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概 要 

 当センター（平成 17 年 10 月発足）は、ウイルス感染

症の発症に係わる宿主遺伝子の探索・解析を行う第一室、

病原性ウイルスのゲノム解析を行う第二室、病原性細菌

のゲノム解析を行う第三室から構成されている。 

 第一室では、遺伝子治療に用いられるウイルスベクタ

ーに関する研究と子宮頸癌の原因となるヒトパピローマ

ウイルスの研究を進めた。遺伝子治療は先天性遺伝病に

対する根治療法になりうる。これまでの臨床試験の成績

は、治療に用いる遺伝子の導入効率の向上と導入遺伝子

の発現調節機能を持つウイルスベクターの必要性を示し

ており、新型ウイルスベクターが内外で開発されている。

一方、いわば人工のウイルスであるベクターを、非健常

者に大量に、しかも自然感染とは異なる経路で投与する

臨床応用では、重大な副作用を引き起こすことがある。

アデノウイルスベクターによる患者の死亡やレトロウイ

ルスベクターによる白血病の発症が報告されており、安

全性の確保が厚生行政の課題となっている。我が国での

遺伝子治療臨床試験のリスク管理に役立てるため、内外

のウイルスベクターの安全性、有効性に関する情報収集

に努めた。今後、臨床応用が増えると考えられるアデノ

随伴ウイルス(AAV)ベクターの性質を調べる研究を継続

した。また、ベクターDNA が細胞染色体に組み込まれる

際に生ずる挿入変異が細胞癌化の原因となり得ることか

ら、非組み込み型ベクターの開発を進めた。 

 HPV は性行為等で生じた粘膜の微少なキズから侵入し、

表皮基底細胞（幹細胞）の核内にエピゾームとして潜伏・

持続感染する。感染細胞が分化し表皮形成に至る過程で

順次ウイルスゲノムの複製とキャプシド蛋白質の発現が

起こり、子孫ウイルスが形成される。このような HPV 生

活環の中で、偶然 HPV ゲノムが細胞染色体に組み込まれ

て、HPV 初期遺伝子群の発現が継続的に起こると細胞は

不死化し、やがて発癌に至る。HPV の潜伏・持続感染に

介入し、それを排除する方法を開発するために、表皮形

成と HPV の生活環を支える分子機構の解析をした。また、

15種の発がん性HPVの感染を予防するワクチン抗原の開

発を行った。米国や欧州の製薬会社で開発された第一世

代 HPV ワクチンの導入が近いと予想されるので、その安

全性、有効性の実用的な評価系の作製を開始した。 

 第二室では、ノロウイルス（ウイルス性下痢症の主因）、

C 型肝炎ウイルス、HIV、内在性ブタレトロウイルス等を

中心に、ゲノム情報のデータベースを構築した。これら

の RNA ウイルスのゲノムには変異が高頻度で起こること

が知られている。蓄積したゲノム情報を解析し、変異に

基づく抗原性、増殖能や感染宿主域の変化を予測するこ

とが研究の目標で、得られる情報はウイルス感染の迅速

診断や予防・治療に役立つ。ウイルス蛋白質の結晶構造

を基に、変異によって生じる構造変化と機能修飾を計算

科学で解析する技法を導入し、発展させる研究を行った。

臨床材料や情報の取得が重要であり、感染研内外との共

同研究を積極的に進めた。 

 臓器移植に用いる移植用臓器の不足を補うため、ブタ

臓器を利用する研究が進められている。我が国でも、ヒ

トの補体による拒絶反応を軽減できる遺伝子改変ブタが

開発されているが、内在性レトロウイルスは臓器の品質

管理では排除できず、被移植患者に感染する可能性があ

る。遺伝子改変ブタ臓器からレトロウイルスが検出され

