2-8より、下水中に含まれる腸管系ウイルスは、多様な感染経路を有しており、水系

感染症の主要な病因物質の一つとなっている。Kvitsand（2010）らは、1984 年から 2007 年

にかけてノルウェーで発生した水系感染症事例 102 件の約 54%（55 件）と約 12%（12 件）

が飲用水源への未処理下水の混入および下水処理施設の故障を原因であることを示した

(Kvitsand and Fiksdal, 2010)。我が国では、処理水が流入する河川において、河川水からの腸

管系ウイルスの検出報告があり(Kishida et al., 2012)、汚染された河川水を介した腸管系ウイ

ルスに起因する集団感染症が懸念されている。汚染された食品に起因する水系感染症事例を
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みると、感染性急性胃腸炎の流行時期に採取した患者の糞便、未処理下水、牡蠣および牡蠣

養殖場から同一の塩基配列を有する NoVが検出された事例が報告されている(Le Guyader et 

al., 2006)。米国・カリフォルニア州では、下水再生水で育てられる農作物の中にレタスなど

の生食用農作物が含まれており、それらの農作物を摂取することにより腸管系ウイルスに感

染する恐れがある(Olivieri et al., 2014)。Brassard（2012）らは、農地で栽培されたイチゴから

NoV GI、ロタウイルス、E型肝炎ウイルスを検出しており、農業灌漑用水が汚染源であるこ

とを示唆した(Brassard et al., 2012)。汚染された飲用水や食品の直接的な摂取のほかに、トイ

レ洗浄水からの飛沫感染や、感染者の手指または汚染された便器などを介した二次感染が主

要な感染経路となる。我が国におけるノロウイルス、ロタウイルスおよびサポウイルスの推

定感染経路別の統計では、2010年度から 2015 年度にかけて 3種類すべての腸管系ウイルス

においてヒト－ヒト経路（感染者が接触した水道やドアノブを介した感染経路）による感染

症の伝播が最も多く、推定される感染経路全体に対する割合はノロウイルスで約 51%、ロタ

ウイルスで約 75%、サポウイルスで約 68%である(National Institute of Infectious Disease, 2017)。

先述（2.1.1）したように、東京都の下水再生システムから供給される下水再生水がトイレ

洗浄水などに利用されていることから(東京都下水道局, 2016c)、腸管系ウイルスによる二次

感染の危険性を高めていると考えられる。 
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図 2-8 腸管系ウイルスの水系感染 

（Melnick et al., 1978 をもとに作成、一部改変） 
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2.2.3 世界および我が国における腸管系ウイルス感染症の発生動向 

 

〇世界における腸管系ウイルス感染症の発生動向 

世界中の水系感染症に関連する死亡者数は、毎年 220万人以上と推定されており、毎年

約 12億＄の経済的損失に関連するとされている(Ramírez-Castillo et al., 2015)。米国疾病管理

予防センター（Centre for Disease Prevention and Control: CDC）の報告によると、米国で発生

する非細菌性急性胃腸炎事例の約 80%は、ノロウイルスによるものであることが示されてい

る(Centers for Disease Control and Prevention, 2016)。CDC が管理する米国で発生したノロウイ

ルスに起因する感染症事例が登録されているデータベース「CaliciNet」には、2009 年から

2013 年にかけて 3,960件のノロウイルス感染症事例が報告されており、その内訳は NoV GI

で約 11%、NoV GIIで約 89%である(Centers for Disease Control and Prevention, 2016)。さらに、

NoN GIIに起因する感染症の事例を概観すると、その約 80%は NoV GII.4 によるものである

(Centers for Disease Control and Prevention, 2016)。他方で、ノロウイルスに起因する水系感染

症のみに焦点を当てた場合では、NoV GIIと比較してNoV GIが高い割合を占めている(Lysén 

et al., 2009; Maunula and Von Bonsdorff, 2005)。Hee Jung（2011）らは、韓国において飲用水と

して用いられる地下水中からノロウイルス、アデノウイルスおよびエンテロウイルスを検出

し、検出されたノロウイルスの約 71%が NoV GIであることを示した(Jung et al., 2011)。 

ここで、2000年以降に Google Scholarで公表された腸管系ウイルス起因の水系感染症事

例を表 2-6［本論文末に付録（第 2 章 -Appendix-）］に示す。なお、表 2-6に示す水系感染

症事例に関する文献は、Google Scholarにおいて検索キーワード「”virus” + “waterborne” + 

“outbreak”」を使用して検索し（2017 年 1 月 27 日時点での検索数: 12,000 件）、感染症事例

の病因ウイルス、時期、国もしくは地域、感染源、汚染源、被害規模などの情報を取得可能

な英語文献 100 件を無作為抽出し、引用した。表 2-6に示される水系感染症事例を概観する

と、ノロウイルスに起因する事例が 86%（86/100）を占めており、次いでロタウイルスで

10%（10/100）、A型肝炎ウイルスで 5%（5/10）、エンテロウイルスで 4%（4/100）、である。

報告件数は少ないものの、アデノウイルス、アストロウイルス、E型肝炎ウイルスおよびサ

ポウイルスが病因ウイルスであった事例についても数件報告されている。感染源としては、

下水の混入などにより汚染された飲用水が大部分を占めており、汚染された水を使用して養

殖もしくは栽培された貝類や農作物の喫食による事例も存在する（表 2-6）。飲用水を介し

たノロウイルス感染症事例では、NoV GIが高い割合を占めていることが示されており、汚

染された農業灌漑用水を用いて栽培されたレタスや冷凍イチゴなどの喫食によるノロウイ

ルス感染症事例では、NoV GIIが高い割合を占めることが示されている（表 2-6）。 

地域別では、欧州において腸管系ウイルスに起因する水系感染症が多く報告されている。

フィンランドでは、NoV GIおよび NoV GII に起因する集団感染症事例が多数報告されてお

り、そのほとんどが飲用水を介したものである(Laine et al., 2011; Maunula et al., 2005)。牡蠣

やムール貝などの喫食によるノロウイルスの集団感染症事例についても報告されており、

2010 年ではアイルランド、英国、フランス、デンマーク、スウェーデンにおいて、各国間
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での牡蠣の輸出入による大規模な集団感染症が発生した(Rajko-Nenow et al., 2014; Westrell et 

al., 2010)。ドイツでは、2012 年に中国から輸入した冷凍イチゴを介した大規模な集団感染症

が発生しており(Bernard et al., 2014)、ノロウイルスの遺伝子型解析の結果からイチゴの栽培

時に未処理下水を農業灌漑用水として使用したことが示唆された(Höhne et al., 2015)。デンマ

ークにおいても、2005 年にポーランドから輸入した冷凍ラズベリーを介したノロウイルス

に起因する集団感染症が発生し、遺伝子型解析の結果から栽培に使用された農業灌漑用水の

汚染が強く示唆された(Falkenhorst et al., 2005)。オーストリアでは、2005 年に大雨により氾

濫した河川水［合流式下水道雨天時超流水（Combined Sewer Overflow: CSO）を含む］と接

触した米国人旅行客 26人がノロウイルスに感染・発症したことが報告されている(Schmid et 

al., 2005)。ノロウイルス感染症以外では、2000 年にフランスで飲用水を介した A 群ロタウ

イルスに起因する集団事例が報告されている(Gallay et al., 2006)。アルバニア共和国では、

2000 年と 2002 年にそれぞれアデノウイルス、アストロウイルス、ロタウイルスの重複感染

症と A 型肝炎ウイルスに起因する集団感染症が発生し、公共水道システムを介した水系感

染症が疑われている(Divizia et al., 2004; Villena et al., 2003)。フィンランドでは、2012年に発

生した集団感染症事例の病因微生物として SaV が疑われている(Jalava et al., 2014)。ベラルー

シ共和国では、1997年および 2003年に飲用水を介したエンテロウイルス（エコーウイルス、

コクサッキーウイルス）に起因する集団感染症事例が報告されている(Amvrosieva et al., 

2006)。北アフリカに位置するスーダンでは、2004 年に E型肝炎ウイルスに起因する大規模

な集団感染症が発生し、感染源は特定されていないものの、塩素消毒された飲用水に E 型

肝炎ウイルスが残留していたと推察されている(Guthmann et al., 2006)。 

北米では、飲料水を介したノロウイルスに起因する集団感染症事例が数件報告されてい

る(Anderson et al., 2003; Brown et al., 2001; O’Reilly et al., 2007; Parshionikar et al., 2003)。他方

で、汚染された水を用いて栽培した緑ネギに付着していた A 型肝炎ウイルスに起因する集

団感染症についても報告されている(Dentinger et al., 2001; Wheeler et al., 2005)。南米では、ナ

ミビア共和国では 1995年に E型肝炎ウイルスに起因する集団感染症が発生し、公共水道シ

ステムを介した水系感染症が疑われている(Maila et al., 2004)。 

アジア圏では、中国および韓国において飲用水を介したノロウイルスに起因するよる集

団感染症事例が多数報告されている(Kim et al., 2005; Li et al., 2013; Zhou et al., 2016)。韓国で

は、汚染された水を用いて調理された食品を介してノロウイルス感染症が蔓延した事例があ

り(Cho et al., 2014; Jung et al., 2010)、中国では、2012年に雑用井戸から取水された家庭雑用

水を介したノロウイルスに起因する集団感染症事例がある(Zhou et al., 2012)。インドでは、

地震による都市機能の低下に伴い、飲用水を介したロタウイルスに起因する集団感染症が蔓

延した(Karmakar et al., 2008)。またインドでは、2005年に公共水道システムから供給される

飲用水を介した E 型肝炎ウイルスに起因する集団感染症が発生しており、遺伝子型解析の

結果から公共水道システムへの未処理下水の混入によることが示されている(Sailaja et al., 

2009; Sarguna et al., 2007)。 
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〇我が国における腸管系ウイルス感染症の発生動向 

我が国においては、国内で発生した腸管系ウイルスに起因する集団感染症に関する情報

が国立感染症研究所（National Institute of Infectious Diseases: NIID）が管理するデータベース

である「感染症発生動向調査週報（Infectious Disease Weekly Report: IDWR）」に登録され、

感染症動向調査の結果が週報として公表される(National Institute of Infectious Disease, 2017)。

IDWRに登録されている 2006年度から 2015年度の都道府県別ノロウイルス、サポウイルス、

ロタウイルス検出報告状況およびその年次推移をそれぞれ図 2-9［本論文末に付録（第 2章 

-Appendix-）］と図 2-10に示す。IDWR によると、我が国ではノロウイルスやロタウイルス

などに起因する集団感染症事例が全国的に多数報告されており、それらのウイルスに感染し

た患者の糞便や吐物から検出されている（図 2-9）(National Institute of Infectious Disease, 2017)。

我が国における腸管系ウイルスの検出報告数ではノロウイルスが最も多く、平均して毎年は

約 3,000件の検出報告がある（図 2-10）(National Institute of Infectious Disease, 2017)。ノロウ

イルス検出の年次報告数の内訳としては、NoV GIで約 9.2%、NoV GIIで約 90%、ノロウイ

ルス not typed（NoV NT）で約 0.8%である(National Institute of Infectious Disease, 2017)。この

ことから、我が国では全国的に NoV GIIが流行しており、重要な病因微生物の一つであるこ

とが理解される。他方で、ロタウイルスとサポウイルスについても、毎年それぞれ 500-800

件と 100-300件の検出報告がある（図 2-10）(National Institute of Infectious Disease, 2017)。ロ

タウイルス検出の年次報告数については、A群ロタウイルスが最も多く、NoV GII同様に全

国的に流行していることが理解される(National Institute of Infectious Disease, 2017)。 

図 2-10 日本国内における腸管系ウイルス検出報告数の年次推移 

（National Institute of Infectious Disease, 2017 をもとに作成） 
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2.2.4 腸管系ウイルスの感染と抵抗性 

 

 

 

図 2-11 宿主細胞内における動物ウイルス増殖過程 

（高田, 2012をもとに作成、一部改変） 

 

 

腸管系ウイルスや呼吸器ウイルスなどの動物ウイルスが細胞内において増殖し、子孫ウ

イルスを産生する過程については、大別して以下の 4段階から成る（図 2-11）(高田, 2012)。 

 

①吸着（adsorption）:  

ウイルス粒子が細胞膜上のウイルス特異的レセプターに付着する段階である。 

 

②侵入（penetration）および脱殻（uncoating）:  

ウイルス粒子は、細胞の食作用によって取り込まれたウイルス固定（viropexis）か、ウ

イルス粒子表面のエンベロープと細胞膜が融合してウイルス粒子内組成のヌクレオカプシ

ドが細胞質に入る。細胞質内のリソソーム酵素によって、あるいはウイルス遺伝子から転写、

翻訳されてできたタンパク質すなわち uncoating protein の作用によって、ウイルス核酸から

カプシドタンパク質が取り除かれる。 
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③素材の合成（synthesis of viral components）: 

ウイルス核酸の遺伝情報を転写した初期メッセンジャーRNA（mRNA）が合成され、細

胞のリボソーム上でカプシドタンパク質、エンベロープ組成が合成される。一方では、ウイ

ルス自身の核酸の複製が起こる。この素材の生合成段階は初期過程と後期課程に区別され、

ウイルスの種類でその過程は異なる。 

 

④粒子の組み立て（assembly）および細胞外への放出（release）: 

生合成された核酸とカプシドタンパク質の組合せが起こってウイルス粒子が形成され、

細胞の破壊によって細胞外へ放出される。エンベロープを持つウイルスの場合は、カプシド

で包まれた核酸が、ウイルス特異的タンパク質で修飾された細胞膜に被覆され、細胞外に遊

離する（出芽）。 

 

ウイルスの細胞への吸着は、宿主細胞膜表面に存在するレセプターを介して行われる。

ウイルス粒子表面には標的細胞上のレセプターとの結合に関与するレセプター認識タンパ

ク質が存在し、レセプターとレセプター認識タンパク質が鍵と鍵穴の関係にあり、それぞれ

のウイルス特異的な感染を引き起こす(Tan and Jiang, 2011)。代表的な呼吸器系ウイルスであ

るインフルエンザによる感染症は、ウイルス粒子表面にある突起の一つである赤血球凝集素

（hemagglutinin: HA）の HA糖タンパク質が、標的細胞表面のレセプターであるシアル酸を

末期に持つ糖質に対し特異的に結合し、ウイルス粒子と細胞膜との膜融合を引き起こす

(König et al., 2009)。A 型インフルエンザウイルスはヒト、トリ、ウマ、ブタ、ミンク、アザ

ラシ、クジラなど多くの動物に感染するものの、ヒトに感染する亜型のヒトインフルエンザ

ウイルスはトリには感染せず、またトリインフルエンザウイルスはヒトに感染しない(König 

et al., 2009)。細胞膜表面に存在するウイルスレセプターは、上記のシアル酸結合糖質のほか

に、糖タンパク質などがある。シアル酸結合糖質や糖タンパク質などは、細胞生理活性物質

のレセプターで細胞の活性制御の役割を担っている(König et al., 2009)。それぞれのレセプタ

ー分子と特異的に結合するリガンドとウイルス粒子表面の結合分子が、分子構造上の類似性

を有しており、言い換えれば、細胞の活性制御の役割を担う細胞生理活性物質レセプター分

子を、ウイルスが感染を成立させるためのレセプターとして利用している。 

代表的な腸管系ウイルスである NoV 感染症は、上述したような特異的なウイルス‐レ

セプター結合により感染が成立する。Lindesmith（2003）らによると、NoVは際表面上に存

在する組織血液型抗原（Histo-blood group antigen: HBGA）をレセプターとして認識し、細胞

に吸着することが示唆されている(Lindesmith et al., 2003)。ABO型抗原やルイス型抗原は、H

型抗原前駆多糖体にフコースが付加されたものが基本骨格となるが（図 2-12）、この反応に

は FUT1と FUT2という遺伝子座の産物であるフコシルトランスフェラーゼという酵素が関

与する(Shirato, 2011)。FUT2がコードする α1, 2-フコース転移酵素は唾液中の H抗原を合成

するのに必須であり、この遺伝子座に変異があると、ABH 型抗原が粘膜上皮細胞に発現せ

ず、唾液中にも分泌されない非分泌型個体（nonsecretor）となる(Shirato, 2011)。血液型とノ
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ーウォークウイルスに対する感受性に関しては、O型の個体がノーウォークウイルスに感染

する割合が高く、B型の個体が感染する割合が低いという報告がある(Shirato, 2011)。また、

ノーウォークウイルスを昆虫細胞で発現させて作ったウイルス様中空粒子（Virus like 

particle: VLP）は、ABH 型抗原を粘膜上皮細胞に発現している分泌型個体の腸管上皮細胞に

は結合するが、これを発現していない非分泌型個体の腸管上皮細胞には結合しない（図 2-13）

(Tan and Jiang, 2011)。NoV 濃度を段階的に変化させた NoV懸濁液を投与された 77人のボラ

ンティアのうち 34人（44％）が発症し、43人（56％）には発症が認められなかった（表 2-7）

(Lindesmith et al., 2003)。この結果を被検者の FUT2遺伝子の発現の違い（HBGA分泌型個体

もしくは非分泌型個体）の観点からみると、非分泌型個体である 22 人の被検者では投与さ

れたNoV懸濁液の濃度に係らず、非分泌型個体全員にNoV感染が認められなかった。一方、

分泌型個体である 55人の被検者においては、34 人（62％）が発症し、21人（38％）には発

症が認められなかった(Lindesmith et al., 2003)。なお、RT-PCR の検出限界を基準として、こ

の検出限界量の 10
4
~10

8倍の範囲で NoV 濃度を変化させ感染確率を得た場合では、NoV 懸

濁液のすべての希釈段階において、感染者の割合が分泌型個体の 50~69％の範囲となること

が確認された(Lindesmith et al., 2003)。これはノーウォークウイルスが非常に微量でも強い感

染性を示すという先行研究の結果と合致するものである(Atmar et al., 2014)。 

 

 

 

 

図 2-12 各血液型抗原の骨格 
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図 2-13 ノロウイルス感染症と組織血液型抗原（HBGA）との関係性 

（Lindesmith et al., 2003 をもとに作成） 

 

 

 

表 2-7 ノロウイルス感染症と組織血液型抗原（HBGA）との関係性 

（Lindesmith et al., 2003 から抜粋） 
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2.3 下水再生水利用に起因する腸管系ウイルスの感染症リスク評価 

2.3.1 定量的微生物リスク評価 

 

WHOは、下水再生利用に起因する病原微生物のリスク評価方法として、定量的微生物

リスク評価（Quantitative microbiological risk assessment: QMRA）に基づいた手法により評価

することを推奨している(World Health Organization, 2006)。QMRAは、病原微生物により汚

染された水、空気および食品などの媒体をヒトが摂取することにより発生する感染症リスク

を具体的な数値として示すことである(Haas et al., 2014)。QMRAの主な作業は、大別して以

下の 4つから構成され、図2-14に示す例に従って実施される(World Health Organization, 2006)。 

 

 危害の同定（Hazard identification）：病原微生物の特徴づけ，感染シナリオの設定 

 曝露評価（Exposure assessment）：病原微生物への曝露量の推定 

 用量-反応解析（Dose-response analysis）：曝露量と健康被害の関連付け 

 リスクの記述（Risk characterization）：健康被害の推定 

 

一般的に、QMRA では特定の病原微生物により汚染された媒体をある一つの経路で摂

取することにより生じる感染症リスクを評価する。水系感染症の危害因子となる病原微生物

は、ヒトが各病原微生物に曝露される経路も多岐におよぶことから、すべての病原微生物に

よる感染症リスクを評価することは困難である。したがって、QMRA を用いた病原微生物

による感染症リスクを評価する際、媒体に含まれる可能性が高い病原微生物の中で最も重要

な微生物を選択し、その微生物による感染症リスクを評価するアプローチが一般的である。 

 

 

 

 

図 2-14 QMRAを用いた年間疾病負荷の計算例 

（World Health Organization, 2006 をもとに作成） 
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QMRA を用いた病原微生物の感染症リスク評価に係る研究では、QMRA により推定さ

れた感染症リスクの結果自体を最終目標とするのではなく、QMRA で仮定したシナリオに

おいて許容可能な感染症リスクを超過していた際に、その感染症リスクを許容範囲内に制御

することを目的とした有効策（下水処理の改善、衛生管理の徹底）について議論することが

可能である。下水再生利用に起因する病原微生物の水系感染症リスクを制御・管理する際、

水家感染症の発生リスクを一定の基準値以下、すなわち「許容感染値」以下に抑えることを

目的としている。具体的な例として、U.S. EPAが提唱する年間感染確率（Infection per person 

per year）(U.S. Environmental Protection Agency, 2012)や、WHOが提唱する障害調整生存年数

（Disability adjusted life year per person per year: DALYpppy）などの利用が推奨されている

(World Health Organization, 2006)。 

ここで、ある病原微生物がヒト集団に感染することを考慮する場合では、対象とする病

原微生物の摂取量と感染症の発生確率の関係性が定式化（用量反応モデル）されている必要

がある。病原微生物の用量反応モデルの原理は、以下に要約される(Haas et al., 2014)。 

 

○ 宿主であるヒトが発病する能力を有する 1個以上の微生物を摂取する 

○ その微生物は死滅する、もしくは宿主の応答により感染や疾病を引き起こさない程度に

増殖を阻害される。次いで、摂取された微生物の一部が感染部位に到達する 

 

用量反応モデルとしては、一般的に指数関数モデルやベータポアソンモデルなどが多く

用いられている。指数関数モデルは、病原微生物が宿主体内においてそれぞれ独立して活動

し、ある一定の確率で生残することを仮定している。指数関数モデルではこれに対し、ベー

タポアソンモデルでは、病原微生物に対する宿主の抵抗性が一様でないことを考慮するため

に、宿主体内における病原微生物の生残確率がベータ分布に従って変化することを仮定して

いる。一般的に、病原微生物を対象とした用量反応モデルではウイルスの感染価を反映する

ために、コロニー形成単位（Colony Forming Unit: PFU）、プラーク形成単位（Plaque Forming 

Unit: PFU）、感染単位（Infection unit: IU）などが病原微生物の摂取量の単位として用いられ

ている。 

NoV の用量反応モデルは、これまでに Masago（2006）ら、Teunis（2008）ら、Schmidt

（2015）ら、Messner（2014）らにより発表されている。NoV は、細胞培養実験を用いたウ

イルス感染価測定手法がこれまでに確立されていないことから、PCR の定量値（Copy）が

感染性を有するウイルス粒子量として直接用いられている。Masago（2006）らは、指数関

数モデルを用いて NoVの感染確率を表している(Masago et al., 2006)。Masago らのモデルで

は、NoV の感染確率がモデルパラメータである 50%感染量（ID50）によってのみ支配され

ることから、モデルの扱いやモデルパラメータ更新の容易さが利点となる。Teunis（2008）

らは、ベータポアソン分布をもとに NoV 粒子（GI.1）の凝集もしくは分散状態を考慮した

用量反応モデルをそれぞれ提案した(Teunis et al., 2008)。Teunis（2008）らの用量反応モデル

は 2つのモデルパラメータ（α、β）を持つベータポアソンモデルをベースとし、そこに凝集
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粒子パラメータ a（NoV 凝集体の粒子数及び大きさがそれぞれポアソン分布と対数級数分布

