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1．はじめに

　近年，インフルエンザ，中東呼吸器症候群（MERS），
サル痘等のウイルス性疾患，結核，炭疽，薬剤耐性細菌感
染症等の細菌性疾患，トリパノゾーマ等の原虫性感染症等
の新興・再興感染症が世界各地で発生し，人類社会を脅か
している．これらはすべて自然界の野生動物に寄生し，被
害をおよぼさずに存続してきた微生物が，時に家畜，家禽
そしてヒトに侵入，伝播してひきおこす人獣共通感染症で
ある．近年の著しい地球環境の変化は，自然宿主の生態と
行動圏を攪乱し，野生生物と人間社会の境界消失をもたら
した．また地球温暖化の影響は感染症の発生にも影響を与
えており，2017年 11月に Lancet誌に掲載された，“The 

Lancet Countdown on health and climate change”では世
界保健機関（WHO）が定義した媒介生物の“vectorial 
capacity”（媒介能）をデングウイルスの媒介蚊であるネッ
タイシマカとヒトスジシマカで観察した場合 1990年から
2015年までの期間で 2015年が最高の値を示すことが報告
された．この事実はデング熱の症例が 1990年から 10年ご
とに倍増している事実とも合致しており，実際 2013年に
は明らかなデング熱の症例は 5,840万人で，死亡例は
10,000人以上，114万人が後遺症に悩んでいるという報告
が出ている 1)．この様に，病原体が家畜，家禽と人に伝播
する機会が増え，人獣共通感染症の多発を招いている．さ
らに貿易のグローバル化とボーダーレスの国際交流が進
み，食肉，飼料，野生動物やペットの輸入と旅行者の増加
に伴って，人獣共通感染症の病因微生物が日本に侵入する
危険度はますます高まっている．
　人獣共通感染症は，その病原微生物が自然界に由来する
ので，これらを根絶することは不可能である．その発生を
予測し，流行を防止する先回り戦略によって初めて克服が
可能となる．そのためには，病原微生物の起源と自然界に
おける存続のメカニズム，伝播と侵入の経路および感染，
発症と流行に関与する諸要因を明らかにしなければならな
い．さらに，人獣共通感染症の克服に向け，世界最先端基
礎研究，新規予防・治療法の開発と実用化および実験室と
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臨床現場の協働を強力に推進するとともに，世界における
人獣共通感染症の発生と流行を予測して，その防止を図る
対策を確立することが，喫緊の国家・国際課題である．自
然界の微生物の検出技術，宿主域，生態，病原性，および
感染症の発生予測と予防・制圧方法を総括的に研究開発す
る組織を構築する必要が有る．医学研究・教育の目的はヒ
トの健康保持・増進であり，獣医学のそれは，家畜，家禽，
蜜蜂，魚とペット動物の病気の予防・治療である．行政で
は，人の医療と公衆衛生は厚生労働省，国際的にはWHO
の，家畜，家禽の伝染病予防は農林水産省，OIEおよび
FAOの管轄下にある．すなわち，人獣共通感染症は研究
教育および行政の何れにおいても狭間にあり，人獣共通感
染症の包括的な研究・教育および対策を実施するための基
盤が無い．人獣共通感染症の予防と制圧に向けた研究と対
策を推進できる人材も極めて少ない．斯かる状況で人獣共
通感染症が発生した場合，適切な制圧対策を執ることがで
きずに，取り返しのつかない事態を招く恐れがある．人獣
共通感染症対策はヒト，家畜および野生動物を包括して対
象とする．　
　人獣共通感染症の先回り予防対策は，自然界野生動物宿
主を特定し，伝播経路を解明してはじめて可能となる．医
学，獣医学，薬学，農学と情報科学を基盤とする微生物学，
免疫学，動物生態学，数理生物学と危機管理学を融合させ
た新分野を創成し，先回り戦略を展開する必要が有る．上
記の目的を達成するためには，感染症の主要な発生母地で
あるアフリカ，東南アジア等の地域での疫学調査が重要な
意味を持つ．