たので、その詳しい性状を調べている。ドナー動物由来

感染症が生じると、患者から周辺の人々に感染が拡大す

る危惧があり、異種移植の安全性確保に不可欠な研究で

ある。 

 第三室では、細菌のゲノム情報をもとに病原性を解析

する研究を立ち上げた。病原性大腸菌のように、常在菌

であっても外来性の毒素産生能や薬剤耐性を獲得して、

病原性を持つので、非病原性常在菌のゲノム情報の蓄積

は、病原性因子の同定・解析の基盤となる。また、培養

環境とヒト体内環境で増殖している細菌では遺伝子群の

発現が異なることから、臨床試料中の細菌で発現してい

る遺伝子群の直接解析が重要となる。このような背景の

下に、偏性嫌気性グラム陰性桿菌 Fusobacterium varium

のゲノム解析を開始した。F. varium は、健常者の細菌

叢からも分離されるが、難病指定されている潰瘍性大腸

炎の増悪因子である可能性が強く示唆されている。さら

に、黄色ブドウ球菌をモデルに、生体内感染期における

遺伝子発現の制御と病原性の関連を解析している。 
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業 績 

調査・研究 

Ⅰ．遺伝子治療に用いるウイルスベクターに関する研究 

1. 臨床応用されたウイルスベクターの安全性・有効性

に関する情報の収集 

 我が国での遺伝子治療臨床試験計画を審査する作業部

会に適切な意見を提供するため、Human Gene Therapy、

Gene Therapy、Molecular Therapy、Journal of Gene 

Medicine、及び Nature Medicine 等の遺伝子治療専門誌

の論文、日本遺伝子治療学会での講演等からウイルスベ

クターの安全性・有効性に関する情報を収集・検討する

作業を継続した。［竹内隆正、森 清一郎、柊元 巌、石

井克之、神田忠仁］ 

 

2. AAV ベクターの開発及び安全性評価のための基礎的

研究 

(1) 自然感染したカニクイザルでの AAV の体内分布の解

析 

 AAV には多くの遺伝子型があり、ヒトを含む霊長類に

広く潜伏持続感染しているが、体内動態は殆ど知られて

いない。14 頭のカニクイザルの様々な組織から DNA を抽

出し、自然感染した AAV10、11、cy7 型 DNA を型特異的プ

ライマーを用いた PCR で増幅・検出した。いずれの型も、

脾臓、リンパ節などのリンパ系組織と回腸を中心に様々

な組織に検出された。AAV は腸管から宿主体内へ侵入し、

免疫系細胞に感染すると推定した。また、AAV10、cy7 型

は大脳、脊髄にも検出され、中枢神経系への遺伝子導入

に適したベクターの素材となる可能性が示された。［森清

一郎、佐多徹太郎（感染病理部）、神田忠仁］ 

 

(2)  AAV2 型の感染レセプターの探索 

 HeLa細胞に感染する AAV2型と感染しない 10型のキャ

プシド蛋白質を繋ぎ合わせたキメラウイルスを作製し、

HeLa 細胞への感染性を調べる研究を継続した。2 型キャ

プシド蛋白質のアミノ酸 236～315 領域が感染に必要で

あることがわかった。この領域に蛍光蛋白質(DsRed)を融

合した蛋白質を組換えバキュロウイルス/昆虫細胞系で

発現・精製してウェストウェスタン法でのプローブとし

た。約 280kDa の HeLa 細胞蛋白質がプローブと特異的に

結合した。この蛋白質は界面活性剤に不溶性の膜蛋白質

であり、AAV2 型のレセプターであることが示唆された。

［森清一郎、神田忠仁］ 

 