に従うことを仮定）を加えて NoV の感染確率を表現している。一方で、Schmidt は NoV 粒

子の凝集状態よりも宿主側の免疫力の変動を考慮すべきとの立場にあり、NoV 粒子の分散

状態を考慮した（パラメータ a を含まない）Teunis（2008）らの用量反応モデルに免疫力パ

ラメータ φ を加えたモデルを提案した(Schmidt, 2015)。Messner（2014）らは、NoV 感染に

対する感受性を考慮するために、HBGA を唾液などの体液中に分泌する NoV 感染感受性個

体（Se
+）と非感受性個体（Se

–）の全人口に対する割合をそれぞれ P 及び 1-P（Fractional Poisson

モデル内では単一パラメータ P）として組み入れた Fractional Poisson モデルを提案した

(Messner et al., 2014)。Fractional Poisson モデルでは、Teunis（2008）らと同様に体外に排出さ

れた NoV粒子が凝集もしくは分散状態にあると仮定しており、1凝集粒子中の NoV粒子を

モデルパラメータ μ で表している。Messner（2014）らは、モデル選択基準の一つである「赤

池情報量基準（Akaike’s information criterion: AIC）」を用いて Fractional Poissonモデルと Teunis

（2008）らのモデルを評価・比較し、Fractional Poisson モデルを用いることによってより尤

もらしい NoVの感染確率が推定できると主張している。 

これまで報告されている NoVを対象病原体とした定量的微生物リスク評価（quantitative 

microbial risk assessment: QMRA）では、Teunis（2008）らの用量反応モデルとそのモデルパ

ラメータが比較的よく用いられてきた。しかしながら、Teunis（2008）らによって報告され

ているモデルパラメータはノーウォークウイルス（GI.1）のみを用いたボランティア摂取実

験のデータを用いて推定されたものであり、NoVGII による感染確率に関しては代替モデル

の位置付けであった。Messner（2014）らは NoVGI.1 のデータに加え、世界的に流行してい

る遺伝子型の一つであるNoVGII.4のボランティア摂取実験のデータをもとに、Teunis（2008）

らのモデルのパラメータを更新している(Messner et al., 2014)。Schmidt によって構築された

用量反応モデルのパラメータも、Messner（2014）らと同様に NoVGI及び GIIのボランティ

ア摂取実験データをもとに推定されている(Messner et al., 2014; Schmidt, 2015)。NoV感染に

対する感受性は遺伝子型により差があることが知られており(Van Abel et al., 2016)、一例とし

て NoV GII.4 が非感受性個体（Se
–）に感染した事例が報告されている(Shirato et al., 2008)。 

これまでに NoVの用量反応モデルについてはいくつか紹介したが、QMRAに適用する

場合にどのモデルを選択すればよいかについては議論を深化させる必要がある。特に NoV

の凝集状態や感受性及び抵抗性の仮定においては、NoV の凝集状態を実験的に測定するこ

とが事実上困難であることや、NoV 感染に対する感受性及び抵抗性（特に獲得免疫）につ

いての知見が不足していることが言及されており(Van Abel et al., 2016)、どのモデル（仮定）

が最適であるかを一概には言えない状況にある。NoV の用量反応モデルについては、それ

ぞれのモデルにおいて想定されている状況に加え、最終的に得られる推定結果が大きく異な

ってくることから、QMRA に適用するモデルの選択には慎重を期する必要がある。 
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2.3.2 腸管系ウイルスの年間許容疾病負荷と目標除去効率の関係 

 

先述（2.3.1）したように、QMRAを用いた感染症リスク評価自体は本来の目的ではな

く、ある感染症リスクの許容レベルを達成するためのリスク管理の起点として用いられる。

許容リスクの概念は、病原微生物による感染症リスクを考慮する場合において、ゼロリスク

（無菌状態）を仮定できないことから、許容可能なリスクレベルを考える必要があるという

ものである。下水再生利用においてリスク管理を実施する場合には、明確化した健康目標で

ある許容リスクに基づき、水質目標と管理目標を設定するのが望ましい。この場合における

水質目標と管理目標は、それぞれ下水再生水中許容濃度と下水再生システムのことを指し、

下水中の病原微生物濃度に関するデータと関連づけて設定することが推奨されている

(World Health Organization, 2006)。 

WHOが 2006年に発行したガイドライン「WHO guidelines for the safe use of wastewater, 

excreta and greywater: volume 2 wastewater use in agriculture」では、QMRA を用いて許容疾病

負荷 10
-6

 DALYpppy以下となるように下水再生システムにおける病原微生物の目標除去効率

を設定することを推奨している（図 2-15）(World Health Organization, 2006)。WHOが提案す

る目標除去効率算出のプロセスでは、QMRA を用いて病原微生物の目標除去効率を算出す

る際、未処理下水中の病原微生物濃度をあらかじめ把握しておく必要があることを言及して

おり、未処理下水中の病原微生物濃度と許容疾病負荷である 10
-6

 DALYpppyをもとに、下水

図2-15 QMRAを用いた下水再生システムにおける病原微生物の目標除去効率の計算例 

（World Health Organization, 2006 をもとに作成） 
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再生システムにおいて必要とされる病原微生物の除去効率を算出する (World Health 

Organization, 2006)。WHOが提唱する病原微生物の目標除去効率の算出方法は、我が国にお

いても同様の方法が提唱されており、国土交通省が 2001 年に発行したガイドライン「ウイ

ルスの安全性からみた下水処理水の再生処理法検討マニュアル（案）.」では、下水再生水

の利用用途に応じて、下水再生システムにおいて必要とされるウイルス除去効率の算出に関

する枠組みを公表している(国土交通省, 2001)。 

下水再生利用に係るガイドラインにおいて、下水再生水中許容濃度と下水再生システム

における目標除去効率は、感染症の発生確率を最小にするために、定常的状況に対してだけ

ではなく、短期間に発生しうる出来事（下水中の病原微生物濃度の一時的な上昇など）に対

応する必要がある。こうした予測不可能な事象、すなわち変動性と不確実性を考慮すること

は、より頑強なシステムを構築する上で極めて重要な試みであるといえる。 

 

2.3.3 諸外国および我が国における下水再生利用に関する指針 

 

下水再生利用に関する国際的な指針としては、WHO が 1973 年に下水再生利用に関す

る専門委員会を設置し、健康関連評価基準や下水処理システムに関する報告書を取りまとめ

ている。1973 年の報告書は、1989 年に下水の農業灌漑利用に係るガイドライン「Health 

guidelines for the use of wastewater for agriculture and aquaculture」として更新・発行され、下水

を農業灌漑利用する場合における具体的な水質基準を規定している。1989 年 WHO ガイド

ラインでは、当時の下水再生利用における主な微生物リスクが原虫の感染に関連しているこ

とに基づいて、農業灌漑および養殖漁業における下水の安全利用のためには原虫の卵を当時

の糞便性大腸菌群の水質基準である 1,000 個/100 mL まで除去することを規定している

(Asano et al., 2007)。この 1989年WHOガイドラインは、2006年に発行されたガイドライン

「WHO guidelines for the safe use of wastewater, excreta and greywater: volume 2 wastewater use 

in agriculture」として更新され、先述（1.1）した multiple barrier system のコンセプトに基づ

いて下水再生システムで必要とされる病原微生物の目標除去効率を農業灌漑用水の利用用

途ごとに設定している(World Health Organization, 2006)。一例として、レタスなどの生食用農

作物を栽培する場合（シナリオ B）に、下水再生システムで達成されるべき病原微生物の目

標除去効率を 6 log10としており、その他にも集約農業（シナリオ F）および高度機械化農業

（シナリオG）では、それぞれ 4 log10および 3 log10の目標除去効率を規定している（図2-16）

(World Health Organization, 2006)。Multiple barrier system とは、下水処理システムの各下水処

理ユニットもしくは野菜の洗浄・消毒などの衛生管理手法を適切に組み合わせることにより、

下水再生システム全体として目標除去効率を達成することをいう(World Health Organization, 

2006)。このMultiple barrier system のコンセプトは、米国や豪州などにおいても採用されて

おり(The Victoria Department of Health, 2013; U.S. Environmental Protection Agency, 2012)、下水

処理ユニットおよび衛生管理手法において病原微生物の除去効率が事前に定められている

必要があることを記述している。 
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米国では、米国環境保護庁（United States Environmental Protection Agency: U.S. EPA）と

米国国際開発庁（United States Agency for International Development: U.S. AID）が 1992年に共

同で発行した「Guidelines for Water Reuse」を始めに、米国各州において下水再生利用に関す

る指針が策定されている(U.S. Environmental Protection Agency, 2012)。下水再生利用に関して

先導的な立場にあるカリフォルニア州では、2000 年に下水再生利用に係るガイドライン

「Title 22 of California Water Regulations」を公表し、下水再生システムにおける下水処理ユ

ニットの組合せを下水再生水の利用用途ごとにそれぞれ規定している(California Department 

of Water Resources Recycled Water Task Force, 2003)。またカリフォルニア州は、Title 22 の規

定「§60320.108. Pathogenic Microorganism Control」において、下水再生水の地下水涵養利用

を目的として、下水再生システムで 12 log10のウイルス除去効率を達成するよう規定してい

る(California State Water Resources Control Board, 2015)。テキサス州では、TWDBが主導する

Direct Potable Reuse Project において、直接飲用水製造施設での 12 log10のウイルス除去効率

を達成するように規定している。ワシントン州では、ワシントン州生態局（Washington State 

Department of Ecology: WSDE）が 2015年に発行した下水再生施設運用指針「The Purple book: 

図 2-16 2006年WHOガイドラインに記載されている農業灌漑用水の利用用途ごとに設

定された病原微生物の目標除去効率および下水再生システムの組合せの例（World Health 

Organization, 2006 をもとに作成） 
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Reclaimed Water Facilities Manual」において、下水再生水をその利用用途に応じて「Aクラス」

と「Bクラス」に分類し、A分類の下水再生水（親水用水やトイレ水洗用水として用いられ

る可能性の高い水）を製造する場合に、二次処理および膜処理の後段処理としての消毒処理

のみで大腸菌ファージ MS2 の不活化効率 4~5 log10を達成する必要がある旨を記述している

(Washington State, 2015)。 

豪州においても、米国同様に各州において下水再生利用に関する指針が規定されている。

クイーンズランド州では、2008 年に発行したガイドライン「Water quality guidelines for 

recycled water schemes」において、A+分類（非飲用）の下水再生水を生産する場合に、ヒト

に感染する腸管系ウイルス（アデノウイルス、アストロウイルス、カリシウイルス、コロナ

ウイルス、エンテロウイルス、A 型肝炎ウイルス、ノロウイルス、ロタウイルス）、もしく

は代替指標ウイルス（F特異的大腸菌ファージ、体表面吸着大腸菌ファージ）を用いて、6.5 

log10の除去効率を達成するよう規定されている(The state of Queensland, 2008)。ビクトリア州

では、2003年、2005年および 2013年に下水再生利用に係るガイドラインとして「Guidelines 

for environmental management: use of reclaimed water」、「 Guidelines for environmental 

management: dual pipe water recycling schemes—health and environmental risk management. 

Southbank, Victoria」および「Guidelines for validating treatment processes for pathogen reduction 

Supporting Class A recycled water schemes in Victoria」をそれぞれ発行し、エンテロウイルス（ポ

リオウイルス、コクサッキーウイルス）を用いて下水処理ユニットごとに対数除去効率を評

価し、且つ対数除去効率の和最終的に下水再生システム全体で 7 log10 の目標除去効率を達

成するよう規定している(Environment Protection Agency Victoria, 2005, 2003; The Victoria 

Department of Health, 2013)。 

上述したように、諸外国で発行された下水再生利用に係るガイドラインでは、下水再生

水を製造する上で必要とされる病原微生物の目標除去効率が具多的な数値として示されて

いる(California State Water Resources Control Board, 2015; Environment Protection Agency 

Victoria, 2005, 2003; Texas Water Development Board, 2015; The state of Queensland, 2008; The 

Victoria Department of Health, 2013; Washington State, 2015; World Health Organization, 2006)。我

が国における処理水の再利用上での基準については、国土交通省が 2005 年に発行した「再

生水水質基準等マニュアル（案）」に基づいて、下水再生水の水質基準や施設基準などが提

示されている(国土交通省, 2005)。我が国では、下水再生水中の大腸菌数もしくは大腸菌群

数に対し許容濃度を設定し、それぞれ「下水再生水中から検出されないこと」として規定し

ている(国土交通省, 2005)。しかしながら、原虫およびウイルスについては、下水再生水中

許容濃度が設けられておらず、濁度および大腸菌濃度などからそれぞれの水中濃度を間接的

に管理している(国土交通省, 2005)。原虫に関しては、先述（2.2.1）した膜処理技術を採用

することにより水中の浮遊物質（Suspended solids）とともに除去することが可能である(膜

分離技術振興協会・膜浄水委員会, 2008)。しかしながら、ウイルスは、消毒耐性や水中濃度

が代替指標微生物として用いられる大腸菌と大きく異なることが知られている(Leclerc and 

Moreau, 2002)。特に、エンテロウイルスやノロウイルスなどの感染症の流行に季節性を示す
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ウイルスについては、それぞれのウイルスが流行する季節においてその感染症リスクが上昇

することから、下水再生水中の大腸菌もしくは大腸菌群数のモニタリングでは適切なリスク

制御・管理を実施する上で限界が生じると考えられる。 

 

2.4 腸管系ウイルスの目標除去効率を算出する上での課題 

2.4.1 腸管系ウイルス濃度の左側打ち切りデータ（left-censored data） 

 

先述（2.3.2）したように、下水再生水の利用に関する WHO ガイドラインでは、下水

再生水の用途に応じてウイルス除去効率の目標値を設定することを推奨している(World 

Health Organization, 2006)。このウイルス除去効率の目標値を達成するように、WHOが提唱

する下水再生利用のコンセプトである multiple-barrier system に基づいて下水処理ユニット

を組み合わせる際、各下水処理ユニットのウイルス除去効率を把握しておく必要がある

(World Health Organization, 2006)。しかしながら、水中のウイルス濃度は頻繁に検出下限値以

下となり(Kitajima et al., 2014; Rachmadi et al., 2016)、不検出データを含むウイルス濃度デー

タ（左側打ち切りデータ）を用いて除去効率を算出することは困難である。他方で、先述

（2.1.2）した ISO/TC282 の SC3（図 2-6）においても、我が国は下水再生システムの下水

処理性能評価方法に関する国際規格素案の作成を担当しており、左側打ち切りデータの問題

についても解決策を講じる必要があると考えられる。代表的な左側打ち切りデータの処理方

法としては、以下の方法などが挙げられる。 

 

-代表的な左側打ち切りデータの処理方法- 

〇 ペアワイズ除去法 

〇 リストワイズ除去法 

〇 単純な補完方法（代入法） 

〇 モデルに基づく方法（最尤推定法、ベイズ推定法） 

 

ペアワイズ除去法は、2個のデータ群の片方もしくは両方が欠損値を持つ場合に、欠損

があるケースを計算から除去する方法である。一方、リストワイズ除去法は、解析対象とな

る複数のデータ群において、データ群内に 1個でも欠損値を持つデータ群を計算から除外す

る方法である。データ群における欠損パターンが完全にランダムである場合は、欠損値のあ

るケースをリストワイズ除去法もしくはペアワイズ除去法でデータ群から除去して計算し

たとしても、その計算結果に大きな偏りが生じないとされている。しかしながら、欠測値の

出現パターンに別の変数との因果関係が認められる場合には、その計算結果に大きく影響す

ることが知られている。 

左側打ち切りデータの問題は、リスク評価の分野においても最重要課題の一つとして認

識されている。欧州食品安全機関（European Food Safety Authority: EFSA）は、2010 年に

「Management of left-censored data in dietary exposure assessment of chemical substances」と題す
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る報告書を公表した(European Food Safety Authority, 2010)。EFSAは、これまでに定量下限値

未満のデータ（不検出データ）に対し、ゼロ、定量下限値もしくは定量下限値の半値などを

代入する手法（代入法）を採用してきた(European Food Safety Authority, 2010)。しかしなが

ら、左側打ち切りデータの処理方法として代入法を採用する場合、欠測値に代入する値の科

学的根拠が明確にされている必要があり、EFSA が推奨する方法ではその根拠が欠如してい

ることが指摘されている。以上のことから、EFSA は現在用いられている化学物質リスク評

価の枠組みでの課題は定量下限値の取り扱いにあるとし、曝露評価に係る化学物質左側打ち

切りデータを取り扱うための適切な統計学的アプローチについて勧告を行った(European 

Food Safety Authority, 2010)。 

EFSAは、左側打ち切りデータを処理するための先進的な統計手法として、パラメトリ

ックモデルを用いた統計手法の利用を推奨している(European Food Safety Authority, 2010)。

パラメトリックモデルを用いた統計手法の代表的なものとしては、最尤推定法（図 2-17a）

やベイズ推定法（図 2-17b）などがある。最尤推定法は、与えられたデータからそれが従う

確率分布の母数 θ を点推定する方法である（図 2-17a）(Zhu and Wong, 2001)。最尤推定法で

は、始めに尤度（ある確率論的モデルを仮定しているときに、その観測データが得られる確

率もしくは確率密度）を計算し、尤度を「手持ちの観測データのもとで、あるパラメータ値

が得られる確率」と仮定し、尤度を最大化するようなパラメータ値を探索する(Zhu and Wong, 

2001)。しかしながら、一般的に水中の腸管系ウイルス濃度には季節変動性がみられること

から、最尤推定法による母数を点推定する方法ではその変動性を十分に評価することが難し

いとされている(Pradhan and Kundu, 2011)。また、最尤法では後述するベイズ推定法とは異な

り、データをもとに白紙の状態から尤もらしい母数を推定することから、正確な推定を行う

ために膨大なデータ量を一度に分析する必要となる。 

ベイズ推定法は、母数 θ 自体を確率分布として考えており、得られたデータを情報とし

て扱うことにより、その母数 θ の分布を更新する方法である（図 2-17b）(Pradhan and Kundu, 

2011)。ベイズ推定法では、データを得る前の真値の分布を「事前分布」、データが得られた

後更新された分布を「事後分布」と定義し、分布の更新により尤もらしいと思われる母数 θ

を推定する(Pradhan and Kundu, 2011)。ベイズ推定の長所としては、あるデータから得られた

事後分布を次の推定の事前分布として扱ことができることから、比較的少ないデータから母

数を推定することが可能である。最近では、水環境サンプルから得られた化学物質濃度や微

生物濃度の左側打ち切りデータに対し、ベイズ推定法を用いて母数を推定する先行研究が増

加しており(Pradhan and Kundu, 2011)、左側打ち切りデータを処理するに際し有用な手法とし

て認識されている。 

 

  



第 2章 

 

 

51 

 

 

 

図 2-17 (a)最尤推定法および(b)ベイズ推定モデルの原理 
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2.4.2 地域特性を考慮した下水再生利用に起因する感染症リスク制御・管理 

 

先述（2.1.2）したように、ISO/TC282 をもとに下水再生利用の国際基準化活動が活発

化しているものの、国際的な基準を規定するに際し克服すべき課題が残されている。国際的

なガイドラインを規定した場合においても、国もしくは地域レベルの検討が行われた後、そ

れぞれ国や地域の状況を考慮して修正される必要がある。WHOはガイドラインを規定する

に際し、「ガイドライン値を採用する最終判断には、各国が決定すべきコストや許容リスク

レベルが係る」という立場にあるとした(World Health Organization, 2006)。一例として、2006

年 WHO ガイドラインでは、下水再生利用に係る年間許容疾病負荷として 10
-6

 DALYpppyの

採用を推奨しているものの、採用する地域によっては 10－
6
 DALYpppyを達成できない、また

は現実的ではないことを指摘している(World Health Organization, 2006)。この場合、年間許容

疾病負荷を 10
-5

 DALYpppy、もしくは 10
-4

 DALYpppyなどのより緩和されたレベルの許容リス

クを設定した場合においても、その地域において質の高い安全な水を提供するという目的に

合致していることが考えられる。 

他方で、ガイドラインなどに記述されている病原微生物の下水再生水許容濃度および下

水再生システムにおける目標除去効率の疫学的妥当性についても議論する必要がある。病原

微生物による感染症の流行には風土的特性があることから（表 2-6）、下水再生利用を実施

する地域における疫学的証拠に基づいてガイドライン値を規定することが望ましい。2006

年 WHOガイドラインでは、ロタウイルスに起因する健康リスクがその他の病原微生物（原

虫、細菌よりも高いと仮定した上で、農業灌漑用水の利用用途ごとに病原微生物の目標除去

効率を算定している（図 2-16）(World Health Organization, 2006)。欧州の下水再生利用ガイ

ドライン「Royal Decree-Law 1620/2007 of Purified Water Reuse」では、WHOガイドラインを

参考として、欧州における下水再生利用を規定している(Iglesias et al., 2010)。しかしながら、

欧州における水系感染症の大部分はノロウイルスに起因しており（表 2-6）、このことから

国際的なガイドラインに明記されている目標除去効率が、必ずしもそれぞれの国や地域の状

況（未処理下水中の病原微生物濃度のモニタリングデータ、下水再生水の利用用途、許容年

間疾病負荷など）を考慮した値ではないことが考えられる。したがって、下水再生システム

における目標除去効率については、それぞれの国や地域の状況に基づいて算出するためのシ

ステムが構築され、共有されるべきであるといえる。 
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第 3章 
 

 

下水処理プロセスにおける腸管系ウイルス 

除去効率のベイジアンモデリング 
 

 

3.1 本章の目的 

 

第 2 章（2.4.1）で述べたように、下水中の腸管系ウイルス濃度はたびたび定量下限値

以下となることが報告されている(Kitajima et al., 2014; Rachmadi et al., 2016)。下水再生利用

に関する WHOや米国、豪州・ビクトリア州などにおいて公表されているガイドラインでは、

下水再生システムを設計する場合、各下水処理ユニットにおいて腸管系ウイルスの対数除去

効率が事前に算出される必要があることを記述している(The Victoria Department of Health, 

2013; U.S. Environmental Protection Agency, 2012; World Health Organization, 2006)。しかしなが

