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グローバル化社会における感染症の防疫対策には、世界中のあらゆる地域における感染症

の発生や流行に関する研究知見を蓄積し、さらに感染症をコントロールするためのワクチン

や治療法の開発を進めることが必要である。近年、様々な新興・再興感染症が世界各地で発

生しており、その多くが人獣共通感染症であることから、国内外において動物が保有するウ

イルスの調査が推進されている。しかし、現在でもアフリカをはじめとする多くの発展途上

国において動物が保有するウイルスに関する情報は乏しい。本稿ではアフリカの動物が保有

する様々なウイルスを探索した筆者の疫学研究の成果を概説するとともに、感染症制御のた

めに新たに見出した治療戦略の可能性について紹介したい。 

 

はじめに 

近年進むグローバル化により人や物の国際的な移動が活発になるにつれ、様々な病原体が

海外から日本へ持ち込まれている。新型コロナウイルス感染症のパンデミックは、我が国も

含む世界中で公衆衛生上の大きな問題となり、常に病原体が海外から国内に侵入し、感染拡

大する危険にさらされている。感染症の防疫対策のためには、国内に限らず、海外で発生し

ている感染症に関する知見を収集し、将来の感染症流行リスクに備える必要がある。しかし

ながら、アフリカの動物が保有するウイルスに関する疫学的情報は限られており、病原体の

分布をはじめ、その遺伝学的および生物学的な性状は不明な点が多い。また、家畜由来検体

の日本への輸入は、家畜伝染病予防法により厳しく制限されているため、現地における解析

が不可欠である。本稿では筆者らがアフリカのザンビア共和国のコウモリ、ブタおよびマダ

ニから検出した様々なウイルスの性状解析の成果を紹介する。さらに、感染症制御のための

研究として、ヘルペス脳炎に焦点を当て、脳炎の発症に重要な分子メカニズムの解明を試み

た解析の成果も紹介する。 

 