3.  非組み込み型遺伝子治療用ベクターの開発 

(1) 非分裂細胞への遺伝子導入ベクターの開発 

 insulator 等を付加したルシフェラーゼ発現 AAV ベク

ターを作成し、マウス骨格筋に投与した。付加した配列

は、AAV のヒト染色体への組込み領域である AAVS1 内の

DNase I hypersensitive 部位（DHS-S1）、ニワトリβグ

ロビン 5’HS4 コア領域（cHS4）、ウニアリルサルファター
ゼ insulator（ArsI）あるいはヒトインターフェロンβ

遺伝子 matrix attachment region（IFNMAR）である。109

ゲノムコピーの各AAVベクターをBalb/cマウスに筋注後

1 ヶ月の時点で、筋肉内のルシフェラーゼ活性を測定し

た。DHS-S1 付加により約 1000 倍、cHS4 付加により約 100

倍、ArsI 付加により約 10 倍、ルシフェラーゼ活性が上

昇した。IFNMAR 付加ではルシフェラーゼ活性はむしろ低

下した。高発現ベクターは有効性に寄与するだけでなく、

必要投与量の削減によって安全性にも直結する。［竹内隆

正、内野繭代、神田忠仁］ 

 

(2) 分裂細胞への遺伝子導入ベクター開発 

 matrix attachment region を転写ユニット内に持つプ

ラスミドが分裂細胞において複製・分配され、安定して

保持されるという報告があるので、ルシフェラーゼおよ

びネオマイシン耐性遺伝子を発現するプラスミドを用い

て、HeLa S3 細胞へのトランスフェクション後のプラス

ミドの動態が IFNMAR の付加により変化するかどうか調

べた。a)トランスフェクション後薬剤選択をしなかった

場合のルシフェラーゼ活性の経時変化、b)薬剤耐性コロ

ニー数、c)薬剤耐性細胞中の plasmid-safe DNase 耐性

DNA量のいずれにおいてもIFNMARの付加による有意な差

を認めず、IFNMAR 付加プラスミドが HeLa S3 細胞におい

て安定に保持される確率は低いことが分かった。［竹内隆

正、神田忠仁］ 

 

Ⅱ．HPV に関する研究 

1.  HPV の増殖制御機構の研究 

(1) 角化細胞転写因子 hSkn-1a による HPV16 DNA 複製の

促進-2 

 HPV ゲノムの複製が角化細胞の分化を誘導する転写因

子 hSkn-1a によって促進される機構を調べた。組換え

hSkn-1a 蛋白質を用いたゲルシフト法によって、HPV16

オリジン領域に二ヶ所の hSkn-1a 結合部位を見つけた。

クロマチン免疫沈降法によって、hSkn-1a が細胞内でこ

れらの部位に結合することを確認した。二ヶ所の

hSkn-1a 結合部位に hSkn-1a との結合が減弱する塩基置

換を導入すると、複製促進作用が消失した。hSkn-1a が

HPV16 オリジンに直接結合することで、ウイルス複製促

進を導く可能性が示唆された。［柊元 巌、森 清一郎、
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神田忠仁］ 

 

(2) 無細胞 HPV DNA 複製系の構築 

 HPV16 複製蛋白質 E1 及び E2 をそれぞれ昆虫細胞バキ

ュロウイルス発現系及び大腸菌発現系にて作成し、これ

らの組換え蛋白質を用いて 293 細胞抽出液中で HPV オリ

ジンプラスミドを複製させる実験系を構築した。E1/E2

の共存下にオリジン依存性の HPV DNA 複製が起こること

を確認した。また無細胞クロマチン再構成系にて作成し

た HPV クロマチンが、この DNA 複製系で複製されること

が分かった。この無細胞 DNA 複製系を用いて、HPV クロ

マチン複製の分子機構の解析を進める。［柊元 巌、神田

忠仁］ 

 

(3) Brd4 ノックダウンによるによる HPV 複製阻害 

 HPVの E2と結合してウイルス転写を制御することが示

されているヒト細胞蛋白質Brd4とHPV複製の関連を検討

した。293 細胞にて E1/E2 の発現下に HPV オリジンプラ

スミドを一過性に複製させる実験系に、Brd4 をノックダ

ウンする siRNA を導入するとオリジンプラスミドの複製

量が約二分の一に低下した。Brd4 が E2 との結合を介し

て、ウイルス複製に関わる可能性が示された。［佐藤英貴、

柊元 巌、神田忠仁］ 

 