ら、不検出データを含む腸管系ウイルス濃度データ（左側打ち切りデータ）を用いて下水処

理ユニットにおける対数除去効率を正確に評価することは困難であるとされていた

(Kitajima et al., 2014; Nordgren et al., 2009)。 

リスク評価においても、左側打ち切りデータの取り扱いについては、曝露評価における

不確実性を考慮する上で重要な課題であり、従来用いられてきた手法の正確性評価や新規統

計学的手法の利用が試みられてきた(European Food Safety Authority, 2010; Kennedy and Hart, 

2009; Kennedy, 2010)。先述（2.4.1）したベイズ推定法も左側打ち切りデータを取り扱うた

めの手法として提案された統計学的アプローチの一つであり(European Food Safety Authority, 

2010)、不検出データを含む実験データ群がパラメトリックモデルに従うことを仮定し、実

験データ群の母集団のモデルパラメータを推定する手法である(Pradhan and Kundu, 2011)。ベ

イズ推定モデルは、実験データ𝑋を観測する前にモデルパラメータが取りえる値の確率密度

分布を事前分布として表現し、実験データが観測された後にモデルパラメータが取りえる値

の確率密度分布を推定する(Pradhan and Kundu, 2011)。既往の研究において、Paulo（2005）

らは食品中の農薬汚染レベルが頻繁に不検出となることに着目し、農薬汚染食品サンプルか

ら得られた農薬濃度の打ち切りデータを用いて、対数正規分布のモデルパラメータをベイズ

推定モデルにより推定した(Paulo et al., 2005)。Paulo らの研究では検出下限値以下の農薬濃

度データ、すなわち不検出データがゼロもしくは定量下限値の状態で存在すると仮定し、そ

の判定が二項分布に従うとするモデルを開発した(Paulo et al., 2005)。しかしながら、Paulo

らによって提案されている不検出データにゼロもしくは定量下限値の値を代入する手法は、



第 3章 

 

 

54 

 

EFSA がこれまで採用してきた代入法の域を出るものではなく、特定の値を代入することに

よりデータに偏りが生じることが指摘されている(Helsel, 2006)。 

Kato（2013）らは Paulo（2005）らによって提案されたベイズ推定モデルを改良すると

ともに、下水中の腸管系ウイルス濃度分布の正確な推定に必要な検出データ数を定義した

(Kato et al., 2013)。結果として、下水中の腸管系ウイルス濃度のデータ総数が 12個以上であ

るときに、少なくとも 8個以上の検出データ数を必要とすることが示された(Kato et al., 2013)。

EFSA が 2010 年に発行した左側打ち切りデータの処理方法に関するマニュアルでは、最尤

法やベイズ推定法などのパラメトリックモデルを用いて濃度分布を推定するに際し、正確な

推定のために必要とされる検出データ数および検出率が定義される必要があることを言及

している(European Food Safety Authority, 2010)。他方で、Kato（2013）らでは、ベイズ推定手

法を用いた左側打ち切りデータからの下水中腸管系ウイルス濃度分布の正確な推定に焦点

を当てており、下水処理システムにおける腸管系ウイルス除去効率の推定方法については、

深く議論されていなかった(Kato et al., 2013)。 

本章では、先行研究で開発されたベイズ推定モデル(Kato et al., 2013)を用いて未処理下

水中および処理水中の腸管系ウイルス濃度分布をそれぞれ推定し、その分布の比から下水処

理システムにおける腸管系ウイルス除去効率を確率密度分布として得るための方法論を確

立した。また本章では、推定された腸管系ウイルス除去効率分布の精度を評価するために、

人工的に生成された左側打ち切りデータを使用し、推定された分布と人工左側打ち切りデー

タを生成した真の分布を比較し、推定精度を評価した。 

 

3.2 研究方法 

3.2.1 腸管系ウイルス除去効率のベイジアンモデリング 

 

本研究で用いるベイズ推定モデルは、不検出データに定量下限値やゼロなどの特定の値

を代入することなく，検出・不検出すべてのデータが対数正規分布に従うことを仮定し，ウ

イルス濃度分布を推定する手法である（図 3-1）(Kato et al., 2013)。ベイズ推定モデルの尤度

関数には切断対数正規分布（Truncated log-normal distribution: TLN）（Eq. 3-1）が組み込まれ

ており、ウイルス定量データはタプル関数X =  {(xi, yi)}i=1
n として定義される。ここで、変数

x および yはそれぞれ i 番目に観測されたウイルス定量データとサンプルの検出・非検出を

示すベルヌーイ確率変数（y = 1: 検出，y = 0: 非検出）を、変数 nは定量データの全サンプ

ル数を表している。タプル関数は i 番目の定量下限値を表す変数 θiを有しており、ウイルス

定量データ x とベルヌーイ確率変数 yの個数（例; 1 = 8 個、0 = 4 個）をもとに、条件付き

確率密度分布を推定する（Eq. 3-2および Eq. 3-3）。 
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図 3-1 Paulo モデルと Kato モデルのウイルス濃度分布推定の原理の比較 

 

 

〇切断対数正規分布 

 

𝑇𝐿𝑁(𝑐; 𝜇, 𝛽−1, 𝜃) =
√𝛽

(1 − 𝜑 (√𝛽(𝜃 − 𝜇))) √2𝜋 ln(10) 𝑥
× exp (−

𝛽

2
(log10(𝑥) − 𝜇)2) 

（Eq. 3-1） 

 

〇ベルヌーイ確率変数 

 

y = 1 のとき、 (1 − 𝜑 (√𝛽(θ − μ))) 

（Eq. 3-2） 

 

y = 0のとき、 𝜑 (√𝛽(𝜃 − 𝜇)) 

（Eq. 3-3） 

 

ここで、𝜑は標準正規分布の累積密度関数である。切断対数正規分布に含まれる 2つの未知

のモデルパラメータ μ（平均）と β（精度）は、周辺事後分布（μ, β│X）（Eq. 3-4）から推定

される。 
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𝑝(𝑋|𝜇, 𝛽) = ∏ (𝜑 (√𝛽(𝜃𝑖 − 𝜇)))
1−𝑦𝑖

× (1 − 𝜑(√𝛽(𝜃𝑖 − 𝜇))𝑇𝐿𝑁(𝑥𝑖;  𝜇, 𝛽−1, 𝜃𝑖))𝑦𝑖

𝑛

𝑖
 

（Eq. 3-4） 

 

本研究では、周辺事後分布（μ, β│X）から未知のモデルパラメータ μ と β を推定するために、

既往の研究で報告されている事前分布 μ～N (0, 100)および β～Gam (0.01, 0.01)を用いる。こ

こで、正規分布 N(m, ν)およびガンマ分布 Gam(a, b)は平均 m と分散 ν、および形状母数 aと

尺度母数 bによりそれぞれ定義される。下水中ウイルス濃度の事後予測分布Ppred(xlog|X)は、

周辺事後分布より得られたモデルパラメータ μ と β をもとに推定された。したがって、下水

中ウイルス濃度 Xlogの確率密度分布は、次式（Eq. 3-5）により表される。 

 

Ppred(xlog|X) = ∫ N(xlog; μ, β−1)p(μ, β|X) dμdβ 

（Eq. 3-5） 

 

ウイルス除去効率分布は、未処理下水および処理水の事後予測分布の対数比分布

p(r|Xinf,  Xeff)として与えられる。ここで，変数 Xinfおよび Xeffは，未処理下水および処理水

のウイルス濃度データをそれぞれ表す。 

 

3.2.2 腸管系ウイルス濃度の人工左側打ち切りデータの生成 

 

3.2.1 で構築した統計学的アプローチにより得られた対数比分布の推定精度を評価す

るために、始めに未処理下水および処理水の人工左側打ち切りデータをそれぞれ生成し、人

工左側打ち切りデータを用いて得られた対数比分布と、人工左側打ち切りデータを生成した

真の分布を用いて得られた対数比分布の類似度を算出した。人工左側打ち切りデータの真の

分布は、対数正規分布 LN（X; μ; β; ∞）として与えられた。未処理下水および処理水の人工

左側打ち切りデータは、データ群のシーケンス番号 i = 1,…,100において切断対数正規分布

から得られた総データ数 n 個のウイルス濃度データに対し、任意の検出データ数 npが得ら

れるように生成された。具体的には、総データ数 n = 12，18，24個の未処理下水のウイルス

濃度データを LN（Xinf; 4.0; 1.0; ∞）によりそれぞれ 100個ずつ生成し、任意の検出データ数

np = 1, 2,…, n 個の打ち切りデータ群 X1,1[n,np],…, X1,100[n,np]が得られるように検出下限値

θ1,…, θnを設定した。次いで、総データ数 n = 12，18，24個の処理水のウイルス濃度データ

を LN（Xeff; 1.0; 1.0; ∞）によりそれぞれ 100個ずつ生成し、同様の方法で打ち切りデータ群

X2,1[n,np],…, X2,100[n,np]を生成した。次いで、i = 1,…,100に対し n
2の対数比分布 p(y| X1,i[n, 1], 

X2,i[n, 1]), p(y| X1,i[n, 1], X2,i[n, 2]),…, p(y| X1,i[n, n], X2,i[n, n])を得た。 
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3.2.3 統計解析 

 

先述（3.2.2）した対数比分布間の類似度の算出には、確率密度分布の類似度を表す尺

度であるバタチャリア係数を用いた。バタチャリア係数は、常に 0~1 の範囲で変動し、最大

値 1に近いほど確率密度分布間の類似度が高いことを示している(Bhattacharya, 1943; Jones, 

2015; Kazama et al., 2010)。本研究では、バタチャリア係数を次式（Eq. 3-6）により定義した。 

 

BC = ∫ p(r|Xinf,  Xeff)ptrue(r)dr 

（Eq. 3-6） 

 

ここで、ptrue (r)は未処理下水および処理水の人工左側打ち切りデータの真の分布［LN（Xinf; 

4.0; 1.0; ∞）、LN（Xeff; 1.0; 1.0; ∞）］の対数比分布である。 

上述したように、バタリャリア係数は最大値 1に近いほど確率密度分布間の類似度が高

いことを示しているものの、「バタリャリア係数の数値がある一定以上であることが望まし

い」などの絶対的基準が存在しない。そこで本研究では、未処理下水および処理水の人工左

側打ち切りデータの検出率がともに 100%のときに、推定された事後予測分布および対数比

分布の精度が極めて高い、すなわち真の分布に限りなく近似すると仮定した。本研究では，

Kruskal-Wallis 検定（ノンパラメトリック法による一元要因分散分析）（Eq. 3-7）により、未

処理下水および処理水の総データ数が 12個、且つ検出率がともに 100%のときに得られたバ

タチャリア係数を評価基準として、それ以外の条件で得られたバタチャリア係数との統計的

有意差を検定した。なお、Kruskal-Wallis 検定の有意水準は、α = 0.01 とした。 

 

H =
12

N(N + 1)
∑

Ri
2

ni

c

i=1

− 3(N + 1) 

（Eq. 3-7） 

 

同順位のデータが存在する場合は，次式（Eq. 3-8）により検定統計量 Hを補正する。 

 

H0 =
H

1 − ∑(t𝑖
3 − t𝑖) /(N3 − N)

 

（Eq. 3-8） 

 

ここで、Nは全体のデータ総数、C はデータ群の数、Σ Riは各データ群における順位、niは

各データ群におけるデータ総数、tiは i 番目（i 位）における同順位のデータ数である。 

本研究では、Kruskal-Wallis 検定を行う前に、バタチャリア係数のデータ外れ値（outliers）
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と考えられる数値を、四分位範囲（Interquartile Range: IQR）を用いて除外した。IQR は、箱

ひげ図における 25%tile 値と 75%tile 値の間の距離であり、第 1 分位点および第 3 四分位点

から 1.5×IQR 以上離れている数値を外れ値とした。 

 

3.3 研究結果 

 

未処理下水および処理水の腸管系ウイルス濃度の人工左側打ち切りデータ群は、対数正

規分布 LN（Xinf; 4.0; 1.0; ∞）および LN（Xeff; 1.0; 1.0; ∞）に従って、データ総数 n = 12, 18, 24

に対しそれぞれ 100個の人工左側打ち切りデータ群（i = 1,…,100）が得られるように生成さ

れた。生成された 100個の人工左側打ち切りデータ群は、それぞれ任意の検出データ数 np = 

1, 2,…, nを含み、144通り（12×12）、324通り（18×18）、576通り（24×24）のすべての検出

データの組合せに対し、バタチャリア係数がそれぞれ 100個ずつ得られた。 

データ総数 n = 12 のときに得られた 100 個のバタチャリア係数のパーセンタイル値

（5%tile値、25%tile値、50%tile値、75%tile値）を図 3-2に示す。上述したように、n = 12

図3-2 未処理下水および下水処理水のデータ総数がそれぞれ n = 12であるときの人工左側

打ち切りデータから得られたバタチャリア係数: (a)5%tile 値、(b)25%tile 値、

(c)50%tile値、(d) 75%tile値。X軸および Y軸は未処理下水および処理下水中にお

けるそれぞれの検出データ数、Z 軸はバタチャリア係数を示している。底面の等高

線は、内側からそれぞれ 0.9、0.8および 0.7を示す。 
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では、100個のバタリャリア係数が 144セット得られた。図 3-2より、バタチャリア係数の

値は、未処理下水中および処理水中の検出データ数の増加に伴い上昇する傾向にあることが

認められた。先述（3.2.3）したように、バタチャリア係数は確率密度分布間の類似度を表

す統計量であることから、言い換えれば、未処理下水中および処理水中のウイルス濃度の検

出データ数が増加することにより、対数比分布の推定精度が上昇することが示された。 

IQR に基づいて外れ値を除外したバタチャリア係数を図 3-3aに示す。先述（3.2.3）し

たように、本研究では、未処理下水および処理水の人工左側打ち切りデータの検出率がとも

に 100%であるときに得られたバタチャリア係数を評価基準とし、Kruskal-Wallis 検定により

統計学的有意差が認められなかった検出データの組合せの最小値を、ベイズ推定モデルを用

いた下水処理システムにおける腸管系ウイルス除去効率の推定に必要な検出データ数の組

合せとして定義した。Kruskal-Wallis 検定の結果より、検出率 100%の組合せを除く 143通り

の検出データの組合せの中から、10 通りの組合せから得られたバタチャリア係数と検出

100%の組合せから得られたバタチャリア係数の間で統計学的有意差が認められなかった

（図 3-3b）。また、統計学的有意差が認められなかった検出データ数の組合せの内、検出デ

ータ数および検出率の組合せの最小値は、それぞれ（12, 9）および（100%, 75%）であった。 

 

 

 

 

図3-3 未処理下水および下水処理水のデータ総数がそれぞれ n = 12であるときの人工左側

打ち切りデータから得られたバタチャリア係数: (a) 四分位範囲（IQR）に基づいて

外れ値を除外したバタチャリア係数の箱ひげ図、(b) 未処理下水および下水処理水

の検出データの組合せ。白色および灰色のマスは、Kruska-Wallis 検定により統計学

的有意差が認められなかった検出データの組合せ、および統計学的有意差が認めら

れた検出データの組合せをそれぞれ示す。 
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データ総数 n = 18 のときに得られた 100 個のバタチャリア係数のパーセンタイル値

（5%tile値、25%tile値、50%tile値、75%tile値）および外れ値を除外したバタチャリア係数

をそれぞれ図 3-4および図 3-5aに示す。データ総数 n = 18 では、100 個のバタリャリア係

数が 323セット得られた。図 3-5aより、n = 18 の未処理下水および処理水の人工左側打ち

切りデータの検出率がともに 100%である場合では、n = 12 のときと比較して得られるバタ

チャリア係数の値が比較的高いことが示された。本研究では、n = 12の未処理下水および処

理水の人工左側打ち切りデータの検出率がともに 100%であるときに得られた対数比分布の

推定精度が高いとみなし、そのときに得られたバタリャリア係数を以降の解析（n = 18、n =24

の場合）においても評価基準として利用できるものとした。具体的には、n = 18のときに得

られたバタチャリア係数 323 セットと n=12 のときの検出率 100%の組合せから得られたバ

タチャリア係数の間における統計学的有意差を順次検定し、統計学的有意差が認められなか

った n = 18 の検出データの組合せの最小値を必要な検出データ数および検出率として定義

図3-4 未処理下水および下水処理水のデータ総数がそれぞれ n = 18であるときの人工左側

打ち切りデータから得られたバタチャリア係数: (a)5%tile 値、(b)25%tile 値、

(c)50%tile 値、(d)75%tile 値。X 軸および Y 軸は未処理下水および処理下水中にお

けるそれぞれの検出データ数、Z 軸はバタチャリア係数を示している。底面の等高

線は、内側からそれぞれ 0.9、0.8および 0.7を示す。 
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した。結果として、n = 18 のときの 323 通りの検出データの組合せの中から、60通りの組合

せから得られたバタチャリア係数と、n=12のときの検出率 100%の組合せから得られたバタ

チャリア係数の間で統計学的有意差が認められなかった（図 3-5b）。また、統計学的有意差

が認められなかった検出データ数の組合せの内、検出データ数および検出率の組合せの最小

値は、それぞれ（16, 10）および（89%, 56%）であった。 

  

図3-5 未処理下水および下水処理水のデータ総数がそれぞれ n = 18であるときの人工左側

打ち切りデータから得られたバタチャリア係数: (a) 四分位範囲（IQR）に基づいて

外れ値を除外したバタチャリア係数の箱ひげ図、(b) 未処理下水および下水処理水

の検出データの組合せ。白色および灰色のマスは、Kruska-Wallis 検定により統計学

的有意差が認められなかった検出データの組合せ、および統計学的有意差が認めら

れた検出データの組合せをそれぞれ示す。 
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データ総数 n = 24 のときに得られた 100 個のバタチャリア係数のパーセンタイル値

（5%tile値、25%tile値、50%tile値、75%tile値）および外れ値を除外したバタチャリア係数

をそれぞれ図 3-6および図 3-7aに示す。データ総数 n = 24では、100 個のバタリャリア係

数が 576セット得られた。n = 24の場合においても、n = 12の未処理下水および処理水の人

工左側打ち切りデータの検出率がともに 100%であるときに得られたバタリャリア係数を

Kruskal-Wallis 検定における評価基準として使用した。Kruskal-Wallis 検定の結果より、検出

率 100%の組合せを除く 576 通りの検出データの組合せの中から、201 通りの組合せから得

られたバタチャリア係数と検出 100%の組合せから得られたバタチャリア係数の間で統計学

的有意差が認められなかった（図 3-7b）。また、統計学的有意差が認められなかった検出デ

ータ数の組合せの内、検出データ数および検出率の組合せの最小値は、それぞれ（21, 8）お

よび（89%, 56%）であった。 

 

 

 

図3-6 未処理下水および下水処理水のデータ総数がそれぞれ n = 24であるときの人工左側

打ち切りデータから得られたバタチャリア係数: (a) 5%tile値、(b) 25%tile値、(c) 

50%tile値、(d) 75%tile 値。X軸および Y軸は未処理下水および処理下水中における

それぞれの検出データ数、Z軸はバタチャリア係数を示している。底面の等高線は、

内側からそれぞれ 0.9、0.8および 0.7を示す。 
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図3-7 未処理下水および下水処理水のデータ総数がそれぞれ n = 24であるときの人工左側

打ち切りデータから得られたバタチャリア係数: (a) 四分位範囲（IQR）に基づいて

外れ値を除外したバタチャリア係数の箱ひげ図、(b) 未処理下水および下水処理水

の検出データの組合せ。白色および灰色のマスは、Kruska-Wallis 検定により統計学

的有意差が認められなかった検出データの組合せ、および統計学的有意差が認めら

れた検出データの組合せをそれぞれ示す。 

 

3.4 考察 

 

本章では、下水再生システムにおける腸管系ウイルス除去効率のより正確な評価を目的

として、ベイズ推定モデルを用いて得られた未処理下水中および処理水中の腸管系ウイルス

濃度分布の比から、腸管系ウイルス除去効率を確率密度分布として得るための確率論を確立

した。また本章で確立した手法により得られたウイルス除去効率分布（対数比分布）の推定

精度を評価するために、人工的に生成した腸管系ウイルス濃度の左側打ち切りデータから対

数比分布を推定し、左側打ち切りデータを生成した真の分布との類似度をバタチャリア係数

により評価した。データ総数 n = 12のときに未処理下水および処理水の左側打ち切りデータ

において必要とされる検出データ数および検出率の組合せの最小値は、それぞれ（12, 9）お

よび（100%, 75%）であった（図 3-3b）。n = 24 の場合、未処理下水および処理水の左側打

ち切りデータにおいて必要とされる検出データ数および検出率の組合せの最小値は、それぞ

れ（21, 8）および（88%, 33%）であった（図 3-7b）。対数比分布の推定に必要とされる検出

率の組合せの最小値は、データ総数の増加に伴い減少する傾向を示した。対数比分布の推定

に必要とされる検出データ数の組合せの最小値については、処理水中で必要とされる検出デ

ータ数がデータ総数の変化によらずほぼ一定であることが示された。以上のことから、本章

で確立した腸管系ウイルス除去効率の推定手法では、腸管系ウイルスの検出率よりも検出デ

ータ数に依存することが示唆された。 
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下水再生システムの腸管系ウイルス除去の原理は極めて複雑であり、先行研究において

知見の蓄積が試みられている。Miura（2005）らは、下水処理システムにおける腸管系ウイ

ルス除去効率が下水処理ユニットの運転条件や腸管系ウイルスの種類によって異なること

を示している(Miura et al., 2015)。本章で構築した腸管系ウイルス除去効率分布の推定手法は、

除去効率の推定に際し腸管系ウイルス濃度の定量値のみを必要とすることから、下水処理プ

ロセスの運転条件および形状、もしくは腸管系ウイルスの種類などに依存することなく腸管

系ウイルス除去効率分布を推定することが可能である。他方で、本手法では腸管系ウイルス

除去効率分布の形状を推定するに際し、腸管系ウイルスの検出・不検出の頻度が重要なパラ

メータとなり、その頻度は定量下限値に依存する。 

本研究で採用したベイズ推定モデルは、欠測値を含む下水中の腸管系ウイルス濃度デー

タが対数正規分布に従うことを仮定している(Kato et al., 2013)。しかしながら、環境サンプ

ルなどから得られた腸管系ウイルス濃度データが対数正規分布以外に従う場合には、本手法

を適用できないことが課題となる。したがって、今後対数正規分布以外の確率密度分布を用

いた場合におけるウイルス除去効率の推定および評価が必要になると考えられる。 

 

3.5 結論 

 

本章では、先行研究で開発されたベイズ推定モデルを用いて、未処理下水中および処理

水中の左側打ち切りデータから腸管系ウイルス濃度分布をそれぞれ推定し、その分布の比か

ら下水処理システムにおける腸管系ウイルス除去効率分布を確率密度分布として得た。さら

に本章では、下水処理システムにおける腸管系ウイルス除去効率分布を正確に推定する上で、

未処理下水中および処理水中において必要な腸官系ウイルス濃度の検出データ数および検

出率を定義した。結果として、未処理下水および処理水の人工左側打ち切りデータ総数が n 

= 12（12×12）、18（18×18）、24（24×24）である場合に必要な検出データ数の最小の組合せ

は、それぞれ（12, 9）、（16, 10）、（21, 8）であり、必要な検出率の最小の組合せは、それぞ

れ（100%, 75%）、（89%, 56%）、（88%, 33%）であった。本研究で提案する手法を用いて得ら

れたウイルス除去効率分布の精度は、腸管系ウイルスの検出率よりも検出データ数に依存す

ることが示唆された。 
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第 4章 
 

 

国内下水処理場における腸管系ウイルス 

除去効率の推定
 

 

4.1 本章の目的 

 