2．ザンビア大学，インドネシア ボゴール農業大学との
共同研究

　ザンビアはアフリカの南部中央に位置しており，面積は
日本の約 2倍（75.2万平方 km），人口は日本の約 1/10（1,347
万人）である．ザンビア共和国には 73の部族が共存して
いるが，内政は独立以来安定している．主な産業はトウモ
ロコシ等を主とする農業，銅鉱業，観光等である．ザンビ
アでは人獣共通感染症が発生・流行しているが，ザンビア
国内の検査体制が不十分であること，及び人材の慢性的な
不足から，得られる情報が不足しており，感染症対策の支
援を必要としている．
　首都のルサカにザンビア最大規模のザンビア大学があ
り，学生数は約 1万人である．北海道大学獣医学部とザン
ビア大学 獣医学部の交流は，日本の無償資金協力により，
獣医学部が設立された 1985年から継続している．ザンビ
ア共和国を中心とした南部アフリカにおける人獣共通感染
症病原体の疫学調査のための活動拠点として，新興・再興
感染症研究拠点形成プログラムの支援を受けて，2007年
にはザンビア大学 獣医学部と人獣共通感染症リサーチセ
ンター間にMemorandum of Understanding（MOU）が締

結されて，同年にザンビア大学 獣医学部内に人獣共通感
染症リサーチセンター ザンビア拠点（Hokudai Center for 
Zoonosis Control in Zambia: HUCZCZ）が開設された．本
拠点は BSL-3および BSL-2の実験室を備えており，病原
体を安全に取り扱うことが可能であり，ザンビア国内の
フィールドにおいてサンプリングを実施し，PCR法や
LAMP法等の分子生物学的手法を用いて，野生動物およ
び家畜が保有する既知・未知の病原体を検索し，人獣共通
感染症の先回り対策に貢献している．筆者が所属する北海
道大学 人獣共通感染症リサーチセンター 分子病態・診断
部門は精力的に疫学活動を推進し，また，筆者はこれまで
に 50回以上ザンビア共和国を訪問して，多くの既知・未
知のウイルスを検出・単離している．
　インドネシアは 1万 3400以上の島からなり，面積が人
口の約 5倍（191.9万平方 km），人口は日本の約 2倍（2
億 5,700万人）である．インドネシアでも人獣共通感染症
が流行しているが，医療従事者数が不足しており，ザンビ
アと同様に感染症対策が重要な課題である．インドネシア
の野生動物からは人獣共通感染症の原因となるニパウイル
スが検出されており 2, 3)，またテレメトリー解析により，
インドネシアには，ニパウイルス発生国のマレーシアや 4)，
ヘンドラウイルス発生国のオーストラリアからコウモリの
移入があることが明らかとなっており 5)，コウモリを介し
た病原体侵入リスクの研究に適した地域である．
　インドネシアのボゴール農業大学はボゴール市に位置す
る 1963年 9月に設置された国立大学であり，学生数は約
28,800人である 6)．人獣共通感染症リサーチセンター 分子
病態・診断部門では，2010年にボゴール農業大学 獣医学
部と人獣共通感染症リサーチセンター間で締結したMOU
に基づいて，コウモリ等を対象としたウイルスの疫学調査
を実施している．これまでに，パラミクソウイルス 7)，コ
ロナウイルス 8)，ポリオーマウイルス 9)，ブファウイルス 10)

等のウイルスを検出して報告してきた．また，北海道大学
は 2012年 4月にザンビア大学獣医学部内にルサカオフィ
スを設置し，さらにインドネシア共和国ボゴール農業大学
ダルマガキャンパスに，2017年 6月にインドネシアリエ
ゾンオフィスを設置している．これらの海外オフィスでは，
情報の収集及び提供，入学試験の広報，本学から派遣する
留学生の支援，大学院等の入学に係る面接試験等の実施，
大学との学術交流及び連携の支援，学生の就職活動の支援，
産学官連携活動の支援をその業務内容として，国際連携の
強化を目指している 11)．