(4) HPV16 型キャプシド主構成タンパク質 L1 のシステイ

ン残基が持つチオールの機能 

 HPV16 には 12 のシステイン残基があり、そのうち 2 つ

はキャプシド形成に必要なことが知られているが、他の

システイン残基の役割は不明である。感染性偽ウイルス

（pseudovirion、 PV）とチオール試薬を反応させると結

合することが分かった。質量分析により、少なくとも

C146（146 番目のシステイン残基）、C225 及び C229 がチ

オールを持つことがわかった。チオール反応試薬と結合

した PV は透過型電子顕微鏡での観察等で形態の異常は

認められなかったが、感染性は消失した。 チオール反応

試薬と結合した PV の細胞表面への結合量は半減し、細胞

内へ取り込まれた後に速やかに分解された。L1 のチオー

ルは細胞内侵入から核内への輸送に重要な役割を果たす

と考えられる。［石井克幸、近藤一成、松本玉恵、田中恵

子（感染病理部）、大内史子・萩原健一（細胞化学部）、

神田忠仁］  

 

2. 交差性中和エピトープをもつワクチン抗原の作製 

 HPV16L1 のアミノ酸 430 と 433 の間に、L2 のアミノ

酸 18 から 38、56-75、96 から 115 領域に相当するペプチ

ドを挿入したキメラを作製した。これらのキメラ L1 は、

ウイルス様粒子（virus-like particle; VLP）を形成し、

ウサギに免疫して得た抗血清は、HPV16、18、31、52、58

を中和した。これらの VLP は 15 の発癌性 HPV 群に有効な

ワクチン抗原となる可能性がある。［近藤一成、松本玉恵、

神田忠仁］ 

 

Ⅲ．病原性ウイルスのゲノム解析 

1.  RNA ウイルスゲノムの解析 

(1) ノロウイルス(NoV)のゲノム解析 

 新型変異 NoV の発生を監視し、その伝播を阻止する方

法を示すために、ウイルス二部と共同で NoV のゲノム解

析を行った。2006 年 10 月から 2007 年 1 月に、11 の都道

府県で発生した 55 例の NoV 感染者糞便を調べ、37 の試

料から GII/4 ゲノム全長（約 7.5 kbps）の塩基配列を得

た。キャプシド蛋白質 VP1・VP2 をコードする領域につい

て系統樹解析を行ない、全国各地で流行した株はキャプ

シド蛋白質の最も外側のループ領域に変異をもつ新型で、

５月に富山で出現し、11～12 月までに全国に広がったこ

と、などがわかった。抗原性が変化した変異株がヒトを

介して伝播している可能性があるので、引き続き、次年

度の流行株を解析する。［本村和嗣、中村浩美、守宏美、

岡智一郎・武田直和（ウイルス第二部）、神田忠仁、佐藤

裕徳］ 

 糞便試料の収集は以下の方々の協力による。 

田中智之（堺市衛生研究所）、吉澄志磨（北海道立衛生研

究所）、三上稔之（青森県環境保健センター）、斉藤博之

（秋田県健康環境センター）、植木洋（宮城県保健環境セ

ンター）、滝澤剛則（富山県衛生研究所）、小林慎一（愛

知県衛生研究所）、内野清子（堺市衛生研究所）、野田衛

（広島市衛生研究所、現国立医薬品食品衛生研究所）、近

藤玲子（愛媛県立衛生環境研究所）、船津丸貞幸（佐賀県

衛生薬業センター）、松岡由美子（熊本市環境総合研究所） 

 