第 3 章では、先行研究で開発されたベイズ推定モデル(Kato et al., 2013)を用いて、より

正確な下水処理性能の評価を目的とした手法を確立し、さらに下水処理システムにおける腸

管系ウイルス除去効率分布を推定する上で、未処理下水中および処理水中において必要な腸

官系ウイルス濃度の検出データ数を定義した(Ito et al., 2015)。そこで本章では、実下水処理

場の下水サンプルから得られた腸官系ウイルスの実測値に対して、先述した方法（3.2.1）

を適用し、下水サンプル中の腸管系ウイルスの濃度分布およびその除去効率分布を推定した。

下水中の腸管系ウイルス濃度データは、先行研究において国内下水処理場 4 ヶ所の下水サン

プル（未処理下水、二次処理水および塩素消毒水）から得られたノロウイルス genogroup I

（NoV GI）、ノロウイルス genogroup II（NoV GII）およびアデノウイルス（AdV）の定量値

を用いた(Katayama et al., 2008)。また本章では、各下水処理場の下水処理ユニットごと（二

次処理、塩素消毒）に NoV GI、NoV GII および AdV の除去効率分布をそれぞれ推定し、各

下水処理場の二次処理間、塩素消毒間もしくは下水処理ユニットのウイルス種間における除

去効率の差を、統計学的手法を用いて検定した。 

 

4.2 研究方法 

4.2.1 本章で用いた腸管系ウイルス濃度の左側打ち切りデータ 

 

腸官系ウイルスの左側打ち切りデータは、先行研究で報告されている 4 ヶ所の国内下水

処理場（表 4-1）の未処理下水、二次処理水および塩素消毒水から得られた NoV GI、NoV GII

および AdV の定量値を用いた(Katayama et al., 2008)。未処理下水中、二次処理水中および塩

素処理水中の NoV GI、NoV GII および AdV の定量データを表 4-2に示す。本研究で用いる

ベイズ推定モデルによるウイルス除去効率分布の推定には、処理前後のそれぞれのデータ群

において一定の検出データ数を必要とするが（第 3 章、図 3-3）、先行研究で報告されてい

る NoV GI、NoV GII および AdV の濃度データ群は本研究で用いたベイズ推定モデルを適用

可能な検出データ数を有していた。先行研究において、NoV GI、NoV GII および AdV 濃度
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は、最確数法（Most probable number: MPN）による検出・非検出のサンプル数に基づいた定

量計算法と定量 PCR による迅速な対象遺伝子の検出を組み合わせた定量法である

MPN-qPCR を用いて定量された。MPN 法は、サンプル中の微生物濃度がポアソン分布に従

うことを仮定し、選択培地などに段階的に希釈したサンプルを接種することで、サンプルの

希釈率と微生物の増殖が認められた培地の数（陽性数）から最確数表に基づいて微生物濃度

を推定する手法である。先行研究(Katayama et al., 2008)では、AdV、NoV GI および NoV GII

の DNA・cDNA サンプルから 10 倍段階希釈系列を作製し、各希釈段階のサンプルを 3 反復

（in triplicate）の qPCR に供した後、3 反復すべてが陰性（対象遺伝子の増幅が認められな

い）となる希釈段階を求めた。最終的に、サンプルの希釈率および各希釈段階における陽性

（対象遺伝子の増幅が認められる）・陰性の数から最確数表により MPN を求め、下水サン

プル中の NoV GI、NoV GII および AdV 濃度を推定した。また、先行研究では PCR におけ

る腸管系ウイルスの検出単位として、PCR 検出単位（PCR detection unit: PDU）を採用して

いる。 

 

表 4-1 対象とした国内下水処理場の概要 

（Katayama et al., 2008 をもとに作成） 

 

 

  

下水処理場 所在地
水理学的滞留時間

（hr）

流域面積

（km
2）

流域人口
（人）

処理流量

（m
3
/day）

A
a 大阪府 8.1 25 290,000 73,000

B
a 京都府 8.1 81 770,000 571,000

C
a 埼玉県 9.3 44 297,000 121,000

D
a 東京都 14.1 35 63,000 28,000

a. 本研究では、各下水処理場をA、B、C、Dとして定義（Katayama et al., 2008では、A、B、C、Eとし

てそれぞれ定義されている）
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表 4-2 下水サンプル（未処理下水、二次処理水および塩素消毒水）から得られたノロウイ

ルス genogroup I（NoV GI）、ノロウイルス genogroup II（NoV GII）およびアデノウ

イルス（AdV）の定量データ（Katayama et al., 2008 をもとに作成） 

 

 

  

A 11/12 (92%) 1.3 0.9 0.26~2.74

B 12/12 (100%) 1.4 1.2 ‐0.36~3.12

C 12/12 (100%) 1.7 0.8 0.44~3.12

D 12/12 (100%) 1.7 1.0 0.44~3.74

A 12/12 (100%) 1.2 0.8 0.04~2.46

B 12/12 (100%) 1.6 0.9 ‐0.05~3.12

C 12/12 (100%) 1.7 0.6 1.05~3.12

D 12/12 (100%) 2.0 0.9 0.76~3.74

A 12/12 (100%) 2.4 0.6 1.53~3.19

B 12/12 (100%) 2.0 0.5 1.11~3.19

C 12/12 (100%) 2.6 0.5 1.53~3.51

D 12/12 (100%) 2.8 1.0 0.51~3.81

A 12/12 (100%) 0.2 1.2 ‐1.36~2.12

B 12/12 (100%) 0.4 0.8 ‐0.96~1.74

C 12/12 (100%) 0.3 0.8 ‐1.43~1.12

D 11/12 (92%) 0.0 0.7 ‐0.96~1.46

A 10/12 (83%) -0.1 0.9 ‐1.36~1.12

B 12/12 (100%) 0.2 0.8 ‐1.36~1.12

C 12/12 (100%) -0.1 0.9 ‐1.36~1.46

D 12/12 (100%) -0.2 0.8 ‐1.36~1.12

A 12/12 (100%) 0.8 0.7 ‐0.22~2.19

B 12/12 (100%) 1.0 0.7 ‐0.53~1.81

C 12/12 (100%) 1.2 0.7 0.53~2.81

D 11/12 (92%) 1.0 0.7 0.11~2.19

A 12/12 (100%) -0.2 0.9 ‐1.36~1.12

B 12/12 (100%) 0.2 0.7 ‐0.96~1.46

C 12/12 (100%) -0.1 0.8 ‐1.14~1.46

D 11/12 (92%) 0.1 0.9 ‐0.96~1.46

A 10/12 (83%) -0.2 0.7 ‐1.43~0.74

B 11/12 (91%) 0.3 0.8 ‐0.96~1.74

C 12/12 (100%) -0.4 0.9 ‐1.36~1.46

D 12/12 (100%) -0.5 0.7 ‐1.43~0.74

A 12/12 (100%) 0.8 0.4 0.11~1.53

B 12/12 (100%) 1.1 1.0 ‐0.98~2.53

C 12/12 (100%) 1.1 0.5 0.11~1.53

D 12/12 (100%) 0.8 0.6 ‐0.68~1.53

定量値の範囲
（log-PDU/mL）

対数平均サンプル ウイルス 下水処理場
検出サンプル数
（検出率）

対数標準偏差

未処理下水

NoVGI

NoVGII

AdV

二次処理水

NoVGI

NoVGII

AdV

塩素処理水

NoVGI

NoVGII

AdV
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4.2.2 ベイズ推定手法を用いた腸管系ウイルス対数除去効率分布の推定 

 

本章では、先述した方法（3.2.1）に従って未処理下水、二次処理水および塩素処理水

中の AdV、NoVGIおよび NoV GII濃度を確率密度分布として推定した。未処理下水中の NoV 

GII 濃度分布として採用する確率密度分布を選択するために、赤池情報量基準（Akaike’s 

information criterion: AIC、Eq. 4-1）およびベイズ情報量基準（Bayesian Information Criterion: 

BIC、Eq. 4-2）を用いて(Vrieze, 2012)、微生物の濃度データを表すために比較的多く用いら

れている 3 種類の確率密度分布（正規分布、対数正規分布およびガンマ分布）(Haas et al., 

2014)の適合性評価を行った。AIC と BIC は、統計モデルの「予測の良さ」を表すモデル選

択基準であり、AIC と BIC の統計量が最小となる統計モデルを対象とするデータ群の分布

を表す上で最適なモデルの候補として選択するものである(Vrieze, 2012)。AIC と BIC の算出

式（Eq. 4-1 および Eq. 4-2）は、対象とするデータ群に対する統計モデルの「あてはまりの

悪さ」を表す統計量である逸脱度［-2 𝑙𝑛(𝐿)、最大対数尤度𝑙𝑛(𝐿)に-2 を乗じたパラメータ］

が組み込まれており、原理としては逸脱度が最小となる統計モデルを最適なモデルとして逆

説的に選択する(Vrieze, 2012)。 

 

AIC =  −2(𝑙𝑛(𝐿) − 𝑘) 

（Eq. 4-1） 

 

BIC =  −2 𝑙𝑛(𝐿) + 𝑘 𝑙𝑛(𝑛) 

（Eq. 4-2） 

 

ここで、𝑙𝑛(𝐿)は最大対数尤度、𝑘は最尤推定したパラメータ数、𝑛はデータ総数である。

なお、AIC および BIC の算出には以下の R コードを用いた。 
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〇AIC と BIC の算出に用いた R コードを以下に示す。 

 

#Virus concentration datasets in influent, secondary effluent and chlorine disinfected effluent 

conc <- c()   #Input of virus concentration datasets 

logconc <- log10(conc)  #logarithmic virus concentration 

mean <- mean (conc)  #mean of virus concentration 

logmean <- mean(logconc)  #logarithmic mean of virus concentration 

sd <- sd(conc)   #standard deviation of virus concentration 

logsd<- sd(logconc)  #logarithmic standard deviation of virus concentration 

count.data <- length(conc)  #number of virus concentration data observed 

 

# Estimation of logarithmic maximum likelihood estimator in normal distribution 

kn <- 2    #the number of parameters in normal distribution 

Ln <- function(arg){ 

likelihoodn <- 1/sqrt(2*pi*arg[2]^2)*exp(-(conc-arg[1])^2/(2*arg[2]^2)) 

return(sum(log(likelihoodn))) 

} 

data.optn <- optim(par=c(mean, sd), Ln, control=list(fnscale=-1)) 

LMLEn <- data.optn$value #logarithmic maximum likelihood estimator for normal distribution 

 

# Calculation of Akaike and Bayesian information criterion (AIC and BIC) for normal distribution 

AICn <- -2*(LMLEn-kn)   

# Akaike information criterion for normal distribution 

print(AICn) 

BICn <- -2*LMLEn+kn*log(count.data)  

# Bayesian information criterion for normal distribution 

print(BICn) 

 

# Estimation of logarithmic maximum likelihood estimator in log-normal distribution 

kln <- 2    #the number of parameters in log-normal distribution 

Lln <- function(arg){ 

likelihoodln <- 1/sqrt(2*pi*arg[2]^2)*exp(-(logconc-arg[1])^2/(2*arg[2]^2)) 

return(sum(log(likelihoodln))) 

} 

data.optln <- optim(par=c(logmean, logsd), Lln, control=list(fnscale=-1)) 

LMLEln <- data.optln$value 

#logarithmic maximum likelihood estimator for log-normal distribution 
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# Calculation of Akaike and Bayesian information criterion (AIC and BIC) for log-normal 

distribution 

AICln <- -2*(LMLEln-kln)   

# Akaike information criterion for log-normal distribution 

print(AICln) 

BICln <- -2*LMLEln+kln*log(count.data) 

# Bayesian information criterion for log-normal distribution 

print(BICln) 

 

# Estimation of logarithmic maximum likelihood estimator in gamma distribution 

library(MASS) 

kg <- 2    #the number of parameters in gamma distribution 

parameter <- fitdistr(conc,”gamma”) 

parameterlist <- matrix(unlist(parameter), ncol=1) 

shape <- parameterlist[1] 

rate <- parameterlist[2] 

LMLEg <- sum(dgamma(conc, shape, rate, log=TRUE)) 

#logarithmic maximum likelihood estimator for gamma distribution 

 

# Calculation of Akaike and Bayesian information criterion (AIC and BIC) for gamma distribution 

AICg <- -2*(LMLEg-kg) 

# Akaike information criterion for gamma distribution 

print(AICg) 

BICg <- -2*LMLEg+kg*log(count.data) 

# Bayesian information criterion for gamma distribution 

print(BICg) 

 

  



第 4章 

 

 

71 

 

4.2.3 統計解析 

 

4.2.2で得られた各下水処理場の下水処理ユニットにおける NoV GI、NoV GII および

AdV 除去効率分布をもとに、統計学的手法を用いてそれぞれの統計量（平均、標準偏差、

95%信頼区間）を算出した。具体的には、始めに NoV GI、NoV GII および AdV 除去効率分

布をもとに 10,000 個の乱数を発生させ、それぞれのデータ群に含まれる外れ値を前章で用

いた IQR に基づく手法（3.2.3）により除外した。外れ値を除外したそれぞれのデータ群か

らパーセンタイル値を 0%tile 値から 100%tile 値まで 1%間隔で抽出し（それぞれのデータ群

から 101 個のパーセンタイル値が得られる）、抽出したパーセンタイル値をもとに平均、標

準偏差および 95%信頼区間を算出した。次いで、101 個のパーセンタイル値を用いて、各下

水処理場の二次処理間、塩素消毒間、もしくはウイルス種間の除去効率の統計学的有意差を、

一元配置分散分析（one-way analysis of variance: ANOVA）および多重比較検定（Scheffe test）

を用いて検定した。ANOVA は検定対象となるデータ群全体における統計学的有意差を検定

する手法であり、Scheffe test は各データ群間における統計学的有意差を検定する手法である。

ANOVA では扱うデータ群の正規性を前提としていることから、101 個のパーセンタイル値

の正規性についてカイ二乗の正規性検定を用いて事前に検定した。なお、ANOVA および

Scheffe test は、エクセル統計 2012（Microsoft corporation, SSRI, Tokyo, Japan）を用いて行っ

た。 

 

4.3 研究結果 

 

各下水処理場（A、B、C、D）の未処理下水中、二次処理水中、塩素処理水中の NoV GI、

NoV GIIおよびAdVの濃度データ群に対するベイズ推定モデルの適合性を評価するために、

正規分布、対数正規分布およびガンマ分布について AIC および BIC を算出した（表 4-3）。

先述（4.2.2）したように、AIC と BIC が最小となる統計モデルが対象データ群の分布を表

す上で最適なモデルの候補として選択される。AIC と BIC の結果として、下水処理場 D の

塩素消毒水中の NoV GII 濃度データ群を除くすべての濃度データ群が対数正規分に適合す

ることが示唆され、下水処理場 D の塩素消毒水中の NoV GII 濃度データ群については、ガ

ンマ分布に適合することが示唆された（表 4-3）。本研究で用いるベイズ推定モデルでは、

腸管系ウイルス濃度データ群が対数正規分布に従うことを仮定していることから(Ito et al., 

2015; Kato et al., 2013)、下水処理場 D の塩素消毒水中の NoV GII 濃度データ群については以

降の解析から除外した。 

ベイズ推定モデルにより得られた各下水処理場の未処理下水中、二次処理水中および塩

素消毒水中の NoV GI、NoV GII および AdV の濃度分布の統計量（事後平均、事後標準偏差）

を表4-4に示す。未処理下水中のAdV濃度の事後平均は 2.0~2.8 log10 PDU/mLの範囲であり、

NoV GI 濃度の事後平均（1.2~1.7 log10 PDU/mL）および NoV GII 濃度の事後平均（1.3~2.0 log10 

PDU/mL）と比較して AdV が高濃度で存在することが認められた。次いで、二次処理水中
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のNoV GI濃度、NoV GII濃度およびAdV濃度の事後平均は、それぞれ-0.2~0.4 log10 PDU/mL、

-0.6~0.2 log10 PDU/mL、0.8~1.2 log10 PDU/mL であり、二次処理における NoV GI、NoV GII

および AdV の除去が認められた。しかしながら、塩素処理水中の NoV GI 濃度、NoV GII

濃度および AdV 濃度の事後平均は、それぞれ-0.2~0.2 log10 PDU/mL、-0.6~0.1 log10 PDU/mL、

0.8~1.1 log10 PDU/mL であり、塩素消毒における NoV GI、NoV GII および AdV の除去が認

められなかった。他方で、NoV GI、NoV GII および AdV 濃度の定量データ群から直接算出

した対数平均（表 4-2）とベイズ推定モデルを用いて推定した事後平均（表 4-4）をそれぞ

れ比較した結果、下水サンプルからの腸管系ウイルス検出率と平均値の差が増加することが

認められた。 
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表 4-3 赤池情報量基準（AIC）およびベイズ情報量基準（BIC） 

（青色は、最適なモデルの候補として選択される確率モデルを示す） 

 

 

正規分布 対数正規分布 ガンマ分布 正規分布 対数正規分布 ガンマ分布

A 148.2 32.8 125.4 146.2 30.9 123.5

B 180.0 41.5 195.8 178.2 39.6 194.0

C 179.0 31.0 146.8 177.2 29.1 145.0

D 213.8 37.7 NaN
a 212.0 35.9 NaN

A 124.1 42.2 77.0 122.2 40.4 75.1

B 104.3 31.9 74.5 102.5 30.1 72.6

C 79.7 31.3 65.6 77.9 29.5 63.8

D 82.3 27.7 52.0 80.4 25.7 50.1

A 69.9 34.3 42.3 68.0 32.5 40.5

B 89.1 30.0 63.5 87.3 28.1 61.7

C 88.7 31.6 52.8 86.8 29.8 50.9

D 83.6 32.4 57.4 81.7 30.5 55.4

A 143.0 30.5 121.2 141.1 28.6 122.2

B 179.1 35.3 145.9 177.3 33.5 144.1

C 178.8 25.3 145.7 177.0 23.4 143.9

D 213.6 34.9 NaN 211.8 33.1 NaN

A 60.2 28.6 39.4 58.3 26.8 37.6

B 73.7 31.6 62.0 71.8 29.8 60.1

C 88.5 34.6 53.5 86.7 32.8 51.6

D 75.7 33.0 45.1 73.8 31.1 43.3

A 46.9 25.2 33.1 44.9 23.2 30.4

B 96.8 30.2 68.3 94.9 28.3 66.4

C 88.9 35.6 39.7 87.1 33.8 37.9

D 50.3 28.6 26.1 48.4 26.8 24.3

A 188.0 22.7 177.0 186.2 20.9 175.1

B 182.2 22.2 156.8 180.3 20.4 155.0

C 200.1 21.3 184.6 198.3 19.4 182.8

D 226.0 37.3 NaN 224.2 35.5 NaN

A 127.3 27.7 96.6 125.4 25.9 94.8

B 115.0 29.7 105.0 113.2 27.9 103.2

C 161.8 28.0 123.9 159.9 26.2 122.1

D 118.0 25.5 100.5 116.0 23.6 98.6

A 89.4 13.9 80.0 87.5 12.0 78.1

B 145.7 36.7 113.5 143.9 34.8 111.6

C 97.5 18.7 96.6 95.6 16.9 94.7

D 96.0 26.5 87.8 94.2 24.7 85.9

a. Not a Number

ウイルス サンプル 下水処理場
AIC BIC

AdV

未処理下水

塩素処理水

NoVGI

未処理下水

塩素処理水

NoVGII

未処理下水

塩素処理水

二次処理水

二次処理水

二次処理水
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表 4-4 ベイズ推定により得られた各下水処理場（A、B、C、D）の未処理下水中、二次処

理水中および塩素消毒水中のノロウイルス genogroup I（NoV GI）、ノロウイルス

genogroup II（NoV GII）およびアデノウイルス（AdV）の濃度分布の統計量（事後

平均、事後標準偏差）（下水処理場 D の塩素消毒水中の NoV GII 濃度データ群は、

ガンマ分布に従うことが示唆されたため、本解析から除外） 

 

95%信頼区間a

(下限, 上限)

A 1.2 1.4 (0.4, 2.0)

B 1.4 1.3 (0.7, 2.2)

C 1.7 0.9 (1.2, 2.2)

D 1.7 1.1 (1.1, 2.4)

A 1.3 0.8 (0.8, 1.7)

B 1.6 1.0 (1.0, 2.2)

C 1.7 0.7 (1.3, 2.1)

D 2.0 1.0 (1.4, 2.6)

A 2.4 0.6 (2.1, 2.7)

B 2.0 0.6 (1.6, 2.3)

C 2.6 0.6 (2.2, 2.9)

D 2.8 1.1 (2.2, 3.5)

A 0.2 1.4 (-0.5, 1.0)

B 0.4 0.9 (-0.1, 0.9)

C 0.3 0.9 (-0.2, 0.8)

D -0.2 1.1 (-0.8, 0.5)

A -0.6 1.5 (-1.4, 0.3)

B 0.2 0.9 (-0.3, 0.7)

C -0.1 1.0 (-0.7, 0.5)

D -0.2 0.9 (-0.7, 0.3)

A 0.8 0.8 (0.4, 1.2)

B 1.1 0.8 (0.6, 1.5)

C 1.2 0.8 (0.8, 1.7)

D 0.8 1.4 (0.0, 1.6)

A -0.2 1.0 (-0.8, 0.3)

B 0.2 0.8 (-0.3, 0.7)

C -0.1 0.9 (-0.6, 0.4)

D -0.1 1.3 (-0.9, 0.6)

A -0.6 1.3 (-1.3, 0.2)

B 0.1 1.3 (-0.6, 0.8)

C -0.4 1.0 (-1.0, 0.2)

D ― ― ―

A 0.8 0.7 (0.4, 1.2)

B 1.1 1.1 (0.4, 1.7)

C 1.1 0.5 (0.8, 1.4)

D 0.8 0.7 (0.4, 1.2)

a. 95%信頼区間は、事後平均および事後標準偏差をもとに算出

事後標準偏差

未処理下水

NoVGI

NoVGII

AdV

サンプル ウイルス 下水処理場 事後平均

NoVGI

NoVGII

AdV

塩素処理水

NoVGI

NoVGII

AdV

二次処理水
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先述した方法（3.2.1）により得られた各下水処理場の二次処理および塩素消毒におけ

るNoV GI、NoV GIIおよびAdVの除去効率分布の統計量を表4-5と表4-6にそれぞれ示す。

また、各下水処理場の二次処理および塩素消毒における NoV GI、NoV GII および AdV の除

去効率分布をそれぞれ図 4-1(a)～(c)、図 4-3(a)～(d)と図 4-2(a)～(c)、図 4-4(a)～(d)