3．DNAウイルスを対象とした疫学調査

　DNAウイルスであるサル痘は，現在でもアフリカで流
行が続いており，2016年 8月には中央アフリカ共和国で
患者 26人と死亡者 2人によるサル痘の集団感染が発生し
た 12)．現在の段階ではサル痘については，リス，サル，げっ
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歯類動物等がその自然宿主と考えられているが，感染経路
については未だ不明な点が多い 13)．また，同様に DNAウ
イルスであるアルファヘルペスウイルスに属する Bウイ
ルスは，ヒトに感染する単純ヘルペスウイルス（HSV-1, 2）
と類似している．本ウイルスは，マカク属のサルに感染し
ているが，ヒトに感染すると致死性の脳炎を惹起する人獣
共通感染症である 14)．最近の報告では，フランス領ギア
ナのアマゾン川流域で採集した吸血コウモリ（Desmodus 
rotundus）と食虫コウモリ（Molossus molossus）の唾液
腺と糞便を用いて実施したメタゲノム解析により，14種
類の哺乳類動物に感染するウイルスが確認されている．両
種のコウモリの検体から確認されたウイルスゲノムの断片
の中では，DNAウイルスが多く確認されており，食虫コ
ウモリからは，ヘルペスウイルス，パピローマウイルス，
サーコウイルス科のウイルスが多く検出され，特に唾液腺
からは主にヘルペスウイルスが検出された 15)．
　本稿では我々のチームが実施した DNAウイルスを対象
とした疫学調査の結果の一部について紹介する．

オルソポックスウイルス
　オルソポックスウイルスは Family: Poxviridae，Subfamily: 
Chordopoxvirinae，Genus: Orthopoxvirus に属する 16)．ヒ
トの天然痘はオルソポックスウイルス（OPXV）に属する
天然痘ウイルスによるウイルス感染症である．1970年代
のWHOの防疫対策とワクチンの普及により，1980年に
WHOが天然痘根絶宣言を発した 17)．現在までに，天然痘
は人間に感染する感染症で人類が根絶できた唯一の例であ
る．OPXVは 250 x 200 nm程度の大きさを有するレンガ
型のエンベロープウイルスであり，170-250 kbの二本鎖
DNAをゲノムとして有する 18)．OPXVは他の DNAウイ
ルスとは異なって，感染細胞の細胞質で複製する．また，

OPXVは多くの種類が有り，また種々の宿主に感染し，ヒ
トに感染する OPXVも多い（図 1）19)．
　サル痘は動物からヒトへの感染を起こす人獣共通感染症
であり，デンマークのコペンハーゲンの動物施設で最初に
発見された．本施設はポリオワクチンの研究を実施するた
めにサルが常時供給されており，小水泡膿泡性の皮膚症状
を呈しているが，全身状態はそれ程悪くない症状を有する
感染症の発生が認められた．サル痘は感染したサルの膿泡
から鶏卵を用いて単離され，天然痘に類似したウイルスで
あることが 1958年に発見され翌年報告された 20)．米国で
もカニクイザルでサル痘の感染が 1959年および 1962年に
発生した 20, 21)．1964年にはオランダのロッテルダム動物
園で，オオアリクイ，オランウータン，ゴリラ，チンパン
ジー，テナガザル，リスザル，コモンマーモセットでのサ
ル痘の感染が確認された 20)．また，2003年にはガーナか
ら輸入されたげっ歯類動物と接触したプレーリードッグを
介して 30名のヒトへのサル痘の感染が米国のイリノイ，
インディアナ，ウィスコンシンで報告された 20, 22)．これ
はアフリカ以外での初めてのヒトでのサル痘の感染に関す
る報告であった．　　
　最近でもサル痘のアウトブレークはアフリカで散発して
おり，スーダンでは 2005－ 2006年にかけて，49例（内，
確定例：10例，非常に疑わしい例：9例，疑い例：30例）
のサル痘が報告された 23)．コンゴ民主共和国では 2013年に
104例のサル痘罹患者が報告され，内 10名が死亡した 24)．
また中央アフリカ共和国では 2016年 9月から 10月にかけ
て，26名のサル痘の症例が確認されている 25)．2017年に
入ってからも，ナイジェリアで 4名，コンゴ共和国で 84名
（内 5名が死亡）のサル痘疑いの症例が報告されている 26)．
　これまでにサル痘の報告はザンビアでは認められていな
かったが，我々の研究チームはザンビアがコンゴ民主共和