(2) C 型肝炎ウイルス(HCV)のゲノム解析 

 HCV 持続感染の維持とウイルス変異の関連を知るため

に、HCV 持続感染者の HCV ゲノムの網羅的解析を開始し

た。日本での主な流行株は、遺伝子型 1b で、IFN 治療効

果が低いことが知られている。昭和大学医学部と共同で、

持続感染症 37 例（IFN 治療例を含む）の血液中 HCV1b の

ゲノム解析を進め、現在までに、10 症例についてゲノム

全長（約 9.6 kb）の塩基配列を得た。 

［本村和嗣、中村浩美、守宏美、伊藤敬義・井廻道夫（昭

和大学医学部）、神田忠仁、佐藤裕徳］ 
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(3) ヒト免疫不全ウイルス１型（HIV-1）のゲノム解析 

 HIV-1 の高変異性は持続感染の維持や治療効果の低減

に結びついている。日本を含むアジアでは、HIV-1 

CRF01_AE の感染が拡大している。CRF01_AE の持続感染の

維持とウイルス変異の関連を知るために、国立国際医療

センターと共同で、CRF01_AE 持続感染者の全ゲノム情報

の解析を始めた。現在、23 症例（未治療感染者と治療効

果が認められない症例等）の血液中の CRF01_AE ゲノムの

塩基配列を解析している。 

［本村和嗣、中村浩美、守宏美、潟永（国立国際医療セ

ンター）、佐藤裕徳］ 

 

(4) ブタ内在性レトロウイルス（PERV）のゲノム解析 

 移植用臓器として利用が計画されている遺伝子改変ブ

タには PERV のプロウイルスが存在し、常時、多様な感染

性粒子を産生している。PERV の変異と感染宿主域の拡大

に関する基盤情報を得るために、PERV の全ゲノム解析を

始めた。移植用に開発が進められている遺伝子改変ブタ

の卵巣細胞と HeLa 細胞の共培養により、PERV が感染し

た HeLa 細胞を樹立した。ブタ卵巣細胞と HeLa 細胞中の

プロウイルス DNA を解析し、現在までに、４クローンに

ついてゲノム全長（約 8.9 kb）の塩基配列を得た。 

［本村和嗣、神田忠仁、佐藤裕徳］ 

 

2.  病原性ウイルスゲノムデータベースの構築 

 新興再興感染症や慢性感染症対策の一環として、昨年

度から病原体ウイルスゲノム情報のデータベース化を進

めている。主に RNA ウイルスを対象とし、公共データベ

ース情報と独自解析情報を継続的に蓄積していく予定で

ある。本年度は、ゲノム情報の整理・統合・解析を行な

う計算機環境を整備した。統合データマイニングプラッ

トフォーム KDE、統合計算化学システム MOE、分子動力学

シミュレーションパッケージ Amber8 の Altix350 での稼

働性を確認した。また、前年度までにゲノム塩基配列情

報を収集しているウイルス（インフルエンザ、ウエスト

ナイルウイルス、ノロウイルス、C 型肝炎ウイルス、ポ

リオウイルス、ブタ内在性レトロウイルス、サイトメガ

ロウイルス）に加えて、さらに HIV-1 について公開デー

タベースからゲノム塩基配列情報を自動収集するシステ

ムを作った。［横山勝、神田忠仁、佐藤裕徳］ 

 

3.  病原性ウイルス蛋白質の立体構造解析 

(1) インフルエンザA型ウイルスHA蛋白質の立体構造解

析 

 トリインフルエンザウイルスがヒト細胞への感染能を

獲得する際、HA蛋白質の変異によりヒト型感染受容体へ

の親和性が増すと推察される。計算科学によってHA変異

体と感染受容体の親和性を迅速に推定する方法を検討し

た。まずトリインフルエンザH5N1株のHA結晶構造をもと

に、野生型および、ヒト型感染受容体への親和性が増す

ことが実験的に立証された変異HA蛋白質のモデルを構築

した。次にHA蛋白質モデルにSAα2,3-Galβ1-4GlcNAc（ト

リ型基質）およびSAα2,6-Galβ1-4GlcNAc（ヒト型基質）

のドッキングシミュレーションを行い、結合エネルギー

を算出した。結合エネルギー変化は、実験による感染受

容体の特異性変化を反映した。計算科学によって感染宿

主域の変化を予測する可能性を示している。［横山 勝、

守 宏美、神田忠仁、佐藤裕徳］ 

 