にそれぞれ示す。次いで、各下水処理場の二次処理間、塩素消毒間もしくは各下水処理ユニ

ットのウイルス種間における除去効率の統計学的有意差を、ANOVA と Scheffe test により検

定した。抽出した 101 個のパーセンタイル値の正規性については、カイ二乗の正規性検定を

用いて事前に検定した結果、すべてのパーセンタイル値のデータ群において正規性が棄却さ

れなかった（結果は表示せず）。先述（4.2.3）したように、本章では各下水処理場の二次処

理間、塩素消毒間もしくはウイルス種全体における統計学的有意差を ANOVA と Scheffe test

を用いて検定した。ANOVA の結果として、下水処理場の二次処理間において NoV GI、NoV 

GII および AdV の除去効率の統計学的有意差がそれぞれ認められた（P<0.01）［図 4-1(d)～

(f)］。しかしながら、下水処理場の塩素処理槽間については、NoV GI、NoV GII および AdV

すべての除去効率において統計学的有意差が認められなかった（P≧0.05）［図 4-2(d)～(f)］。

ANOVA において二次処理全体の除去効率において統計学的有意差が認められたことから、

次に Scheffe test を用いて各下水処理場の二次処理間の NoV GI、NoV GII および AdV の除去

効率における統計学的有意差を検定した。Scheffe test の結果として、二次処理における NoV 

GI 除去効率では、下水処理場 A vs 下水処理場 D（P<0.01）、下水処理場 B vs 下水処理場 D

（P<0.01）において統計学的有意差が認められた。二次処理における NoV GII および AdV

除去効率については、それぞれ NoV GII［下水処理場 B vs 下水処理場 D（P<0.01）］と AdV

［下水処理場 A vs 下水処理場 B（P<0.01）、下水処理場 A vs 下水処理場 D（P<0.01）、下水

処理場 B vs 下水処理場 D（P<0.01）］の組合せで統計学的有意差が認められた。 

各下水処理場の二次処理および塩素消毒における NoV GI、NoV GII および AdV 除去効

率の統計学的有意差についても同様に検定した。ANOVA の結果として、下水処理場 A およ

び C の二次処理においてウイルス種間の除去効率に統計学的有意差が認められた（それぞ

れ P<0.01、P<0.05）［図 4-3(e)～(h)］。次いで、Scheffe test を用いて下水処理場 A および C

の二次処理における各ウイルス種間の除去効率の統計学的有意差を検定した結果、下水処理

場 A［NoV GI vs NoV GII（P<0.01）、NoV GI vs AdV（P<0.05）］および下水処理場 C［NoV GII 

vs AdV（P<0.01）］の組合せで統計学的有意差が認められた［図 4-3(e)～(h)］。以上の結果

より、下水処理システムの下水処理ユニット間もしくはウイルス種間において腸管系ウイル

ス除去効率に違いがあることが示された。 

さらに本章では、各下水処理場の二次処理および塩素消毒における NoV GI、NoV GII

および AdV の除去効率を対データ（paired data、同じサンプリング日から得られた処理前後

のウイルス濃度データの差）から算出し、非対データ（unpaired data、処理前後のウイルス

濃度分布の比）から得られた結果と比較した。なお、対データを用いたウイルス除去効率の

推定には、処理前後の検出率がともに 100%の濃度データ群のみを用いた。結果として、対

データと非対データから得られた NoV GI、NoV GII および AdV 除去効率の平均値には差が
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認められなかった（表 4-5 および表 4-6）。他方で、非対データから推定されたウイルス除

去効率の標準偏差は、対データから推定されたウイルス除去効率の標準偏差と比較して大き

い値を示し（表 4-5 および表 4-6）、一例として下水処理場 B の二次処理における NoV GI

除去効率では、非対データと対データの間で標準偏差に約 1 log10 の差が認められた。この

要因として、ベイズ推定モデルより得られた下水中のウイルス濃度分布の事後標準偏差がウ

イルス濃度データ群から直接算出された対数標準偏差と比較して大きい値を示したことか

ら（表 4-2 および表 4-4）、その差が非対データと対データの間におけるウイルス除去効率

の推定結果の差に直接影響していると推察される。 
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表 4-5 各下水処理場（A、B、C、D）の二次処理におけるノロウイルス genogroup I（NoV GI）、ノロウイルス genogroup II（NoV GII）

およびアデノウイルス（AdV）の除去効率の統計量（対数平均、対数標準偏差、95%信頼区間）［非対データ（処理前後の

濃度分布の比）および対データ（同じサンプリング日から得られた処理前後の濃度データの差）から算出］ 

 

 

 

  

A 11/12 (92%) 12/12 (100%) 1.0 2.0 ― ―

B 12/12 (100%) 12/12 (100%) 1.0 1.6 1.1 0.6

C 12/12 (100%) 12/12 (100%) 1.4 1.2 1.4 0.6

D 12/12 (100%) 11/12 (92%) 1.9 1.6 ― ―

A 12/12 (100%) 10/12 (83%) 1.8 1.7 ― ―

B 12/12 (100%) 12/12 (100%) 1.4 1.4 1.4 0.5

C 12/12 (100%) 12/12 (100%) 1.8 1.2 1.8 0.7

D 12/12 (100%) 12/12 (100%) 2.2 1.4 2.2 0.8

A 12/12 (100%) 12/12 (100%) 1.6 1.0 1.6 0.6

B 12/12 (100%) 12/12 (100%) 0.9 1.0 0.9 0.8

C 12/12 (100%) 12/12 (100%) 1.3 1.0 1.3 0.6

D 12/12 (100%) 11/12 (92%) 2.0 1.8 ― ―

ウイルス 下水処理場

非対データ（nonpaired data） 対データ（paired data）

対数平均 対数標準偏差 対数平均 対数標準偏差

未処理下水中における
ウイルス検出数

(検出率)

二次処理水中における
ウイルス検出数

(検出率)
95%信頼区間

(下限, 上限)

95%信頼区間

(下限, 上限)

(0.6, 1.4) ―

(0.7, 1.3) (0.8, 1.4)

(1.2, 1.6) (1.1, 1.7)

AdV

(1.4, 1.8) (1.3, 1.9)

(0.7, 1.1) (0.5, 1.3)

(1.1, 1.5) (0.9, 1.7)

(1.6, 2.4) ―

NoVGII

(1.5, 2.1)

(1.6, 2.2) ―

(1.1, 1.7)

(1.6, 2.0) (1.4, 2.2)

(1.9, 2.5) (1.7, 2.7)

―

(1.1, 1.7)

NoVGI
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表 4-6 各下水処理場（A、B、C、D）の塩素消毒におけるノロウイルス genogroup I（NoV GI）、ノロウイルス genogroup II（NoV GII）

およびアデノウイルス（AdV）の除去効率の統計量（対数平均、対数標準偏差、95%信頼区間）［非対データ（処理前後の

濃度分布の比）および対データ（同じサンプリング日から得られた処理前後の濃度データの差）から算出］（下水処理場 D

の塩素消毒水中の NoV GII 濃度データ群は、ガンマ分布に従うことが示唆されたため、本解析から除外） 

 

 

 

  

A 12/12 (100%) 12/12 (100%) 0.5 1.7 0.5 0.6

B 12/12 (100%) 12/12 (100%) 0.2 1.2 0.2 0.5

C 12/12 (100%) 12/12 (100%) 0.4 1.3 0.4 0.6

D 11/12 (92%) 11/12 (92%) ‐0.1 1.7 ― ―

A 10/12 (83%) 10/12 (83%) 0.0 2.0 ― ―

B 12/12 (100%) 11/12 (91%) 0.1 1.6 ― ―

C 12/12 (100%) 12/12 (100%) 0.3 1.5 0.3 0.4

D 12/12 (100%) 12/12 (100%) ― ― 0.3 0.4

A 12/12 (100%) 12/12 (100%) 0.0 1.1 0.0 0.4

B 12/12 (100%) 12/12 (100%) 0.0 1.4 0.0 0.6

C 12/12 (100%) 12/12 (100%) 0.1 0.9 0.1 0.8

D 11/12 (92%) 12/12 (100%) 0.0 1.5 ― ―

―

(‐0.3, 0.3) ―

AdV
(‐0.3, 0.3) (‐0.3, 0.3)

(‐0.1, 0.3) (‐0.4, 0.6)

(‐0.2, 0.2) (‐0.2, 0.2)

非対データ（nonpaired data） 対データ（paired data）

対数標準偏差

(0.2, 0.8) (0.2, 0.8)

(0.0, 0.4) (-0.1, 0.5)

(0.1, 0.7) (0.1, 0.7)

(‐0.4, 0.2) ―

(0.0, 0.6)

(‐0.4, 0.4) ―

(0.1, 0.5)

ウイルス 下水処理場
対数平均 対数標準偏差

95%信頼区間

(下限, 上限)
対数平均

二次処理水中における
ウイルス検出数

(検出率)

塩素消毒水中における
ウイルス検出数

(検出率)
95%信頼区間

(下限, 上限)

NoVGI

NoVGII
(‐0.2, 0.4) ―

(0.1, 0.5)
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図 4-1 ベイズ推定により得られた各下水処理場［A（青線）、B（赤線）、C（緑線）、D（紫線）］の二次処理における（a）ノロウ

イルス genogroup I（NoV GI）、（b）ノロウイルス genogroup II（NoV GII）、（c）アデノウイルス（AdV）の除去効率分布、

および各下水処理場の二次処理間における（d）NoV GI 除去効率、（e）NoV GII 除去効率、（f）AdV 除去効率の有意差検

定［上側、一元分散分析（ANOVA）; 下側、多重比較検定（Scheffe test）*P<0.05、** P<0.01］ 
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図 4-2 ベイズ推定により得られた各下水処理場［A（青線）、B（赤線）、C（緑線）、D（紫線）］の塩素消毒における（a）ノロウ

イルス genogroup I（NoV GI）、（b）ノロウイルス genogroup II（NoV GII）、（c）アデノウイルス（AdV）の除去効率分布、

および各下水処理場の二次処理間における（d）NoV GI 除去効率、（e）NoV GII 除去効率、（f）AdV 除去効率の有意差検

定（下水処理場 D の塩素消毒水中の NoV GII 濃度データ群は、ガンマ分布に従うことが示唆されたため、本解析から除外）

［上側、一元分散分析（ANOVA）; 下側、多重比較検定（Scheffe test）*P<0.05、** P<0.01］ 
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図 4-3 ベイズ推定により得られた（a）下水処理場 A、（b）下水処理場 B、（c）下水処理場 C、（d）下水処理場 D の二次処理にお

けるノロウイルス genogroup I（NoV GI、青線）、ノロウイルス genogroup II（NoV GII、赤線）、（c）アデノウイルス（AdV、

緑線）の除去効率分布、および（e）下水処理場 A、（f）下水処理場 B、（g）下水処理場 C、（h）下水処理場 D の二次処理

間におけるウイルス種間の除去効率の有意差検定［上側、一元分散分析（ANOVA）; 下側、多重比較検定（Scheffe test）

*P<0.05、** P<0.01］ 
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図 4-4 ベイズ推定により得られた（a）下水処理場 A、（b）下水処理場 B、（c）下水処理場 C、（d）下水処理場 D の二次処理にお

けるノロウイルス genogroup I（NoV GI、青線）、ノロウイルス genogroup II（NoV GII、赤線）、アデノウイルス（AdV、緑

線）の除去効率分布、および（e）下水処理場 A、（f）下水処理場 B、（g）下水処理場 C、（h）下水処理場 D の二次処理間

におけるウイルス種間の除去効率の有意差検定（下水処理場 D の塩素消毒水中の NoV GII 濃度データ群は、ガンマ分布に

従うことが示唆されたため、本解析から除外）［上側、一元分散分析（ANOVA）; 下側、多重比較検定（Scheffe test）*P<0.05、

** P<0.01］ 
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4.4 考察 

 

本章では、先述した方法（3.2.1）に従って、各下水処理場の下水処理ユニットごと（二

次処理、塩素消毒）の NoV GI、NoV GII および AdV 除去効率分布を推定した。各下水処理

ユニットにおける対象ウイルスの除去効率分布は、未処理下水、二次処理水および塩素消毒

水中のウイルス濃度分布を、ベイズ推定モデルを用いてそれぞれ独立して推定し、処理前後

の濃度分布の比を除去効率分布として得た。次いで、得られたウイルス除去効率分布から先

述した方法（4.2.3）に従って 101 個のパーセンタイル値を抽出し、得られたパーセンタイ

ル値を用いて各下水処理場の二次処理間、塩素消毒間もしくは各下水処理ユニットのウイル

ス種間における除去効率の統計学的有意差を、ANOVA および Scheffe test により検定した。

結果として、各下水処理場の二次処理間および各下水処理ユニットのウイルス種間における

除去効率に統計学的有意差が認められた。 

下水処理システムにおけるウイルス除去効率の評価は、一般的に対データを用いた手法

により行われている(Dizer et al., 2015; Ottoson et al., 2006; Schmitz et al., 2016; Sima et al., 

2011)。対データを用いたウイルス除去効率の算出では、処理前後の下水中ウイルス濃度が

従属関係にあることを仮定しており、その差の平均がウイルス除去効率として得られる。し

かしながら、処理前後の下水中ウイルス濃度の変動性はそれぞれ独立しており、処理後の下

水中ウイルス濃度が処理前の下水中ウイルス濃度をたびたび上回ることが報告されている

(Katayama et al., 2008; Kitajima et al., 2014; Rachmadi et al., 2016)。本研究で提案するウイルス

除去効率の推定手法は、処理前後の下水中ウイルス濃度がそれぞれ異なる母数の確率密度分

布に従うことを仮定し、それぞれの濃度分布の比、すなわち非対データから除去効率分布を

得るものである。欠測値を含むウイルス濃度データ群から下水中ウイルス濃度分布を推定し、

且つ処理前後の下水中ウイルス濃度分布の比からウイルス除去効率分布を算出する本手法

は、ウイルス除去効率の不確実性および変動性を表す上で有用な方法の一つであると考えら

れる。本章で得られた結果［図 4-1(f)］の例では、下水処理場 D の二次処理における AdV

除去効率は他のウイルスよりも比較的高いものの、その除去効率分布の下側確率が比較的大

きい（達成される AdV 除去効率が平均値を下回る確率が高い）ことが示された。他方で、

非対データから推定されたウイルス除去効率の標準偏差は、対データから推定されたウイル

ス除去効率の標準偏差と比較して大きい値を示しており（表 4-2 および表 4-4）、言い換え

れば、非対データからの推定結果をある下水処理システムで達成されるウイルス除去効率分

布として採用した場合では、ウイルス汚染レベルを評価する上でより安全側に立つことにな

る。上述したように、下水処理システムにおけるウイルス除去効率の評価は、その除去効率

分布の信頼区間に影響されることから、下水処理システムで達成されるウイルス除去効率の

不確実性および変動性を十分に考慮する必要があると考えられる。 

本手法を用いてウイルス除去効率を評価するに際し、下水中のウイルス濃度分布モデル

が普遍的でないことについて議論する必要がある。一般的に、水中の微生物は離散的な粒子

として捉えられており、その挙動が確率密度分布に従うと仮定されている(Eisenhart and 
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Wilson, 1943)。特に、環境中の微生物の濃度データは、対数正規分布に従うと仮定して解析

されることが多く(Limpert et al., 2001)、本章で得られた AIC および BIC の結果についても、

下水処理場 D の塩素消毒水中の NoV GII 濃度データ群を除くすべての濃度データ群が対数

正規分により適合することが示唆された（表 4-3）。しかしながら、下水処理場 D の塩素消

毒水から得られた NoV GII 濃度データ群はガンマ分布により適合することが示唆されてお

り、このデータ群同様に対数正規分布以外の確率密度分布に従うことが十分に想定される。

他方で、処理前後の下水中ウイルス濃度データ群がそれぞれ異なる確率密度分布に適合した

場合では、その分布比からウイルス除去効率を算出することが不可能となる。2 種類の確率

密度分布に基づいた分布比の算出については既往の知見が少ないことから、下水中ウイルス

濃度分布の推定にパラメトリックモデルを用いる本手法を採用する上で今後克服すべき課

題の一つであると考えられる。 

ANOVA および Scheffe test の結果より、二次処理におけるウイルス除去効率は、その運

転条件（水理学的滞留時間など）に依存することが示唆された。図 4-1(d)～(f)より、下水

処理場 D の二次処理における NoV GI および AdV 除去効率は、下水処理場 A および B の二

次処理における NoV GI および AdV 除去効率との間にそれぞれ統計学的有意差（P<0.01）が

認められた。また、下水処理場 D の二次処理における NoV GII 除去効率についても、下水

処理場 B の二次処理における NoV GII 除去効率との間に統計学的有意差（P<0.01）が認めら

れた。下水処理場 D は、他の下水処理場と比較して長い水理学的滞留時間（14.1 hr）で運転

されており、水理学的滞留時間の違いが各下水処理場の二次処理間におけるウイルス除去効

率の差に影響を与えたと推察される。既往の研究によると、Miura（2015）らは、孔径 0.4 μm

の浸漬型 PVDF（Polyvinylidene difluoride）製中空糸膜を使用した膜分離活性汚泥リアクター

（Membrane bioreactor: MBR）において 3 種類の腸管系ウイルス［NoV GII、サポウイルス

（SaV）、エンテロウイルス（EV）］の除去効率を評価し、汚泥混合液（Mixed liquor suspended 

solids: MLSS）濃度が MBR によるウイルス除去に影響を与えることを示し、さらにカリシ

ウイルス科に属するウイルス（NoV GII、SaV）の除去については、EV と比較してより MLSS

濃度に依存することを示した(Miura et al., 2015)。Lu（2013）らは、孔径 0.04 μm の PVDF 製

UF 膜を使用した MBR による大腸菌ファージ MS2 の除去効率を評価し、大腸菌ファージ

MS2 の除去効率と膜ファウリングの進行度の間に線形相関があることを示した(Lu et al., 

2013)。他方で、Rachmadi（2016）らは、米国・アリゾナ州にある表面流式の人工湿地にお

ける腸管系ウイルスおよび代替指標ウイルスの除去効率をそれぞれ評価し、人工湿地の水温

および微生物による生物学的分解能がウイルス除去に影響したことを示唆した(Rachmadi et 

al., 2016)。このように、下水処理ユニットによるウイルス除去はそれぞれ異なる原理に基づ

いており、ユニットの運転条件に大きく左右されることが示されている。したがって、下水

処理ユニットにおけるウイルス除去効率を評価する場合には、その運転条件が明記され、且

つ評価方法の詳細について説明する必要があると考えられる。 

下水処理ユニットのウイルス除去効率を評価するに際し、対象とするウイルスの種類に

ついても十分に考慮する必要がある。本章で得られた結果についても、二次処理のウイルス
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除去効率においてウイルス種間で統計学的有意差が認められることを示しており［図

4-3(e)～(h)］、既往の研究で得られた知見と整合的である(Hata et al., 2013; Miura et al., 2015; 

Rachmadi et al., 2016)。これらの知見は、下水再生利用を実施する地域において流行しえるウ

イルスすべてに対して、下水処理ユニットによる除去効率を評価する必要があることを示唆

している。しかしながら、下水中には多様なウイルスが含まれることが想定され、下水中か

ら検出されるすべてのウイルスを対象として下水処理ユニットによる除去効率を評価する

ことは事実上不可能である。豪州・ビクトリア州は、上述した問題点を指摘した上で、下水

処理ユニットにおけるウイルス除去効率の評価に表面吸着大腸菌ファージ、F 特異大腸菌フ

ァージ、大腸菌ファージ MS2 を用いることを推奨している(The Victoria Department of Health, 

2013)。Kitajima（2014）らは、標準活性汚泥法および散水ろ床法を使用した下水処理施設に

おける 10 種類の腸管系ウイルス［NoV GI、NoV GII、NoV GIV、SaV、EV、A 群ロタウイ

ルス（RoV）、アイチウイルス（AiV）、AdV、JC ポリオーマウイルス（JCPyV）、BK ポリオ

ーマウイルス（BKPyV）］とトウガラシ微斑ウイルス（PMMoV）をそれぞれ評価し、下水

再生システムの腸管系ウイルス除去効率を評価する上で AiV および PMMoV が有用な代替

指標ウイルスとなりえることを示唆した(Kitajima et al., 2014)。他方で、Kitajima（2015）ら

は、下水および貝類からの AiV の検出率が国によって異なることを示している(Kitajima and 

Gerba, 2015)。このように、代替指標ウイルスについても風土的特性を有することが考えら

れることから、下水中に含まれるウイルスの種類をモニタリング調査し、下水処理ユニット

におけるウイルス除去効率を評価する上で代表となりえるウイルスを事前に選定すること

が望ましい。 

先述（2.3.3）したように、下水再生システムにおいて規定されているウイルス目標除

去効率を達成するためには、multiple barrier system に基づいて下水処理ユニットおよび衛生

管理手法を組み合わせることが推奨されている(The Victoria Department of Health, 2013; US 

Environmental Protection Agency, 2012; World Health Organization, 2006)。この場合、各下水処

理ユニットの除去効率および運転条件に関する情報については、下水再生システムを設計す

る段階ですでに公開されている必要があり、システマティックレビューおよびメタアナリシ

スなどにより複数のデータを統合し、取得することが望ましい(Pouillot et al., 2015; Sano et al., 

2016; Xagoraraki et al., 2014)。システマティックレビューとは、既往の文献を徹底的に調査し、

複数のデータを統計学的に解析し、且つ統合することをいい(Denyer and Transfield, 2009)、

システマティックレビューのデータ解析に対応するプロセスをメタアナリシスという

(Moher et al., 2009)。Moher（2009）らは、システマティックレビューおよびメタアナリシス

の国際的な指針として「PRISMA（Preferred reporting items for systematic reviews and 

meta-analyses）statement」を公表し、文献検索、得られた文献からのデータの統合、データ

の偏りの除外および知見の要約に関するプロセスを示している(Moher et al., 2009)。PRISMA

に基づいて既往の文献からウイルス除去効率に関するデータを抽出する場合、ウイルス除去

効率の統計量（平均、標準偏差）およびその統計量の算出に用いられたデータ総数が必要と

なる(Moher et al., 2009)。本研究では、NoV GI、NoV GII および AdV 除去効率分布の統計量
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を算出するために、先述した方法（4.2.3）に従って抽出した 101 個のパーセンタイル値を

用いていることから、本章で得られた解析結果を PRISMA に基づいたメタアナリシスに直

接用いることが可能である。 

 

4.5 結論 

 

本章では、先述した方法（3.2.1）に従って、国内下水処理場 4 ヶ所の二次処理および塩

素消毒における NoVGI、NoV GII および AdV 除去効率分布をそれぞれ算出した。本章で得

られた主な知見としては、① 下水処理ユニットによるウイルス除去効率はウイルスの種類

や運転条件に依存すること、② 非対データから得られたウイルス除去効率を採用すること

により、下水処理においてより安全側の立場からウイルス汚染リスクを考慮することができ

る、③ 本手法を用いて得られた解析結果は PRISMA に基づいたメタアナリシスに直接用い

ることが可能であること、が挙げられる。①で得られた知見から、下水処理ユニットの製造

業者（第 1 章、図 1-2）は、試運転の段階において、設置する下水処理場（下水再生利用を

実施する地域）でウイルス除去効率を評価する必要があると考えられる。 
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第 5章 
 

 

下水再生システムにおける腸管系ウイルスの 

目標除去効率の算定 
 

 

5.1 本章の目的 

 