図 1　オルソポックス属のウイルスの種類とその宿主（参照文献 19の図を改変）
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ポリオーマウイルス
　ポリオーマスイルスはFamily: Polyomavirdaeに属し，Genus: 
Alphapolyomavirus, Betapolyomavirus, Deltapolyomavirus, 
Gammapolyomavirus に分類される 16)．ポリオーマウイル
スの名称は，本ウイルスが腫瘍発生に関わっていると考え
られたことから many tumorを意味するギリシア語の
poly-，-omaから命名された 28, 29)．当初，ポリオーマウイ
ルス属はパピローマウイルス属とともにパポバウイルス科
に分類されていた．2000年にパポバウイルス科がポリオー
マウイス科とパピローマウイルス科に分割された際に，ポ
リオーマウイルス属はポリオーマウイス科に分類された．
ポリオーマウイルス科に分類されるウイルスは，一般的に
自然宿主内でのみ効率良く増殖し，非自然宿主においては
感染のサイクルが完全に進行せず腫瘍を形成すると考えら
れている 30)．ポリオーマウイルスはエンベロープを持た
ない，直径 45 - 50 nm の正二十面体構造のウイルス粒子を
形成する．そのゲノムは約 5,000 bp 程度の環状二本鎖 
DNA である．ゲノム内には複製開始起点（ori）である転
写調節領域 transcriptional control region: TCR もしくは
non-coding control region: NCCRと記載されている二方向
性のプロモーターが 1つ存在し，その両側に 計 5 - 9 個の
転写産物がコードされている 31)．ヒトに感染するポリオー
マウイルスには，1971 年に腎移植後の症例の尿から分離
された，出血性膀胱炎，ポリオーマウイルス腎症の原因ウ
イルスである BKウイルス（BKPyV）32)，中枢神経脱髄疾

国に接していることも有り，先回り対策を講ずるために，
ザンビア国内での野生動物の OPXVの感染状況の調査を
実施した 27)．
　図 2に示す様に，ワクシニアウイルスのタンパク質を抗
原として用いた ELISAにより，ザンビアの野生動物血清
における抗 OPXV抗体（IgG）を検出した結果，vervet 
monkey，baboonからの 188検体中，Chacma baboon（Papio 
ursinus）からの 4検体に陽性所見を認めた 27)．また，げっ
歯類動物から採集した 259検体中，Gambian pouched rat 
（Cricetomys gambianus）1 検 体（5 検 体 中 ），tiny fat 
mice（Steatomys parvus）4検体（5検体中），natal mul-
timammate mouse （Mastomys natalensis）33 検 体（173
検体中），総計 38検体（188検体中）に陽性所見を認めた．
げっ歯類動物の陽性例においては，採集地域による陽性率
の差異は認められなかった．一方，食虫目の Shrews 
（Crocidura spp.）では 14検体（42検体中）で陽性であった．
さらに種々の OPXVの遺伝子を 10コピーまで検出可能な
Real-time PCR法を用いて，全ての検体から OPXVのゲノ
ムの検出を試みたが，全 489検体中において，Real-time 
PCR陽性例は認められなかった 27) （図 2）．
　我々の研究成果により，ザンビアの野生動物も OPXV
に既感染していることが示唆され，ザンビアにおいても他
のアフリカの地域と同様に OPXVのヒトへの感染が生じ
る可能性が考えられたため，野生動物への接触に留意する
必要性をザンビア大学を介して，ザンビア政府に報告した．

図 2　 ワクシニアウイルスを抗原とした ELISAを用いて OPXVに対する IgG抗体価を測定した結果と OPXVに保存されている
OPXV rpo18 遺伝子をターゲットとした Real-time PCR法による結果のまとめ（参照文献 27の Table 1を改変）

Animal Year Location n
OPXV ELISA * OPXV PCR †

positive (n) positive (n)    positive (%)

Vervet Monkey
2009 Mfuwe 50 0 0 0
2010 -2011 Livingstone 38 0 0 0

Yellow Baboon 2009 Mfuwe 50 0 0 0
Chacma Baboon 2010 -2011 Livingstone 50 4 8.0 0

Monkeys total 188 4 2.1

Rodent

2012 Lusaka 5 0 0 0
2012 Mpulungu 48 7 14.6 0
2012 Namwala 63 13 20.6 0
2013 Solwezi 70 7 10.0 0
2013 Mazabuka 73 11 15.1 0