(2) カリシウイルスプロテアーゼの立体構造解析 

 カリシウイルスの増殖ではの ORF1 から作られたポリ

プロテインが、その一部であるプロテアーゼによって切

断され、機能を担う蛋白質群になる。ノロウイルスプロ

テアーゼを鋳型として、サポウイルス Mc10 株、ネコカ

リシウイルス F4 株、ラゴウイルス FRG 株のプロテーゼ

分子の立体構造をホモロジーモデリング法により構築し

た。これらのプロテアーゼのアミノ酸配列は 20%以下の

ホモロジーしかないが、プロテアーゼ変異体の解析で、

活性発現に重要とされた４つのアミノ酸（H, E, C, H）

が全ての分子モデルで GDCG モチーフ周辺に配置され、高

度に保存されていることがわかった。カリシウイルスプ

ロテアーゼ基質認識機構、阻害剤開発等の研究に役立つ

情報である。［横山勝、岡智一郎・武田直和（ウイルス第

二部）、佐藤裕徳］ 

 

(3) TRIM5α感受性の HIV-2 キャプシド蛋白質の立体構造

解析 

 HIV-1 がヒトにのみ感染し増殖する性質を示す要因と

なる宿主因子の一つに、TRIM5αがある。旧世界ザルの

TRIM5αはHIV-1の細胞侵入直後の複製過程を阻害するた

め、HIV-1 はサル細胞で増殖できない。一方、HIV-2 のサ

ル TRIM5αに対する感受性は一律ではなく、ウイルス分離

株ごとに異なる。HIV2 のキャプシド蛋白質の 120 番目の

アミノ酸が P の場合(120P)は感受性を示すが、120A 及び

120Q は耐性である。これらの 3 種のキャプシド蛋白質の

分子モデルを構築し、比較した。感受性の株では耐性の

株に比べ、へリックス 6 と 7 の間のループ（L6/7）はへ

リックス 4 と 5 の間のループ（L4/5）に接近している。

120 番目のアミノ酸は L6/7 に存在し、L6/7 の構造と立体

配置を制御するアミノ酸であることが予測された。 
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［横山 勝、塩田達男（阪大微研）、佐藤裕徳］ 

 

Ⅳ．病原性細菌のゲノム解析 

1.  病原性細菌のゲノム解析 

(1) Fusobacterium varium のゲノム解析 

 潰瘍性大腸炎（UC）患者より分離された F. varium 113

臨床株のホールゲノムショットガンライブラリー（平均

1.6 kb、15,000 クローン以上）を作製し、全ゲノム塩基

配列決定を進めている。これまでに得られた塩基配列を

解析すると、約半数の遺伝子は口腔内に存在する

Fusobacterium nucleatum と 60%以上の相同性を示し、残

りの半数は腸内フローラとしてもっとも多量に存在する

Clostridium 属と高い相同性を示した。腸内に常在する

F. varium と口腔内に存在する F. nucleatum との比較ゲ

ノム解析により、Fusobacterium 属に共通の因子と、腸

内環境に関連する因子に分類できる可能性が示唆された。

［関塚剛史、黒田 誠、大草敏史（順天堂大学・消化器

内科）］ 

 