本章では、実下水場の未処理下水サンプルから検出されたノロウイルス genogroup II

（NoV GII）の濃度分布および WHOなどに提唱されている年間疾病負荷をもとに、下水再

生システムにおける腸管系ウイルスの目標除去効率を算出した。下水再生利用に関する

WHOや米国、豪州・ビクトリア州などにおいて公表されているガイドラインでは、下水再

生水の用途に応じ、下水再生システム全体で達成されるべき病原微生物除去効率の目標値が

明記されている(The Victoria Department of Health, 2013; U.S. Environmental Protection Agency, 

2012; World Health Organization, 2006)。他方で、腸管系ウイルスに起因する感染症の流行は

風土的特性がみられることから（第 2 章、表 2-6）、下水再生利用を実施する地域の社会的

背景に基づいて、感染症リスク制御の対象となる腸管系ウイルスを慎重に選定する必要があ

る。本章では、先述（2.4.2）した国際的なガイドラインに記載されている病原微生物の目

標除去効率の地域的未処理下水中の腸管系ウイルス濃度を地域特性の一つと考え、先行研究

で開発されたベイズ推定モデル(Kato et al., 2013)を用いて腸管系ウイルス濃度データから未

処理下水中濃度分布を推定し、且つ許容年間疾病負荷から下水再生水中許容濃度を算出し、

未処理下水中濃度と下水再生水中許容濃度の関係から下水再生処理プロセス全体における

ウイルス除去効率の目標値を算出する枠組みを構築することを試みた。本章では、我が国に

おける非細菌性感染性胃腸炎の主要な病因微生物であるノロウイルスを対象として（第 2

章、図 2-9 および図 2-10）、未処理下水中のノロウイルス genogroup I（NoV GI）、NoV GII

濃度およびノロウイルス genogroup IV（NoV GIV）のモニタリング調査を行い、未処理下水

サンプルから検出された NoV GIIをモデルウイルスとして用いた。未処理下水中の腸管系ウ

イルス濃度の変動性および不確実性を考慮するために、ベイズ推定モデル（3.2.1）を用い

て欠測値を含む NoV GII 濃度データから条件付き確率密度分布を水中濃度分布として推定

した。次いで、下水再生水利用シナリオにおいて許容年間疾病負荷を与える NoV GIIの下水

再生水中許容濃度を定量的微生物リスク評価（Quantitative microbial risk assessment: QMRA）

の手法を用いて算出した。最後に、下水再生処理後の NoV GII濃度が許容濃度を下回る確率

を定義し、NoV GIIの未処理下水中濃度分布および下水再生水中許容濃度から NoV GIIの目
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標除去効率を算出した。 

 

5.2 研究方法 

5.2.1 未処理下水中腸管系ウイルス濃度の定量 

 

○サンプル処理 

対象とする未処理下水サンプルは、実下水を処理するパイロットスケールの下水処理施

設の未処理下水（一次処理水）とした。未処理下水サンプルは 2013年 11 月～2014年 10月

にかけて一ヶ月に 2回（1月・2月のみ一ヶ月に 4回）採取された（サンプル総数: 26）。 

定量操作（ウイルス濃縮、RNA抽出・cDNA 合成および PCR 反応）における阻害を検

出するために、マウスノロウイルス S7-PP3 株（MNV）、メンゴウイルス vMC0 株および細

菌由来プラスミド DNA を、それぞれの定量操作のプロセスコントロールとして用いた。未

処理下水サンプル 50 mLに既知濃度のMNV懸濁液 10 μL（約 10
8
 copies/10 μL）を添加して

混合し、ポリエチレングリコール沈殿法(Lewis and Metcalf, 1988)に供した。具体的には、MNV

懸濁液を添加した未処理下水サンプルにポリエチレングリコール 4 g（終濃度 8% w/v）およ

び塩化ナトリウム 1.17 g（終濃度 0.4 M）を添加して 4℃以下で一晩撹拌し、全量を 10,000×g

で 30分間遠心分離した。遠心分離後の上清を捨て、沈渣を 1 M リン酸緩衝液 5 mLで再懸

濁させることで、ウイルス濃縮液を得た。 

RNA 抽出および cDNA 合成における阻害を検出するために、ウイルス濃縮液 1 mL に

対し既知濃度の MgV 懸濁液 10 μL（約 106 copies/10 μL）を添加して混合した。MgV 懸濁

液を添加したウイルス濃縮液から Nuclisens magnetic extraction reagent kit（BioMérieux）を用

いてウイルス核酸を抽出し、Prime Script RT reagent Kit（TAKARABio）を用いた cDNA合成

反応に供した。cDNA 合成反応液は、Primer Buffer および random 6mers をそれぞれ 8 μL、

PrimeScript RT Enzyme Mix Iおよび oligo dT primer をそれぞれ 2 μL、ウイルス核酸 8 μLに、

超純水で全量が 40 μLとなるように調整した。 

 

○流体工学に基づく定量 PCR 

NoV GI、NoV GII、NoV GIV、MNVおよび MgVに由来する遺伝子の定量には、マイク

ロ流体工学に基づく定量 PCR（microfluidic quantitative PCR: MF-qPCR）を用いた(Ishii et al., 

2014)。MF-qPCR は、ナノスケールの微細流路を用いて各標的遺伝子に特異的な PCR 反応

液と核酸試料とを順次混合し、複数の微小反応槽にて独立・並行した定量 PCR 反応に供す

ることで複数のサンプルから複数の標的遺伝子を同時に検出・定量する技術である

(Spurgeon et al., 2008)。定量 PCR における阻害を検出するために、cDNA サンプル 30 μLに

対し既知濃度の細菌由来プラスミド DNA（約 105 copies）を添加し混合した。 

サンプル中の標的遺伝子を高感度に検出・定量するため、MF-qPCR の前段で

TaqManPreAmp master mix（Applied Biosystems）を用いた Multiplex PCR により標的遺伝子を

増幅した。MF-qPCR の反応槽の容量は約 10 nLであることから、理論上 100 copies/μL（=1 
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copies/10 nL）の DNA 濃度が必要とされる。定量 PCR の検出限界値は 95%確率で検出され

る値が一般的であり(Laverick et al., 2004)、理論的に可能な検出下限値は 3 copies/well とされ

ている。Multiplex PCR 反応液は、2×TaqManPreAmp master mix (Applied Bio-systems) 5 μL、

各プライマーセット（0.2μM）2.5μL に、超純水で全量が 10 μL となるように調整した。温

度条件は 95℃で 10 分加熱後、95℃で 10 秒の熱変性、60℃で 4 分のアニーリングおよび伸

長反応のサイクルを 14回繰り返した。その後、Multiplex PCR 産物を Tris-EDTA（TE）を用

いて 6倍希釈した。なお、NoV GI、NoV GII、NoV GIV、MNV、MgV および細菌由来プラ

スミド DNAの定量は、表 5-1に示すプライマー・プローブセットを用いて行った。 

 

 

表 5-1 本研究で用いたプライマー・プローブセット 

 

対象遺伝子 プライマー・プローブ プライマー・プローブ配列 (5' --> 3') 参考文献 

Norovirus  

genogroup I 

NIFG1F ATGTTCCGCTGGATGCG 
Miura et al., 

2013 
NV1LCR CCTTAGACGCCATCATCATTTAC 

NIFG1P FAM-TGTGGACAG/ZEN/GAGAYCGCRATCT-BHQ 

Norovirus  

genogroup II 

NIFG2F  ATGTTCAGRTGGATGAGRTTCTC  
Miura et al., 

2013 
COG2R  TCGACGCCATCTTCATTCACA  

QNIFS  FAM-AGCACGTGG/ZEN/GAGGGCGATCG-IBFQ  

Norovirus  

genogroup IV 

NIFG4F ATGTACAAGTGGATGCGRTTC 
Miura et al., 

2013 
COG2R TCGACGCCATCTTCATTCACA 

NIFG4P FAM-AGCACTTGG/ZEN/GAGGGGGATCG-BHQ 

Mengovirus  

Mengo110  GCGGGTCCTGCCGAAAGT  
Pintó et al., 

2009 
Mengo209  GAAGTAACATATAGACAGACGCACAC  

Mengo147  FAM-ATCACATTACTGGCCGAAGC-NFQ-MGB  

Murine norovirus 

MNV-S CCGCAGGAACGCTCAGCAG 
Kitajima et al., 

2010 
MNV-AS GGYTGAATGGGGACGGCCTG 

MNV-TP5062 FAM-ATGAGTGATGGCGCA-NFQ-MGB 

Pseudogulbenkiania  

sp. NH8B-1D2 

NH8B3960tnp-1841F CTGGCTGTCTAGGCCCTGTCT 
Zhang and Ishii, 

2015 
NH8B3960tnp-1901R CCTGCAGGCATGCAAGCT 

NH8B3960tnp-1863 FAM-TTATACACATCTCAACCCTG-NFQ-MGB 

* FAM; 6-fluorescein amidite, ZEN; ZEN internal quencher (Integrated DNA Technologies), 

NFQ-MGB; nonfluorescent quencher with a minor grove binder (Applied Biosystems), IBFQ; Iowa 

Black fluorescent quencher (Integrated DNA Technologies) 
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Multiplex PCR 産物を TaqMan Universal PCR master mix（Applied Biosystems）、Dynamic 

Array 96.96 chip（Fluidigm）および BioMark HD reader（Fluidigm）を用いた MF-qPCR に供

し、既知濃度プラスミド DNA（2 × 10
0
~10

6
 copies/μL）と Real-Time PCR Analysis software 

version 3.0.2（Fluidigm）を用いて未処理下水サンプル中の NoV GI、NoV GII、NoV GIV、

MNVおよびMgVおよび細菌由来プラスミドDNAを定量した。TaqMan Universal PCR master 

mix には、デオキシウリジン三リン酸（deoxyuridine triphosphate; dUTP）とウラシル Nグリ

コシラーゼ（Uracil-N-glycosylase; UNG）が含まれており、dUTP が組み込まれた PCR 産物

が UNGに分解されることにより、PCR 間のキャリーオーバーコンタミネーション（前回の

PCR 反応で発生した PCR 産物による汚染）を防止する。温度条件は 50℃で 2 分の UNG 処

理および 95℃で 10分の加熱後、95℃で 15秒の熱変性、60℃で 60秒のアニーリングおよび

伸長反応のサイクルを 40 回繰り返した。なお、対象ウイルスは 1サンプルにつき 3反復（in 

triplicate）させて定量した。 

ウイルス回収率、RNA抽出効率および定量 PCR 効率は、未処理下水サンプル、ウイル

ス濃縮サンプルおよび cDNA サンプルにそれぞれ添加したMNV、MgV および細菌由来プラ

スミド DNAの定量値から算出した（Eq. 5-1~Eq. 5-3）。ウイルス回収率、RNA抽出効率およ

び定量 PCR 効率が極めて低い（1%以下）場合には(Da Silva et al., 2007)、定量操作において

阻害があったと判断し、ウイルス濃縮、RNA抽出もしくは MF-qPCR から再分析を行った。 

 

ウイルス回収率 =
下水サンプルに添加した MNVの定量値

Nuclease − free water に添加したMNV の定量値
× 100 

（Eq. 5-1） 

 

RNA 抽出効率 =
下水濃縮サンプルに添加したMgV の定量値

Nuclease − free water に添加したMgV の定量値
× 100 

（Eq. 5-2） 

 

PCR 効率 =
逆転写反応後の産物（cDNA）に添加した細菌由来 DNAプラスミドの定量値

Nuclease − free water に添加した細菌由来 DNAプラスミドの定量値
× 100 

（Eq. 5-3） 

 

5.2.2 ベイズ推定手法を用いたウイルス濃度分布の推定 

 

本章では、先行研究で開発されたベイズ推定モデル（第 3章）を用いて未処理下水中の

NoV GII濃度を確率密度分布として推定した。未処理下水中の NoV GII濃度分布として採用

する確率密度分布を選択するために、ベイズ情報量基準（Bayesian Information Criterion: BIC）

を用いて(Vrieze, 2012)、3 種類の確率密度分布（正規分布、対数正規分布およびガンマ分布）

の適合性評価を行った。なお、BIC の算出は第 4章の方法（4.2.2）に従って行った。 
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5.2.3 目標年間リスクおよび下水再生水の利用用途、誤摂取量と頻度の設定 

 

本研究では、下水再生水が農業灌漑利用されることを仮定し、曝露対象者を農業従事者

（仮定 1）と生食野菜消費者（仮定 2）としてリスクシナリオを設定した。なお、仮定 1 お

よび仮定 2における 1回もしくは 1日当たりの NoV GII摂取量（copies）は、パラメータ𝜆と

して表される（Eq. 5-4および Eq. 5-5）。 

 

仮定 1: 農業従事者による灌漑用水の誤飲 

○ 1日あたり曝露水量 𝑉: 1 mL/回 (Ottoson and Stenström, 2003) 

○ 年間曝露頻度 𝑛: 300 回/年 (Mara et al., 2007) 

 

𝜆 =  10𝑐 ∙ 𝑉 （仮定 1） 

（Eq. 5-4） 

 

仮定 2: 消費者による生食野菜の喫食 

○ 野菜に付着している再生水量 𝑉: 0.1 mL/g (Asano et al., 1992; Shuval et al., 1997) 

○ 1日あたり生食野菜消費量 𝑊: 38.9 g/日 (Voorrips et al., 2000) 

○ 年間生食野菜喫食頻度 𝑛: 365日/年 (Voorrips et al., 2000) 

○ 野菜の収穫から喫食までに生じる NoV GII死滅率 𝑅: 1.69 log (Dawson et al., 2005; World 

Health Organization, 2006) 

 

𝜆 =  10𝑐 ∙ 𝑉 ∙ 𝑊/10𝑅 （仮定 2） 

（Eq. 5-5） 

 

5.2.4 目標年間リスクの達成に必要な目標ウイルス除去効率の算出 

 

NoV GIIの下水再生水中許容濃度を QMRA により算出した。QMRA による年間疾病負

荷の算出には、既報の研究で報告されているモデルおよびモデルパラメータを用いた。NoV 

GIIの感染確率モデルとして TeunisらおよびMessnerらによりそれぞれ報告されている合流

式超幾何モデル（Eq. 5-6）(Teunis et al., 2008)と Fractional-Poisson モデル（Eq. 5-7）(Messner 

et al., 2014)を用いた。 

 

𝑃𝑖𝑛𝑓(𝑑) = 1 − ( 𝐹12
 (𝛽,

𝜆(1 − 𝑎)

𝑎
, 𝛼 + 𝛽; 𝑎) × (

1

1 − 𝑎
)−(

𝜆(1−𝑎)
𝑎

)) 

（Eq. 5-6） 
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𝑃𝑖𝑛𝑓 (𝑑) = 𝑃 × (1 − 𝑒
−(

𝑐𝑉
𝜇

)
) 

（Eq. 5-7） 

 

ここで𝑃𝑖𝑛𝑓 (𝑑)は NoV GIIの 1 回もしくは 1日当たりの感染確率、𝜆は 1回もしくは 1日当た

りのNoV GIIの摂取量（copies）（Eq. 5-4およびEq. 5-5）、𝑐はNoV GII濃度（copies/mL）、𝑉は1回

もしくは 1 日当たりの摂取水量（mL）、 𝐹12 は合流式超幾何モデル、𝛼、𝛽および𝑎は合流式

超幾何モデルのパラメータ、𝑃および𝜇は Fractional-Poisson モデルのパラメータである。用

量（NoV濃度）の単位は PCR による定量値である。PCR の定量値はウイルスの感染力を必

ずしも反映しないが、ノロウイルスは感染価を定量することが不可能であるため、ノロウイ

ルスの用量反応関係に関する既往の研究では、用量の単位として PCR での定量値（ゲノム

コピー数）が用いられている。 

合流式超幾何モデルではノロウイルスの感染力を 2つのモデルパラメータ（𝛼、𝛽）で表

しており、そこに体外に排出されたノロウイルスが凝集状態であることを仮定するために凝

集粒子パラメータ𝑎（ノロウイルス凝集体の粒子数および大きさがそれぞれポアソン分布と

対数級数分布に従うことを仮定）を加えてノロウイルスの感染確率を表現している。 

Fractional-Poisson モデルではノロウイルス感染に対する感受性を考慮するために、組織

血液型抗原（histo-blood group antigens: HBGA）が唾液などの体液中に分泌される分泌型のヒ

トを感受性個体（HBGA 分泌者: Se
+）とし、全人口に占める感受性個体と非感受性個体

（HBGA非分泌者: Se
–）の割合をそれぞれモデルパラメータ𝑃および 1 − 𝑃（Fractional Poisson

モデル内では単一パラメータ𝑃）として表している。また、Fractional-Poisson モデルにおい

ても同様に体外に排出されたノロウイルス粒子が凝集状態にあると仮定しており、1凝集粒

子中のノロウイルス粒子数をモデルパラメータ𝜇で表している。 

発症確率の算出には、Teunis らが提案した感染・発症確率モデル（Eq. 5-8）を用いた

(Teunis et al., 2008)。 

 

𝑃𝑖𝑙𝑙|𝑖𝑛𝑓 = 1 − (1 + 𝜂𝑐𝑉)−𝑟 

（Eq. 5-8） 

 

𝑃𝑖𝑙𝑙(𝑑) = 𝑃𝑖𝑛𝑓 ∙ 𝑃𝑖𝑙𝑙|𝑖𝑛𝑓 

（Eq. 5-9） 

 

𝑃𝑖𝑙𝑙(𝑦) = 1 − (1 − 𝑃𝑖𝑙𝑙(𝑑))𝑛 

（Eq. 5-10） 

 

 

ここで𝑃𝑖𝑙𝑙|𝑖𝑛𝑓は感染者に占める発症者の割合（感染・発症確率）、𝑃𝑖𝑙𝑙(𝑑)（Eq. 5-9）および𝑃𝑖𝑙𝑙(𝑑)
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（Eq. 5-10）はそれぞれ 1 回もしくは 1日当たりの当たり発症確率および年間発症確率、𝑛は

年間曝露頻度、 𝜂および𝑟は感染・発症確率モデルのパラメータである。𝜂および𝑟は凝集状

態にあるノロウイルス粒子のボランティアへの投与試験の結果をもとに推定されたもので

あり、本モデルにより凝集状態のノロウイルス粒子を摂取した際の感染・発症確率が算出さ

れる。 

年間疾病負荷は（Eq. 5-11）を用いて算出した。 

 

𝐷𝐴𝐿𝑌𝑝𝑝𝑝𝑦 =  𝑃𝑖𝑙𝑙(𝑦) ∙ 𝐷𝐵 

（Eq. 5-11） 

 

ここで𝐷𝐴𝐿𝑌𝑝𝑝𝑝𝑦は 1人 1 年当たりの疾病負荷（DALYpppy）、𝐷𝐵は感染症事例 1件当たりの疾

病負荷（DALY/case）である。NoV感染症の重篤度の個人差を考慮するために、感染症事例

1 件当たりの疾病負荷（𝐷𝐵）を一様分布 unif（3.71×10
-4

; 6.23×10
-3）として与えた(Mok et al., 

2014)。 

本研究では、下水再生水利用の各シナリオにおいて算出した DALYpppyの値が 10
-4

(Mara 

et al., 2010)もしくは10
-6

 DALYpppy(World Health Organization, 2006)を下回るNoV GII濃度を下

水再生水中許容濃度とした。具体的には、始めにある NoV 濃度を仮定して年間発症確率を

算出し、𝐷𝐵の一様分布における最大値（6.23 × 10
-3）を掛け合わせることで、仮定した NoV 

GII濃度に対応した 1 人 1年当たりの疾病負荷（DALYpppy）の最大値を得た。次いで、仮定

する NoV GII濃度を変化させ、繰り返し DALYpppyを得ることで NoV GII濃度－DALYpppy曲

線を得た。得られた NoV GII 濃度－DALYpppy曲線と、許容年間疾病負荷である 10
-4もしく

は 10
-6

 DALYpppyとの交点における NoV GII濃度を下水再生水中許容濃度として採用した。 

本研究では、下水再生処理後の NoV GII 濃度が下水再生水中許容濃度を下回る確率が

95、99および 99.9%となるように NoV GII除去効率の目標値を設定した。具体的には、5.2.2

で得られた NoV GIIの水中濃度分布をもとに、累積確率が 95、99および 99.9%となる NoV

濃度の値（95、99および 99.9%tile値）を得た(Tanaka et al., 1998)。次いで、NoV濃度の 95、

99 および 99.9%tile値と上記の方法で得られた下水再生水中許容濃度の算出値の差を、下水

再生水利用の各シナリオにおける NoV GII除去効率の目標値とした。 

なお、仮定 1および仮定 2における NoV GII の下水再生水中許容濃度および目標除去効

率の算出には、以下の R コードをそれぞれ用いた。 
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○仮定 1: 農業従事者による灌漑用水の誤飲 

library(hypergeo) 

DALY_limit <- 0.0001 #Tolerable annual disease burden 

 iter <- 10000 #Iteration (Number of trials) 

 step1 <- 0.1 #Increments for calculation of tolerable concentration 

 

#Infection model parameters for hypergeometric model (pinfHM) 

 a <- 0.9999      

 a1 <- (1-a)/a      

 alpha <- 0.0044      

 beta <- 0.0020      

 

#Infection model parameters for fractional Poisson model (pinfFP) 

 mu <- 1106      

 P <- 0.772      

 

#Illness among infection (pillinf) model parameters 

 eta <- 0.00255      

 r <- 0.086      

  

#Assumptions about exposure and disease burden 

 DB <- 0.00623 #Maximum disease burden per cases of illness (unif(0.000371; 0.006.23)) 

 n <- 300  #Frequency of exposure per year 

 V <- 1  #Volume of treated wastewater ingested per exposure 

 

#Dose-response models 

 pinfHM <- function(c){Re(1-(hypergeo(beta,c*V*a1,alpha+beta,a)*((1/a1)^(-c*V*a1))))} 

 #Probability of infection per exposure (hypergeometric model) 

 pinfFP <- function(c){P*(1-exp(-c*V/mu))}  

 #Probability of infection per exposure (fractional Poisson model) 

 pillinf <- function(c){(1-(1+eta*c*V)^(-r))}  

 #Illness rate among infection 

 

#Calculation of tolerable concentration in treated wastewater (confluent hypergeometric model) 

c <- 0 

for(i in 1:iter){ 

 pillHMd <- pinfHM(c)*pillinf(c)  #Probability of illness per exposure 
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 PillHMy <- 1-(1-pillHMd)^n   #Probability of illness per year 

 DALYHM <- PillHMy*DB   #DALY calculation 

 ifelse(DALYHM<DALY_limit, c <- c+step1, c <- c) 

 } 

 

 TCHM <- log10(c-step1)  

 #Tolerable concentration in treated wastewater (hypergeometric model) 

 print(TCHM) 

 

#Calculation of tolerable concentration in treated wastewater (fractional Poisson model) 

c <- 0 

for(i in 1:iter){ 

 pillFPd <- pinfFP(c)*pillinf(c)  #Probability of illness per exposure 

 PillFPy <- 1-(1-pillFPd)^n   #Probability of illness per year 

 DALYFP <- PillFPy*DB   #DALY calculation 

 ifelse(DALYFP<DALY_limit, c <- c+step1, c <- c) 