ザンビアの家畜、野生動物及び節足動物が保有するウイルスの探索 

ザンビアにおいてブタが保有するアフリカ豚熱に関する疫学知見は数多く報告されている

一方、その他のウイルスについてはほとんど未解明であった。筆者らのブタを対象としたウ

イルス探索研究を通じて、インフルエンザ A ウイルス、哺乳類オルソレオウイルス、豚サペ

ロウイルス、ロタウイルス A、ロタウイルス B、ロタウイルス C の流行実態をザンビアで初め

て明らかにした。特に、2009 年に発生したブタ由来のインフルエンザウイルスによるパンデ

ミックからもブタの中で流行するインフルエンザウイルスを調査することが公衆衛生上非常

に重要である。本探索研究により南部アフリカ地域のブタから初めてインフルエンザウイル

スを分離するとともに、ウイルスの遺伝子解析によりヒトのインフルエンザウイルスがブタ



へ伝播していたことを明らかにした。今後も継続したインフルエンザウイルスのモニタリン

グにより公衆衛生上のリスクを把握していく必要がある。 

コウモリが自然宿主であるプテロパインオルソレオウイルス（PRV）はヒトに重篤な呼吸器

疾患を引き起こす。コウモリからヒトに伝播する PRV 感染症は新興感染症としてアジアで注目さ

れているが、アフリカにおける PRV に関する疫学的情報は少ない。筆者らはザンビアの洞窟で捕

獲したエジプトルーセットオオコウモリから PRV を分離・同定した （図１）。コウモリにおける PRV

の血清学的調査の結果、大部分のコウモリが PRV に対する中和抗体を保有しており、ザンビアの

コウモリにも PRV が流行していることが明らかとなった。さらに、単離した PRV ザンビア株は PRV

アジア臨床株よりもマウスに対する病原性が低下しており、アフリカ型低病原性 PRV の存在

を初めて明らかにした。また、PRV に

加えて、ザンビアのコウモリから新

種のヘルペスウイルス、さらにコウ

モリ及びトガリネズミからそれぞ

れ新種のオルソレオウイルスを発

見し、未知のウイルスがアフリカの

野生動物に存在していることが明

らかとなった。 

マダニ媒介性フラビウイルス（TBFV）はヒトや家畜、野鳥に脳炎や出血熱等の重篤な疾患

を引き起こす公衆衛生上重要なウイルスであるが、アフリカにおける TBFV に関する疫学的情

報は少ない。筆者らはザンビアのムプルング地区の草原で採取したマダニ 1 検体から新種の

フラビウイルスを同定し、ゲノム解析により脊椎動物へ感染する可能性を有することが示唆

された。また、検出した新種の TBFV の 3’非翻訳領域（3’UTR）にユニークな RNA 二次構造

を形成することを明らかにし、in vitro における生化学的な解析によってこれらの二次構造

が他の TBFV 同様に RNA 分解酵素に対して耐性をもつこと明らかにした。TBFV の 3’UTR はウ

イルスの病原性に深く関与すると言われており、今後検出した新規フラビウイルスの公衆衛

生上のリスクを評価する必要がある。 

 

ヘルペスウイルスの免疫回避機構とその機構を阻止することによる治療戦略 

 ヘルペスウイルスは自然界に広く分布し、多くの動物種に対して固有のヘルペスウイルス

種が存在するため、医学・獣医学・畜産領域で様々なヘルペスウイルス感染症が問題となっ

ている。これら様々なヘルペスウイルスの中で最も研究が進んでいる医学上重要な単純ヘル

ペスウイルス１型 （HSV-1）はヒトに，角膜炎、皮膚炎、口唇ヘルペス、性器ヘルペス及び脳

炎といった多様な疾患を引き起こす。1970 年代に開発された抗 HSV 剤であるアシクロビルは

高い治療効果を示すが、治療患者の多くに重度の神経機能障害等の後遺症が発生する問題点

があり、新たな感染制御戦略が求められている。HSV-1 感染における病態発現には HSV-1 の

高度な免疫回避機構が関与しているが、未解明な点も多い。筆者らはヘルペス脳炎の病態解

明のために HSV-1 がコードするウイルス酵素のウラシル DNA グリコシラーゼ(vUNG)に着目し

た。vUNG は DNA からウラシルを特異的に取り除く base excision repair  （BER） pathway に



関わる酵素である。HSV-1 感染細胞におけるリン酸化プロテオーム解析によって vUNG の

Catalytic site 近傍に位置する Ser-302 がリン酸化されることおよびそのリン酸化が酵素活

性およびマウスにおける致死的な脳炎の発症に重要であることを明らかにした。さらに、HSV

感染によりマウス脳内で内因性免疫因子である APOBEC1 の発現が誘導され、APOBEC1 はウイ

ルスゲノム内のシトシンをウラシルへ変換することで抗ウイルス作用を示すことを明らかに

した。また、APOBEC1 ノックアウトマウスやリン酸化 vUNG を有するウイルスの感染では DNA

変異が検出されず、vUNG 阻害剤によってマウスにおけるヘルペス脳炎が抑制されることを明

らかにした（図２）。これらの成果は vUNG によるウイルスの免疫回避機構を標的にすること

で、宿主の持つ APOBEC1 の抗ウイルス活性を復活させ、ウイルス疾患の治療につなげられる

可能性を示唆している。 

 

おわりに 

 今後、フィールド研究を通じて得られた様々なウイルス株を用いて感染症発生時の迅速同

定や有効な診断法の開発に有効活用していきたいと考えている。また、得られたウイルス株

と応用技術を駆使した解析によりウイルスの病原性発現の分子メカニズムの解明や新たな感

染症対策を構築するための基盤研究に発展させていく必要がある。今後もフィールド研究を

継続することで様々な感染症の発生リスクを把握し、応用研究と融合することで社会におけ

る感染症制御に貢献する研究を推進していきたい。 
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