(2) 細菌フローラの網羅的解析 

 常在菌が混在する検体から重要な起因菌を簡便・迅速

に同定する手法の開発は重要である。微生物ゲノムデー

タベースを利用し、網羅的に細菌フローラを同定する

Terminal Restriction Fragment Length Polymorphism 

(T-RFLP)に、Emulsion-PCR を併用した精度の高い解析手

法の開発を目指した。様々な環境変化、生活習慣で細菌

フローラが変動し、アトピー疾患などの病態を増悪する

ことが指摘されており、予防医学的な細菌検査法になり

得るかどうか検討している。加えて、今後発展が予想さ

れる微生物メタゲノム解析への足がかりになる解析手法

である。［黒田 誠、関塚剛史］ 

 

2.  細菌感染における病原性因子の転写調節と定着因子

の解析 

(1) 黄色ブドウ球菌のマウス感染モデルの解析 

 培養状態と動物体内で増殖した状態で黄色ブドウ球菌

の遺伝子発現プロフィールを比較した。黄色ブドウ球菌

をマウスの腹腔内に接種し、経時的に臓器ごとの定着菌

数を測定した。接種 4 日後までに肝臓・脾臓・腎臓での

定着を確認した。4 日以降では、接種部位に皮下膿瘍が

認められた。4日めに臓器から細菌由来のRNAを抽出し、

定量的 RT-PCR 法によって病原性因子レギュレーター

（RNA III、 sarA、sarS、sarT、sarU、sigB）と定着因

子である細胞壁架橋型蛋白質群（clfA など 21 遺伝子）

の転写発現量を測定した。Fibrinogen、 Fibronectin と

いった細胞外マトリクスの定着因子 ClfA、 ClfB、 FnbA、 

FnbB や鉄獲得系 IsdB の転写が、肝臓および皮下膿瘍で

昂進していた。一方、機能・結合特性が不明である SasG

の転写は肝臓感染時では昂進し、皮下膿瘍では顕著に抑

制されていた。SasG の過剰発現株は菌凝集・バイオフィ

ルム形成が昂進することが明らかになり、臨床で見られ

る微小膿瘍の形成に関わっている可能性が示唆された。

SasG 近傍に存在する SarU 転写因子が同様な転写変動を

示し、SarU 過剰発現株を用いたマイクロアレイ解析によ

って、SarU が SasG を正に転写調節するレギュレーター

であることを明らかにした。培養下では SarU 転写因子は

発動しないため、マウス感染時においてどのような要素

が SarU を活性化し、SasG による菌凝集、微小膿瘍形成、

そして抗菌薬治療の難治化に関与しているのか明らかに

することが今後の課題である。［黒田 誠、関塚剛史］ 

 

3.  Bacillus anthracis の分子疫学調査 

(1) B. anthracis プラスミドの塩基配列の解析 

 日本で分離されたB. anthracis臨床分離株BA103のプ

ラスミド pXO1（180 kb）及び pXO2（90 kb）の全塩基配

列の解読を行った。約 700 本のプライマーを用いたウォ

ーキング法を進め、pXO1 及び pXO2 共に、全長の約 95％

まで配列を明らかにした。Ames 株のプラスミドと比較す

ると、BA103株のpXO1及びpXO2共に3つのSNPsがあり、

塩基挿入・欠失は pXO1 では 4 つ、pXO2 では 1 つ存在し

た。さらにリピート配列のユニット数が１回多い領域が

pXO1 及び pXO2 共に 1 つずつ存在した。これらの塩基配

列の特徴は、日本株に特有であると思われる。［関塚剛史、

黒田 誠、奥谷晶子・井上 智（獣医科学部）］ 

 

(2) 日本における B. anthracis の遺伝型と地理的分布 

 Multiple-locus variable number of tandem repeats 

analysis (MLVA)を用いて、現在保管している日本で分離

された炭疽菌のゲノム上に存在する可変領域を網羅的に

解析し、国内における炭疽菌の遺伝型と世界各国の分離

株とを比較検討する準備を進めた。［関塚剛史、黒田 誠、

奥谷晶子・井上 智（獣医科学部）］ 
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