Rodent total 259 38 14.7

Shrew

2012 Mpulungu 20 6 30.0 0
2012 Namwala 2 1 50.0 0
2013 Solwezi 16 7 43.7 0
2013 Mazabuka 4 0 0 0

Shrew total 42 14 33.3

動物 年 地域 数
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schreibersii polyomavirus 2はAlphapolyomavirus に属し，
Rhinolophus hildebrandtii polyomavirus 1，Rousettus 
aegyptiacus polyomavirus 1はBetapolyomavirus に属する
ことが明らかになった 38)．さらに，得られたゲノム情報と，
これまでに報告されているゲノム情報を基にして，
Recombination Detection Program（RDP）等を用いるこ
とにより 39)，ゲノムの組み換えが他の動物（霊長類動物，
コウモリ，ヒト）由来のポリオーマウイルスとの間で起こっ
ていること，このリコンビネーションのブレークポイント
は VP1と Large T抗原の間の領域と，VP2/VP3の 3' であ
ることが示された 38)．この結果はポリオーマウイルスの
進化において，Large T抗原遺伝子が安定しており，ポリ
オーマウイルスの分類を Large T抗原に基づいて実施して
いることが理にかなっていると考えられた．さらに，
Horseshoe Batに属するRhinolophus blasii とRhinolophus 
simulator に関して詳細な検索を実施し，脾臓から抽出し
た DNA か ら Rhinolophus blasii polyomavirus 1, 2 と
Rhinolophus simulator polyomavirus 1, 2, 3, 4の 6種類の
新規のポリオーマウイルスを検出した．この内
Rhinolophus blasii polyomavirus 2，Rhinolophus simulator 
polyomavirus 1，Rhinolophus simulator polyomavirus 3は
Alphapolyomavirus に属し，Rhinolophus blasii polyomavi-
rus 1，Rhinolophus simulator polyomavirus 2, 4 は
Betapolyomavirus に属することが明らかになった 40)．得
られたゲノム情報を基にして，ほぼ同一のポリオーマウイ
ルスが異なった Horseshoe Batの種類に存在することを見
出した．この結果は，RNAウイルスに比較して安定であ
ると考えられている DNAウイルスにも，宿主のスイッチ
ングが生じていることを表している．さらにコウモリ以外
の他の種においても，宿主のスイッチングが生じている可
能性があるということが示唆された 40)．

患である進行性多巣性白質脳症（Progressive multifocal 
leukoencephalopathy: PML) を発症し，死亡した 38 歳の男
性から 1971年に分離された JCウイルス（JCPyV）33)等が
有る．
　現在までにヒトを含む種々の動物を自然宿主とするポリ
オーマウイルスが多数報告されている．我々の研究チーム
は，ザンビア国内での野生動物のポリオーマウイルスの感
染状況の調査を実施した．ザンビアの各地で採集した 100
頭の野生のげっ歯類動物の脾臓から抽出した DNAを用い
て，PCR法を実施し，約 250 bpのポリオーマウイルスの
ゲノム断片を 1匹のマストミスの脾臓から検出した．その
後，環状 DNAがゲノムであることを利用して inverse 
PCR法を実施し，4,899 bpの全ゲノムを検出し，新規ウイ
ル ス で あ る こ と を 確 認 し mastomys polyomavirus
（MasPyV）と命名した 34)（図 3）．得られたゲノム全長を

BHK，Vero細胞に導入した結果，タンパク質が発現する
ことを確認した．MasPyVの Large T抗原は pRbには結
合したが，SV40ウイルス，JCPyVとは異なり，p53に結
合しなかった．本結果からMasPyVが感染した際に，p53
によって感染細胞に惹起されるアポトーシスが抑制されな
いことが予想された 34, 35)．ザンビアに生息する野生霊長
類動物である vervet monkey （Chlorocebus pygerythrus）
からも，新規のポリオーマウイルスである Vervet monkey 
PyV-1 （VmPyV-1）のゲノムを単離し，本ウイルスの VP1 の
みからなる Virus-like particle (VLP)合成系を確立した 36, 37)

（図 3）．
　また，洞窟から採集した食虫および食果コウモリから，
4種類の新規のポリオーマウイルスを検出し，全ゲノム配
列を確認した．得られたゲノム配列を用いて実施した系統
発生解析の結果，4種の新規ポリオーマウイルスである，
Miniopterus schreibersii polyomavirus 1，Miniopterus 