 } 

 

 TCFP <- log10(c-step1)  

 #Tolerable concentration in treated wastewater (fractional Poisson model) 

 print(TCFP) 

 

#Calculation of required log reduction to meet tolerable annual disease burden (hypergeometric 

model) 

logmeanin <- 0.7  #Mean of norovirus concentration in untreated wastewater 

logsdin <- 1.7  #Standard deviation of norovirus concentration in untreated wastewater 

Inf95tile <- qnorm(0.95,logmeanin,logsdin) 

 LRHM <- Inf95tile-TCHM  #Required log reduction (hypergeometric model) 

 print(LRHM) 

 

#Calculation of required log reduction to meet tolerable annual disease burden (fractional Poisson 

model) 

logmeanin <- 0.7  #Mean of norovirus concentration in untreated wastewater 

logsdin <- 1.7  #Standard deviation of norovirus concentration in untreated wastewater 

Inf95tile <- qnorm(0.95,logmeanin,logsdin) 

 LRFP <- Inf95tile-TCFP       #Required log reduction (fractional Poisson model) 

 print(LRFP) 
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○仮定 2: 消費者による生食野菜の喫食 

library(hypergeo) 

DALY_limit <- 0.0001 #Tolerable annual disease burden 

 iter <- 10000 #Iteration (Number of trials) 

 step1 <- 0.1 #Increments for calculation of tolerable concentration 

 

#Infection model parameters for hypergeometric model (pinfHM) 

 a <- 0.9999      

 a1 <- (1-a)/a      

 alpha <- 0.0044      

 beta <- 0.0020      

 

#Infection model parameters for fractional Poisson model (pinfFP) 

 mu <- 1106      

 P <- 0.772      

 

#Illness among infection (pillinf) model parameters 

 eta <- 0.00255      

 r <- 0.086      

  

#Assumptions about exposure and disease burden 

 DB <- 0.00623 #Maximum disease burden per cases of illness (unif(0.000371; 0.006.23)) 

 n <- 365  #Days of exposure per year 

 W <- 38.9 #Mean daily intake of crops eaten raw 

 V <- 0.1  #Volume of treated wastewater remaining on 1g crops 

 R <- 49.0  #Total norovirus reduction between last irrigation and intake 

 

#Dose-response models 

 pinfHM <- function(c){Re(1-(hypergeo(beta,((c*V*W)/R)*a1,alpha+beta,a) 

*((1/a1)^(-((c*V*W)/R)*a1))))} 

 #Probability of infection per day (hypergeometric model) 

 pinfFP <- function(c){P*(1-exp(-((c*V*W)/R)/mu))}  

 #Probability of infection per day (fractional Poisson model) 

 pillinf <- function(c){(1-(1+eta*(c*V*W)/R)^(-r))}  

 #Illness rate among infection 
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#Calculation of tolerable concentration in treated wastewater (confluent hypergeometric model) 

c <- 0 

for(i in 1:iter){ 

 pillHMd <- pinfHM(c)*pillinf(c)  #Probability of illness per day 

 PillHMy <- 1-(1-pillHMd)^n   #Probability of illness per year 

 DALYHM <- PillHMy*DB   #DALY calculation 

 ifelse(DALYHM<DALY_limit, c <- c+step1, c <- c) 

 } 

 

 TCHM <- log10(c-step1)  

 #Tolerable concentration in treated wastewater (hypergeometric model) 

 print(TCHM) 

 

#Calculation of tolerable concentration in treated wastewater (fractional Poisson model) 

c <- 0 

for(i in 1:iter){ 

 pillFPd <- pinfFP(c)*pillinf(c)   #Probability of illness per day 

 PillFPy <- 1-(1-pillFPd)^n    #Probability of illness per year 

 DALYFP <- PillFPy*DB    #DALY calculation 

 ifelse(DALYFP<DALY_limit, c <- c+step1, c <- c) 

 } 

 

 TCFP <- log10(c-step1)  

 #Tolerable concentration in treated wastewater (fractional Poisson model) 

 print(TCFP) 

 

#Calculation of required log reduction to meet tolerable annual disease burden (hypergeometric 

model) 

logmeanin <- 0.7  #Mean of norovirus concentration in untreated wastewater 

logsdin <- 1.7  #Standard deviation of norovirus concentration in untreated wastewater 

Inf95tile <- qnorm(0.95,logmeanin,logsdin) 

 LRHM <- Inf95tile-TCHM  #Required log reduction (hypergeometric model) 

 print(LRHM) 

 

#Calculation of required log reduction to meet tolerable annual disease burden (fractional Poisson 

model) 

logmeanin <- 0.7  #Mean of norovirus concentration in untreated wastewater 
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logsdin <- 1.7  #Standard deviation of norovirus concentration in untreated wastewater 

Inf95tile <- qnorm(0.95,logmeanin,logsdin) 

 LRFP <- Inf95tile-TCFP #Required log reduction (fractional Poisson model) 

 print(LRFP) 
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5.3 研究結果 

 

上記の定量方法に従い、未処理下水 26サンプル中の NoV GI、NoV GIIおよび NoV GIV

を定量した。本研究では 26 サンプル全てで MNV、MgV および細菌由来プラスミド DNA

の定量値をもとに算出したウイルス回収率、RNA抽出効率および定量 PCR 効率がそれぞれ

1%を上回ったため、定量値の棄却・再分析の必要はないと判断し、得られた定量値をその

まま採用した。未処理下水中 NoV GII の検出データ数（検出率）は 12（46%）であり（表

5-2）、定量値は 1.04~2.97 log10-copies/mLの範囲であった。一方で、NoV GIおよび NoV GIV

の検出率は、ともに 0%（0/26）であった（表 5-2）。これらの結果から、本章では NoV GII

を当該地域において下水再生利用を行う上での危害因子として設定し、NoV GII濃度の定量

データを以降の解析に用いた。 

先行研究で開発されたベイズ推定モデルによる水中濃度分布推定では、正確な推定を行

うために、データ総数が 12個以上である場合に 8個以上の検出データ数を必要とする(Kato 

et al., 2013)。本研究で用いた NoV GII濃度データ群は、12個の検出データを含むことから、

ベイズ推定モデルを用いた正確な NoV GII濃度分布推定が可能であるとした。次いで、本研

究で用いた NoV GII濃度データ群に対するベイズ推定モデルの適合性を評価するために、正

規分布、対数正規分布およびガンマ分布を NoV GII 濃度データ群に適用した場合の BIC を

算出した。その結果、NoV GIIの濃度データ群を対数正規分布に当てはめた場合に BIC が最

小値となった（表 5-3）。BIC は、得られる統計量が小さいほど高い適合度（予測の良さ）

を示すことから、本研究で用いた NoV GII濃度データ群は候補の分布の中で対数正規分布に

最も適合すると判断した。ベイズ推定モデルを用いて未処理下水中の NoV GIIの水中濃度分

布を推定した（図 5-1）。結果として、未処理下水中の NoV GII 濃度（log10-copies/mL）は

平均（μ）= 0.7、標準偏差（σ）= 1.7の対数正規分布で表された。 

 

 

表 5-2 未処理下水中のノロウイルス genogroup I（NoV GI）、ノロウイルス genogroup II（NoV 

GII）およびノロウイルス genogroup IV（NoV GIV）の検出データ数とベイズ推定モデルに

より得られた対数平均および対数標準偏差 

 

ウイルス 総サンプル数 検出データ数 対数平均 対数標準偏差 

NoV GI 26 0 ―
a
 ―

a
 

NoV GII 26 12 0.7  1.7  

NoV GIV 26 0 ―
a
 ―

a
 

a
 NoV GIおよび NoV GIV の検出率はともに 0%であったことから、ベイズ推定モデルによる

対数平均および対数標準偏差の推定が不可能であった 
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表 5-3 ベイズ情報量基準（BIC） 

 

ウイルス サンプル 
BIC 

正規分布 対数正規分布 ガンマ分布 

NoVGII 未処理下水 176.0  26.5  156.1  

 

 

 

 

 

図 5-1 未処理下水中 NoV GII濃度分布（確率密度分布: NoV GII濃度分布、確率度数分布: 

NoV GII検出データのヒストグラム、矢印: 定量下限値） 
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表 5-4 農業従事者による灌漑用水の誤飲（仮定 1）と消費者による生食野菜の喫食 

（仮定 2）のシナリオにおいて算出した下水再生水中 NoV GII許容濃度 

 

  
用量反応モデル 

年間許容疾病負荷 

(DALYpppy) 

下水中許容濃度 

(log10-copies/mL)   

仮定 1 合流式超幾何 

モデル 

10
-4

 1.3  

  10
-6

 0.29  

  
Fractional Poisson 

モデル 

10
-4

 1.3  

  10
-6

 0.27  

仮定 2 合流式超幾何 

モデル 

10
-4

 2.4  

  10
-6

 1.4  

  
Fractional Poisson 

モデル 

10
-4

 2.3  

  10
-6

 1.3  

 

 

下水再生利用の仮定 1 および仮定 2 において得られた NoV GII 濃度-DALYpppy曲線と、

許容年間疾病負荷である 10
-4もしくは 10

-6
 DALYpppyとの交点を、それぞれの仮定における

NoV GIIの下水再生水中許容濃度とした（表 5-4）。次いで、ベイズ推定により得られた NoV 

GIIの未処理下水中濃度分布と、下水再生水利用の各シナリオにおいて得られた NoV GII の

下水再生水中許容濃度をもとに、除去効率の目標値を算出した（表 5-5）。この結果は、NoV 

GII の未処理下水中濃度分布の累積確率をもとに得られた 95、99 および 99.9%tile 値と下水

再生水中許容濃度の算出値（表 5-4）の差を、下水再生水利用の各シナリオにおける NoV

除去効率の目標値として得たものである。一例として、仮定 1（農業従事者による灌漑用水

の誤飲）における NoV GIIの下水再生水中許容濃度および除去効率の目標値の 95%tile値は、

10
-6

 DALYpppyを採用した場合にそれぞれ 0.29 log10-copies/mLと 5.7 logであるが、これは未

処理下水中の NoV GII濃度が 0.7±1.7 log10-copies/mLであり、かつ下水再生システムにおい

て 5.7 log10の NoV GII除去効率が達成可能である場合に、95%以上の確率で下水再生水中の

NoV GII濃度が 0.29 log10-copies/mL以下となることを示している。 
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表 5-5 農業従事者による灌漑用水の誤飲（仮定 1）と消費者による生食野菜の喫食 

（仮定 2）のシナリオにおいて算出した下水再生システムにおいて必要とされる

NoV GII除去効率 

 

 
用量反応モデル 

年間許容疾病負荷 

(DALYpppy) 

除去効率目標値 

 
95%

a
 99%

a
 99.9%

a
 

仮定 1 合流式超幾何 

モデル 

10
-4

 2.2  3.4  4.7  

  10
-6

 3.2  4.4  5.7  

  
Fractional Poisson 

モデル 

10
-4

 2.2  3.4  4.7  

  10
-6

 3.2  4.4  5.7  

仮定 2 合流式超幾何 

モデル 

10
-4

 1.1  2.3  3.6  

  10
-6

 2.1  3.3  4.6  

  
Fractional Poisson 

モデル 

10
-4

 1.2  2.3  3.6  

  10
-6

 2.2  3.3  4.6  

a. 下水再生処理後の NoV GII濃度が下水再生水中許容濃度を下回る確率（信頼度）が 95、

99 および 99.9%となるように NoV GII除去効率の目標値を設定 
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5.4 考察 

 

本研究では、日本国内における下水再生水の農業灌漑利用シナリオを想定して 2種類の

曝露形態［仮定 1（農業従事者による灌漑用水の誤飲）および仮定 2（消費者による生食野

菜の喫食）］を仮定し、それぞれの仮定において必要とされる NoV GIIの目標除去効率を、

未処理下水中の腸管系ウイルスの水中濃度分布および下水再生水中許容濃度を用いて算出

した。WHO が 2006 年に発行されたガイドライン「WHO guidelines for the safe use of 

wastewater, excreta and greywater: volume 4 safe use of wastewater, excreta and greywater」では、

ガイドラインなどに記載されている単一の指標微生物（例: 表面吸着大腸菌ファージ、F 特

異大腸菌ファージ、大腸菌ファージ MS2 など）を用いて、多様な微生物学的リスクを適正

に管理することには限界があると指摘している(World Health Organization, 2006)。先述（4.4）

したように、豪州・クイーンズランド州では、下水処理ユニットにおけるウイルス除去効率

の評価に 3種類の大腸菌ファージ（表面吸着大腸菌ファージ、F特異大腸菌ファージ、大腸

菌ファージ MS2）を用いることを推奨しており、また下水再生システムの稼働後のモニタ

リング調査においても、これら大腸菌ファージを用いることを規定している(The state of 

Queensland, 2008)。しかしながら、Meng（1996）らは、腸管系ウイルスと大腸菌ファージの

除去効率の間に有意な差が認められることを示しており(Meng, 1996)、下水処理ユニットに

おける大腸菌ファージの除去効率が目標値を達成していたとしても、腸管系ウイルスの除去

効率が同様に達成されているとは限らない。他方で、クイーンズランド州は、ヒトに感染す

る 8種類の腸管系ウイルス（アデノウイルス、アストロウイルス、カリシウイルス、コロナ

ウイルス、エンテロウイルス、A 型肝炎ウイルス、ノロウイルス、ロタウイルス）に対し、

下水中から検出されうるウイルスを対象として目標除去効率を算定することについても記

述している。一般的に、下水中には多様な腸管系ウイルスが含まれており(Kitajima et al., 

2014; Schmitz et al., 2016)、且つ現段階で腸管系ウイルスの感染症リスク評価のために利用可

能な用量反応モデルが限られていることから(Community, 2017)、未処理下水中のモニタリン

グ調査によって検出された腸管系ウイルスすべてに対し目標除去効率を設定することは現

段階では不可能である。下水再生利用を実施する地域において腸管系ウイルスに起因する水

系感染症リスクを適正に評価・管理するためには、その地域で流行しているもしくは水圏感

染症の主要病因生物となりえる腸管系ウイルスをモデルウイルスとして選定し、そのモニタ

リング調査結果に基づいて目標除去効率を設定することが望ましい。 

本章では、NoV GIIをモデルウイルスとして、下水再生システムにおける目標除去効率

を算出した。NoV GIIは、我が国における集団感染症の主要な病因微生物であることに加え

（第 2章、図2-9および図2-10）、QMRAに関する研究も比較的進んでいることから(Van Abel 

et al., 2016)、腸管系ウイルスを代表するものとして適当であると考えた。NoV GIIの感染確

率を計算する際には、Teunis（2008）らが開発した合流型超幾何モデルが比較的多く用いら

れてきた(Teunis et al., 2008)。しかしながら、Teunis（2008）らによって開発された合流型超

幾何モデルのパラメータは、ノーウォークウイルス（NoV GI. 1）を用いたボランティア実
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験データ(Lindesmith et al., 2003)のみについて最適化されたものであり(Teunis et al., 2008)、

NoV GII に対しては代替モデルの域を出なかった。本研究では、Messner（2014）らが更新

した合流型超幾何モデルのパラメータに加え、Messner（2014）らが開発した Fractional-Poisson

モデルを用いて NoV GIIの感染確率を算出した(Messner et al., 2014)。Messner（2014）らは、

Teunis（2008）らが用いた NoV GI.1 のボランティア実験データ(Lindesmith et al., 2003)に加え、

最近報告された NoV GI. 1(Atmar et al., 2014; Seitz et al., 2011)および NoV GII. 4(Frenck et al., 

2012)のボランティア実験データをもとに、合流型超幾何モデルおよび Fractional-Poisson モ

デルのパラメータをそれぞれ最適化した。他方で、NoV GIIの感染・発症確率の算出に用い

たモデルのパラメータは、NoV GI. 1 のボランティア実験データのみに基づいており(Teunis 

et al., 2008)、NoV GIIに対しては代替モデルとの位置付けである。しかしながら、現在利用

可能な NoVの感染・発症モデルが極めて限られていることから、NoV粒子の凝集・分散状

態などある程度の条件に沿うモデルおよびモデルパラメータを使用せざるを得ない状況に

ある。NoV に関しては用量反応モデルおよびモデルパラメータが新規のボランティア実験

データをもとに更新され続けていることから(Van Abel et al., 2016)、新規知見を蓄積するとと

もに、想定する条件に沿う用量反応モデルを採用することが重要となる。 

腸管系ウイルスの目標除去効率を算出するに際し、本研究ではWHOおよびMara（2010）

らがそれぞれ推奨している年間許容疾病負荷である 10
-6

 DALYpppyおよび 10
-4

 DALYpppyを採

用した(Mara et al., 2010; World Health Organization, 2006)。水系感染症に対する許容リスクの

設定については、その地域の状況（経済状況、曝露経路など）および現状のリスクレベルを

十分に考慮する必要がある。Mara（2010）らは、開発途上国における病原体の年間疾病負

荷の算出結果から適切な年間許容リスクについて議論しており、年間許容リスクとして 10
-4

 

DALYpppy を採用した場合でも、比較的安全性の高い水を提供することが可能であるとした

(Mara et al., 2010)。本研究の算出結果を一例として用いると、農業従事者による灌漑用水の

誤飲を仮定したシナリオにおいて必要とされる NoV GII除去効率は、10
-6

 DALYpppyを採用し

た場合では 2.2 log10（95%信頼度）であるが、10
-4

 DALYpppyでは 3.2 log10（95%信頼度）とな

る（表 4-4）。北島（2008）らは、マウスノロウイルスを用いたウイルス不活化効率と塩素

消毒強度の関係を調査し、ウイルス不活化効率を l log10から 2 log10にまで上昇させる場合、

必要とされる CT値［残留遊離塩素濃度（mg/L）と塩素接触時間（min）の積］が約 25増加

することを示している(北島 et al., 2008)。言い換えれば、下水再生システムにおけるウイル

ス除去効率を l log10上昇させる場合には、残留遊離塩素濃度もしくは塩素接触時間をそれぞ

れ約 25 mg/mLもしくは約 25 min増加させる必要がある。このことから、腸管系ウイルスの

目標除去効率の 1 log10 の違いが、下水再生システムの運転費用に大きな影響を与えること

は明らかである。したがって、下水再生利用において設定される年間許容疾病負荷について

は、下水再生利用を実施する地域の現状健康被害レベルや下水再生に伴う経済的負担を考慮

した議論が必要となる。 

下水再生水の利用シナリオで設定される曝露パラメータ（曝露量および曝露頻度）の値

に関する精査についても、継続して取り組む必要がある。本研究で採用した曝露パラメータ
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は、日本国内における下水再生水の農業灌漑利用を想定して設定された。農業従事者による

農業灌漑用水の誤飲を仮定したシナリオ（仮定 1）では、農業従事者が農地でノズル付きホ

ースもしくはスプリンクラーを用いて散水したと仮定し、1回の灌漑あたり 1 mLの農業灌

漑用水を誤飲するとした。年間の農業従事回数 300回は、1週間あたり 5日もしくは 6日農

業従事日があると仮定し、既往の文献から報告されている値を採用した(Mara et al., 2007)。

消費者による生食野菜の喫食を仮定したシナリオ（仮定 2）では、日本における 1日あたり

の生食野菜喫食量が取得できなかったことから、オランダで報告された値（38.9 g/日）を採

用した(Voorrips et al., 2000)。仮定 2では、生食野菜の収穫から喫食までの間で野菜の洗浄な

どによる NoV GIIの除去が生じると仮定し、既往の文献から報告されている値（1.69 log10）

を採用した(Dawson et al., 2005; World Health Organization, 2006)。本章では、これらの曝露シ

ナリオおよび曝露パラメータを暫定的に仮定している。下水再生水の農業灌漑利用のシナリ

オでは、農業形態（栽培する農作物の種類、その地域における農地の大きさなど）や、社会

的および文化的背景（農作物の洗浄が義務化されている、購入した農作物の調理方法など）

に大きく左右されることから、日本国内であっても普遍的なものとして使用できないことが

想定される。地域の特性に基づいた利用シナリオおよび曝露パラメータを設定すること、お

よびパラメータ値の更新に必要な情報を蓄積することは、下水再生利用事業を実施する上で

必ず求められるべきものと考えられる。 

本研究では、仮定 1 および仮定 2 においてそれぞれ算出した DALYpppy の値が、10
-6

 

DALYpppyもしくは 10
-4

 DALYpppyを下回る NoV濃度を下水再生水中許容濃度とした。また、

NoV GIIの目標除去効率を算出するに際し、下水再生処理後の NoV GII濃度が下水再生水中

許容濃度を下回る確率（信頼度）が 95%、99%もしくは 99.9%となるように NoV GII目標除

去効率を設定した。これらの計算過程で用いた確率は暫定的なものであり、現段階では採用

根拠に欠ける値である。採用する値を 100%に近づければことで下水再生利用における安全

性は向上するものの、必要とされる腸管系ウイルス除去効率は上昇する。上述したように、

腸管系ウイルスの目標除去効率については。下水再生利用を実施する地域の経済的、社会的

および文化的背景を考慮する必要があり、今後の進展が必要な論点であると考えられる。 

本章では、仮定 1 および仮定 2 において WHO が推奨する年間許容疾病負荷 10
-6

 

DALYpppyを採用した場合、それぞれ 3.2~5.5 log10（信頼度: 95~99.9%）および 2.1~4.6 log10

（信頼度: 95~99.9%）であった（表 5-4）。2006 年WHOガイドラインは、下水再生水をレタ

スなどの生食野菜の栽培に利用する場合には、下水再生システムにおいて原虫、細菌、ウイ

ルスそれぞれに対し 6 log10 の除去効率を達成することを推奨している (World Health 

Organization, 2006)。本章で得られた NoV GII 目標除去効率は、WHOが推奨する目標除去効

率と比較して 1~3 log10程度低いことが示された。 WHO が推奨する目標除去効率は、下水

再生利用においてロタウイルスによる微生物リスクが最も高いと仮定した上で、下水中のロ

タウイルス（RoV）濃度の文献値をもとに算出された(World Health Organization, 2006)。QMRA

において対象とする腸管計ウイルスの濃度や種類の違いが計算結果に影響を与えたと推察

されるものの、2006 年 WHO ガイドラインは目標除去効率に使用した曝露シナリオおよび
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曝露パラメータを公表していないため、明確な理由を定かにすることが出来ない状況にある。

いずれにせよ、腸管系ウイルスの目標除去効率を算出する場合、一律の年間疾病負荷、曝露

シナリオ、ウイルス濃度および種類を設定するのではなく、下水再生利用を実施する地域の

疫学的、経済的、社会的、文化的背景に基づいて下水再生利用シナリオを定める必要がある。 

 

5.5 結論 

 

本研究では、未処理下水中の NoV GII濃度のモニタリングデータと年間許容疾病負荷を

もとに、下水再生水の曝露シナリオごとに下水再生システムにおける NoV GII除去効率の目

標値を算出した。結果として、農業従事者による灌漑用水の誤飲と消費者による生食野菜の

喫食のシナリオにおいて、NoV GII目標除去効率は 10
-6

 DALYpppyを採用した場合にそれぞ

れ 3.2〜5.7 logおよび 2.1〜4.6 logが除去効率の目標値として得られた。また、10
-4

 DALYpppy

を採用した場合には、それぞれのシナリオにおいて 1 logほど低い値が得られた。QMRAを

用いて腸管系ウイルスの除去効率を算出する場合、未処理下水中の腸管系ウイルス濃度のモ

ニタリング、用量反応モデル情報の蓄積・更新、および下水再生利用を実施する地域の状況

に基づいた曝露シナリオの設定に取り組む必要がある。 
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第 6章 
 

 

結論 
 

 

6.1 本研究で得られた知見 

 

本研究では、下水再生システムにおける微生物リスクの制御・管理に資する病原微生物

除去効率の定量評価法（3章、第 4章）、および目標除去効率の算出法（第 5章）の確立を

目的とした。以下、各章で得られた知見をまとめ、結論とする。 

 

6.1.1 統計学的アプローチ（ベイズ推定法）に基づいた病原微生物除去効率の定量評価法の

有用性 

 

本研究では、ベイズ推定モデルを用いて、下水中の腸管系ウイルス濃度の左側打ち切り

データからウイルス除去効率をより正確に推定するための方法論を確立した。下水処理シス

テムにおける腸管系ウイルス除去の原理は複雑であり、下水処理プロセスユニットの運転条

件やウイルスの種類により大きく左右される。本研究で提案する手法は、下水中の腸管系ウ

イルス濃度、検出・非検出の頻度および定量下限値のみを用いて始めに下水中ウイルス濃度

分布を推定し、処理前後において得られる濃度分布の比からウイルス除去効率を確率密度分

布として得るものである。下水再生システムの腸管系ウイルス除去効率に基づいて感染症リ

スクを評価する場合、信頼区間に最も影響を受ける。欠測値を含むデータをもとにウイルス

濃度及びその除去効率を確率密度分布として表す本研究の試みは、ウイルス定量や除去の不

確実性及び変動性を考慮する上で有用な手法であると考えられる。 

他方で、本研究では下水処理ユニットによるウイルス除去効率がウイルスの種類や運転

条件に依存することを示唆する結果を得た。このことから、下水処理ユニットの製造業者（第

1章、図 1-2）は、試運転の段階において、設置する下水処理場（下水再生利用を実施する

地域）でウイルス除去効率を評価する必要があると考えられる。 

 

6.1.2 地域的特性を考慮した目標除去効率の算定の重要性 

 

下水再生利用を実施するに際し、下水再生システムにおいて必要と病原微生物の除去効

率は、WHOガイドラインなどに記載される値が参考値として運用されている。しかしなが

ら、病原微生物に起因する感染症の流行には、風土的特性が示されており、また下水再生水
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の利用シナリオについても、下水再生利用を実施する地域の経済的、社会的および文化的背

景に大きく左右される。本研究では、下水中の腸管系ウイルス濃度を地域的特性の一つとし

てみなし、流入下水中の腸管系ウイルス濃度と年間許容疾病負荷の関係から、下水再生水中

許容濃度および下水再生システムにおける腸管系ウイルスの目標除去効率を算出する枠組

みを確立した。下水再生水中の腸管系ウイルス許容濃度および下水再生システムにおいて必

要とされる腸管系ウイルスの目標除去効率の算出は、下水中の腸管系ウイルスの濃度や種類

に大きく左右されることが示唆された。また、算出された目標除去効率をある地域の下水再

生利用の指針値として採用する場合には、その妥当性を評価するために下水再生利用シナリ

オにおいて仮定した曝露パラメータなどの情報を明確に記述する必要があると考えられる。 

 

6.2 本研究の課題と今後の展望 

 

6.2.1 病原微生物除去効率の定量評価法の実用に向けたベイズ推定モデルの拡張 

 

本研究で採用したベイズ推定モデルには、尤度関数として切断対数席分布が組み込まれ

ており、下水中の微生物濃度が対数正規分布以外のパラメトリックモデルに適合する場合、

第 3章で提案する手法を用いることができない。他方で、本研究で用いたベイズ推定正確な

除去効率分布の推定のために、ある一定以上の検出データ数を必要とすることから、下水中

から得られた微生物濃度の検出データ数が低い場合、推定される除去効率分布の精度が低い、

もしくは推定自体が不可能となることが考えられる。以上のことから、対数正規分布以外の

パラメトリックモデルを尤度関数として用いるベイズ推定モデルを開発するとともに、モデ

ルの計算能力を向上させるための方法を検討する必要がある。 

 

6.2.2 病原微生物の目標除去効率を算出する上で必要とされるデータの蓄積 

 

本研究では、日本国内における下水再生水の農業灌漑利用を想定し、モデルウイルスの

選定や曝露パラメータの設定を行った。しかしながら、本研究で用いたパラメータ（曝露量、

曝露頻度、信頼度など）は、暫定的なものであり、現段階では採用根拠に欠ける値である。

また、QMRA に用いる用量反応モデルについても、病原微生物の新規ボランティア実験デ

ータをもとに更新され続けている。QMRA を用いて目標除去効率を算出するためには、用

量反応モデルおよびモデルパラメータに関する情報の蓄積、および下水再生利用シナリオで

用いる曝露パラメータの更新を継続的に取り組む必要がある。 
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表 2-6 世界における腸管系ウイルス起因の水系感染症事例（その 1） 

 

ウイルス 時期 国 感染源 汚染源 被害規模 参考文献 

HEV 1995 ナミビア共和国 

不明 

（水供給システムの疑い） 
不明 不明 Maila et al., 2004 

EV（ECHO 30） 1997 ベラルーシ共和国 飲用水 水供給システム 461人 Amvrosieva et al., 2006 

HAV 1998 米国 緑ネギ 

不明 

（汚染された水の疑い） 
43人 Dentinger et al., 2001 

NoV 1998 スイス 飲用水 

地下水 

（未処理下水の混入） 
1,750人以上 Häfliger et al., 2000 

NoV GII 1998 バミューダ諸島 飲用水、飲用氷 

不明 

（糞便汚染の疑い） 
448人以上 Brown et al., 2001 

NoV GII.5 1998 フィンランド 不明 井戸 40人 Maunula et al., 2005 

NoV（GI.6および GII.4） 1998 フィンランド 水道水 表流水 2,500人 Maunula et al., 2005 

NoV（GI.6および GII.d） 1998 フィンランド 不明 地下水 2,000人 Maunula et al., 2005 

NoV（GIおよび GII） 1998 フィンランド 不明 井戸 13人 Maunula et al., 2005 

NoV GI.3 1999 フィンランド 不明 地下水 100人 Maunula et al., 2005 
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表 2-6 世界における腸管系ウイルス起因の水系感染症事例（その 2） 

 

ウイルス 時期 国 感染源 汚染源 被害規模 参考文献 

NoV GI.3 1999 フィンランド 不明 井戸 60人 Maunula et al., 2005 

NoV GI.6 1999 フィンランド 不明 地下水 58人 Maunula et al., 2005 

NoV GII.4 1999 フィンランド 不明 地下水 200人 Maunula et al., 2005 

NoV 2000 イタリア 飲用水 リゾート施設の水供給システム 344人 Boccia et al., 2002 

NoV GI.3 2000 フィンランド 不明 井戸 13人 Maunula et al., 2005 

NoV（GI.3および GII） 2000 フィンランド 不明 地下水 5,500人 Maunula et al., 2005 

NoV（GII.1および GII.4） 2000 フィンランド 不明 地下水 300人 Maunula et al., 2005 

NoV（GIおよび GII）, AdV, AsV serotype 1,   

RoV（G9[P8]および G3[P8]） 
2000 アルバニア共和国 不明 

不明 

（水供給システムの疑い） 

2,722人：通院 

982人：胃腸炎 

Villena et al., 2003 

NoV, RoV group A 2000 フランス 水道水の飲用 

地下水 

（農業排水の混入） 
202人 Gallay et al., 2006 

AdV, EV, RoV group A 

（Cryptosporidiumが主要な病因微生物） 
2001 フランス 水道水の飲用 

水供給システム 

（未処理下水の混入の疑い） 
約 563人 Dalle et al., 2003 
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表 2-6 世界における腸管系ウイルス起因の水系感染症事例（その 3） 

 

ウイルス 時期 国 感染源 汚染源 被害規模 参考文献 

NoV 2001 米国 飲用水 井戸 32人 Anderson et al., 2003 

NoV GII, AsV 2001 フィンランド プール水 ヒト糞便による汚染 242人以上 Maunula et al., 2004 

NoV GII.b 2001 スウェーデン 飲用水 

井戸 

（未処理下水の混入） 
200人以上 Nygård et al., 2003 

NoV（GI.3および GII.6） 2001 米国 飲用水、飲用氷 

井戸 

（未処理下水の混入） 
84人 Parshionikar et al., 2003 

HAV 2002 アルバニア共和国 
不明 

（飲用水の疑い: RoVのみ検出） 
不明 210人 Divizia et al., 2004 

HAV 2002 ニュージーランド ブルーベリー 
不明 

（汚染された地下水の疑い） 
81人 Calder et al., 2003 

NoV 2002 オランダ レクリエーション水（噴水） 
不明 

（地下貯水槽の疑い） 
100人以下 Hoebe et al., 2004 

NoV 2002 スウェーデン 飲用水 
井戸 

（未処理下水の混入） 
175人以上 Carrique-Mas et al., 2003 

NoV 2002 ノルウェー 飲用水、シャワー水 
不明 

（水供給システムの疑い） 
134人 Nygård et al., 2004 

NoV GII 2002 フィンランド 不明 井戸 25人 Maunula et al., 2005 
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表 2-6 世界における腸管系ウイルス起因の水系感染症事例（その 4） 

 

ウイルス 時期 国 感染源 汚染源 被害規模 参考文献 

NoV GII.b 2002 フィンランド 不明 地下水 300人 Maunula et al., 2005 

NoV（GI.4, GI.6, GII.4 および GII.8） 2002 フランス 牡蠣 

牡蠣養殖場 

（未処理下水の混入） 
127人 Le Guyader et al., 2006 

NoV（GI.4, GII.4 および GII.b） 2002 イタリア 牡蠣 

牡蠣養殖場 

（未処理下水の混入） 
202人 Le Guyader et al., 2006 

EV（ECHO 6, ECHO 30および 

Coxsackievirus B5） 
2003 ベラルーシ共和国 飲用水 水供給システム 1,351人 Amvrosieva et al., 2006 

HAV 2003 米国 緑ネギ 
不明 

（汚染された水の疑い） 
601人 Wheeler et al., 2005 

NoV 2003 フィンランド 不明 河川 40人 Maunula et al., 2005 

NoV 2003 フィンランド 不明 地下水 40人 Maunula et al., 2005 

NoV GI.6 2003 フィンランド 不明 井戸 20人 Maunula et al., 2005 

NoV GII.4 2003 フィンランド 飲用水 湖 11人 Maunula et al., 2005 

NoV GII.4 2003 フィンランド 不明 井戸 95人 Maunula et al., 2005 
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表 2-6 世界における腸管系ウイルス起因の水系感染症事例（その 5） 

 

ウイルス 時期 国 感染源 汚染源 被害規模 参考文献 

NoV（GI.3, GI.6および GII.6）, RoV group A, 

SaV 

2003 

英国 

（ペルシャ湾遠征中の船） 

サラダ野菜 
不明 

（汚染された水の疑い） 
37人 Gallimore et al., 2005 

HEV 2004 スーダン 
不明 

（塩素消毒水の飲用の疑い） 
不明 2,621人 Guthmann et al., 2006 

NoV 2004 米国 飲用水 
地下水 

（未処理下水の混入） 
1,450人 O’Reilly et al., 2007 

NoV GI 2004 韓国 飲用水 

不明 

（地下貯水槽の疑い） 
97人 Kim et al., 2005 

NoV GII 2004 アイスランド 飲用水 汚水処理タンク 100人以上 Gunnarsdottir et al., 2013 

NoV（GIおよび GII） 2004 韓国 飲用水 

不明 

（地下貯水槽の疑い） 
97人 Kim et al., 2005 

HEV 

（HAV, HBVの共感染の報告あり） 
2005 インド 飲用水 

水供給システム 

（未処理下水の混入） 
1,611人以上 

Sarguna et al., 2007 

Sailaja et al., 2009 

NoV 2005 イタリア 水道水から作られた食用氷、イガイ 

不明 

（水供給システムの疑い） 
41人以上 Rizzo et al., 2007 

NoV 2005 オーストリア 洪水 未処理下水との接触 26人 Schmid et al., 2005 

NoV（GII.4, GII.7および GII.b） 2005 デンマーク 

冷凍ラズベリー 

（ポーランド産） 
農業灌漑用水 1,000人以上 Falkenhorst et al., 2005 
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表 2-6 世界における腸管系ウイルス起因の水系感染症事例（その 6） 

 

ウイルス 時期 国 感染源 汚染源 被害規模 参考文献 

RoV 2005 インド 飲用水 
水道水、河川 

（地震による都市機能の低下） 
1,783人 Karmakar et al., 2008 

RoV group A 2005 トルコ 飲用水 井戸 9,907人 Koroglu et al., 2011 

NoV 2006 韓国 汚染された水で調理された食物 地下水 約 3,000人 

Jung et al., 2010; 

Lee et al., 2014 

NoV GI.5 2006 ニュージーランド 飲用水 

リゾート施設の水供給システム 

（未処理下水の混入） 
218人 Hewitt et al., 2007 

NoV GII 2006 ギリシャ 

不明 

（飲用水の疑い） 
不明 1,640人 Vantarakis et al., 2011 

不明 

（NoVの疑い） 
2006 ハンガリー 

不明 

（飲用水の疑い） 

不明 

（水供給システム汚染の疑い） 
3,673人以上 Dura et al., 2010 

NoV 2007 ドミニカ共和国 

不明 

（海水浴場の疑い） 
下水処理施設からの放流水 800人以上 Doménech-Sánchez et al., 2011 

NoV 2007 フィンランド 飲用水 下水処理施設からの放流水 約 8,453人 Laine et al., 2011 

NoV GI.2 2007 米国 帯水層から供給される水道水 汚水処理タンク 229人 Borchardt et al., 2011 

NoV GII.4 2007 中国 飲用水 水供給システムの故障 43人 He et al., 2010 
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表 2-6 世界における腸管系ウイルス起因の水系感染症事例（その 7） 

 

ウイルス 時期 国 感染源 汚染源 被害規模 参考文献 

NoV（GI.2および GII.7） 2007 ベルギー 飲用水 農場の井戸 不明 ter Waarbeek et al., 2010 

NoV GI 2008 スウェーデン 浄水施設から供給される飲用水 河川 約 2,400人 Larsson et al., 2014 

NoV GI.4 2008 韓国 

不明 

（水公園内で提供された水の疑い） 
地下水 67人 Koh et al., 2011 

不明 

（NoV, AdV, RoV） 
2008 スロベニア共和国 飲用水 

水供給システム 

（未処理下水の混入） 
400人以上 Kopilović et al., 2008 

不明（NoVの疑い） 2008 スイス 飲用水 
下水処理施設の故障による 

下水混入 
126人以上 Breitenmoser et al., 2011 

NoV 2009 スペイン 

不明 

（飲用水、レクリエーション水の疑い） 
不明 14人 Doménech-Sánchez, 2011 

NoV 2009 中国 飲用水 地下貯水槽 258人 Li et al., 2013 

NoV GI.3 2009 スウェーデン 飲用水 水供給システム（井戸） 約 200人 Riera-Montes et al., 2011 

NoV GI.4, EV 2009 イタリア 浄水施設から供給される飲用水 湖 299人 

Di Bartolo et al., 2011; 

Zanini et al., 2011 

NoV GII.12 2009 米国 加熱が不十分な牡蠣 牡蠣養殖場 200人以上 Alfano-Sobsey et al., 2012 
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表 2-6 世界における腸管系ウイルス起因の水系感染症事例（その 8） 

 

ウイルス 時期 国 感染源 汚染源 被害規模 参考文献 

NoV GII.4 2009 中国 家庭雑用水 雑用井戸 不明 Zhou et al., 2012 

NoV（GI.2, GI.3, GI.13, GII.2, GII.4 および

GII.17）,  

2009 モンテネグロ 水道水の飲用 
不明 

（水供給システムの疑い） 
1,699人 Werber et al., 2009 

NoV（GI.7, GII.12 および GII.17） 2009 グアテマラ 飲用水 不明 92人 Arvelo et al., 2012 

NoV（GII.8, GII.9, GII.10 および GII.15） 2009 米国 

不明 

（飲用水の疑い） 
不明 187人 Ahmed et al., 2012 

NoV 2010 中国 浄水施設から供給される飲用水 

河川 

（未処理下水の混入） 
391人 Yang et al., 2011 

NoV 2010 デンマーク 

レタス 

（フランス産） 

不明 

（汚染された水の疑い） 
260人 Ethelberg et al., 2010 

NoV GII.4 2010 アルバニア共和国 不明（飲用水の疑い） 不明 815人 Donia et al., 2011 

NoV GIおよび NoV GII 2010 アイルランド 牡蠣 

不明 

（汚染された牡蠣養殖場の疑い） 
約 70人 Rajko-Nenow et al., 2014 

NoV（GIおよび GII） 2010 英国 

牡蠣 

（英国産、スコットランド産、アイルランド産） 
牡蠣養殖場 120人以上 Westrell et al., 2010 

NoV（GIおよび GII） 2010 デンマーク 牡蠣（フランス産） 牡蠣養殖場 58人以上 Westrell et al., 2010 
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表 2-6 世界における腸管系ウイルス起因の水系感染症事例（その 9） 

 

ウイルス 時期 国 感染源 汚染源 被害規模 参考文献 

不明 

［NoV（GIおよび GII）, RoVの疑い］ 
2010 ベルギー 飲用水 河川 603人以上 Braeye et al., 2015 

不明［NoV（GIおよび GII）の疑い］ 2010 スウェーデン 
不明 

［牡蠣(オランダ産、フランス産)の疑い］ 
牡蠣養殖場 50人 Westrell et al., 2010 

不明［NoV（GIおよび GII）の疑い］ 2010 ノルウェー 

不明 

［牡蠣（フランス産）の疑い］ 
牡蠣養殖場 39人 Westrell et al., 2010 

不明［NoV（GIおよび GII）の疑い］ 2010 フランス 

不明 

［牡蠣（フランス産）の疑い］ 
牡蠣養殖場 67人 Westrell et al., 2010 

NoV GI.3 2011 韓国 キャベツキムチ 調理に使われた地下水 451人 Cho et al., 2014 

NoV GI.4 2011 イタリア 河川水の飲用 下水処理施設からの放流水 33人 Di Bartolo et al., 2015 

NoV GII.4 2011 イタリア 飲用水 

水供給システム 

（井戸、湧水） 
156人 Giammanco et al., 2014 

NoV GII.17 2012 韓国 不明 調理に使われた地下水 22人 Cho et al., 2014 

NoV GII.2 2012 韓国 

不明 

（レストランの飲用水、調理用水の疑い） 
地下水 76人 Cho et al., 2014 

NoV GII.4 2012 デンマーク 水道水 下水管からの漏水 不明 Van Alphen et al., 2014 
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表 2-6 世界における腸管系ウイルス起因の水系感染症事例（その 10） 

 

ウイルス 時期 国 感染源 汚染源 被害規模 参考文献 

NoV GII.4 2012 フィンランド 

不明 

（汚染された環境からの感染の疑い） 
不明 23人 Polkowska et al., 2014 

NoV GIおよび NoV GII 2012 アイルランド 牡蠣 

不明 

（汚染された牡蠣養殖場の疑い） 
18人 Rajko-Nenow et al., 2014 

NoV（GI.3, GI.4 GI.9, GII.6, GII.7, GII.8, 

GII.P7_II.6および GII.P16_II.14） 
2012 ドイツ 冷凍イチゴ（中国産） 下水に汚染された農業灌漑用水 約 11,000人 

Bernard et al., 2014; 

Höhne et al., 2015 

NoV（GIおよび GII） 2012 ニュージーランド 飲用水 

河川 

（下水処理施設からの放流水） 
53人 Jack et al., 2013 

RoV（G2[P8]および G3[P8]） 2012 ギリシャ 水道水 

不明 

（未処理下水混入の疑い） 
3,600人以上 Mellou et al., 2014 

不明 

（SaVの疑い） 
2012 フィンランド 飲用水 水供給システムの故障 不明 Jalava et al., 2014 

不明［NoV（GIおよび GII）, AdVの疑い］ 2012 ギリシャ 不明（水系感染症の疑い） 不明 79人以上 Mellou et al., 2013 

Nov, RoV 2013 スペイン 飲用水 工業用水 238人 Altzibar et al., 2015 

NoV（GI.1, GI.2, GI.3, GI.4, GI.8, GI.9 

および GII.17） 
2014 中国 汚染された水で調理された食物 

不明 

（客船の貯水槽の疑い） 
51人 Wang et al., 2016 

NoV（GI.1, GI.2, GI.6, GII.4, GII.6 

および GII.13） 
2014 中国 飲用水 

不明 

（汚水処理タンク、下水管の疑い） 
1,614人 Zhou et al., 2016 
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図 2-9 日本国内における都道府県別腸管系ウイルス検出報告数（2006/2007シーズン） 

（National Institute of Infectious Disease, 2017 より抜粋） 

 

 

 

 

図 2-9 日本国内における都道府県別腸管系ウイルス検出報告数（2007/2008シーズン） 

（National Institute of Infectious Disease, 2017 より抜粋） 
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図 2-9 日本国内における都道府県別腸管系ウイルス検出報告数（2008/2009 シーズン） 

（National Institute of Infectious Disease, 2017 より抜粋） 

 

 

 

 

図 2-9 日本国内における都道府県別腸管系ウイルス検出報告数（2009/20010シーズン） 

（National Institute of Infectious Disease, 2017 より抜粋） 
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図 2-9 日本国内における都道府県別腸管系ウイルス検出報告数（2010/2011シーズン） 

（National Institute of Infectious Disease, 2017 より抜粋） 

 

 

 

 

 

図 2-9 日本国内における都道府県別腸管系ウイルス検出報告数（2011/2012 シーズン） 

（National Institute of Infectious Disease, 2017 より抜粋） 
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図 2-9 日本国内における都道府県別腸管系ウイルス検出報告数（2012/2013 シーズン） 

（National Institute of Infectious Disease, 2017 より抜粋） 

 

 

 

 

図 2-9 日本国内における都道府県別腸管系ウイルス検出報告数（2013/2014 シーズン） 

（National Institute of Infectious Disease, 2017 より抜粋） 
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図 2-9 日本国内における都道府県別腸管系ウイルス検出報告数（2014/2015 シーズン） 

（National Institute of Infectious Disease, 2017 より抜粋） 

 

 

 

 

図 2-9 日本国内における都道府県別腸管系ウイルス検出報告数（2015/2016シーズン） 

（National Institute of Infectious Disease, 2017 より抜粋） 
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