図 3　ザンビアで検出した新規ポリオーマウイルスのゲノム全長の図

マストミスポリオーマウイルスの発見34)

(2011)
バーベットモンキーポリオーマウイルスの発見36)

(2013)
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次に培養上清中の病原体を同定するために，細胞変性効果
を呈した細胞の培養上清を超遠心処理により濃縮し RNA
を抽出して次世代シークエンサーを用いて塩基配列を解析
した結果，HSV-1, 2のゲノムと homologyを有する塩基断
片が検出された 42)．
　次に，ウイルス粒子の形状を確認するために，濃縮した
検体を用いて，ネガティブ染色を実施し，透過型電子顕微
鏡を用いて観察した．その結果，ヘルペスウイルスの特徴
を有する，直径 100-120 nmのエンベロープを有するウイ
ルス様粒子が観察された 42)．
　さらに，単離したウイルスの全ゲノム配列を決定するこ
とを試みた．濃縮した粒子を調整して，DNAを抽出し再
度パイロシーケンス法を実施した．その結果，平均長 431 
bpのリードが 122,696個得られた．コンティグ間のギャッ
プはプライマーウォーキングで埋め，最終的に 149,459 bp
の全ゲノム配列を確認した 42)．単離したウイルスは，新
規のアルファヘルペスウイルスで有ることが判明したた
め，fruit bat alphaherpesvirus 1 (FBAHV1)と命名した 42)．
FBAHV1のコードするゲノムには少なくとも 67個の ORF
が存在していた．コードするタンパク質の中で UL15，
UL19，UL29は HSV-1の其々のタンパク質と 80％以上の
相同性を有していた．
　次に，細胞への感受性を確認するために MOI 0.1で
FBAHV1の接種実験を実施し，ヒト神経系由来細胞（IMR-
32，SK-N-SH），ヒト各種癌由来細胞（A549，HeLa，

ヘルペスウイルス
　ヘルペスウイルスは Family: Herpesvirdae に属し，
Subfamily: Alphaherpesvirinae , Betaherpesvirinae , 
Gammaherpesvirinae に分類される 16)．ヘルペスウイルス
はヒトを含む哺乳類，鳥類，爬虫類，両生類，魚類，貝類
に含まれる多くの動物に感染する．現在 100種類以上のヘ
ルペスウイルスが報告されている．典型的なヘルペスウイ
ルスは直径 120－ 260 nm位の球状のエンベロープを有す
る粒子を形成する．粒子内にはテグメントというカプシド
の外側に有るタンパク質を有している．そのゲノムは二本
鎖 DNAであり，120-250 kbpの長さを有している．
　これまでに我々の研究チームの報告を含めて，コウモリ
から 7つのヘルペスウイルスが，また，コウモリ由来の細
胞から 1つのヘルペスウイルスが単離されている．コウモ
リから単離されたヘルペスウイルスの内訳は，5つはアル
ファヘルペスウイルスで食果コウモリ，食虫コウモリ，お
よび他のコウモリから単離されている 41, 42)．他の 2つは
ベータヘルペスウイルスで食虫コウモリから単離されてい
る 43, 44)．食虫コウモリ由来の細胞から単離されたウイル
スはガンマヘルペスウイルスであった 45)．
　我々の研究チームは，インドネシアの各地域で採集した
食果コウモリを細胞に接種して，ウイルスの単離を試みた．
その結果，スラウェシ島にて採集したオオコウモリ
（Pteropus sp.）の脾臓から作成した乳剤を接種した Vero
細胞において細胞変性効果が生じていることを見出した．

図 4　 FBAHV1接種による肝臓の傷害の肉眼像，HE染色の弱拡および強拡像，および抗アルファヘルペスウイルス抗体を用いた免
疫染色の弱拡および強拡像．肉眼像で肝臓は白色の結節を認め，組織切片上では，肝細胞の多発性巣状壊死が確認．壊死した
肝細胞には好酸性の核内封入体が認められ，免疫染色では壊死した部分に抗アルファヘルペスウイルス抗体陽性像を認める．

HE IHC
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物多様性条約第 10回締約国会合（COP10）において，
Access and Benefit-Sharing（ABS）の着実な実施を確保
するための手続きを定める国際文書として，「生物の多様
性に関する条約の遺伝資源の取得の機会及びその利用から
生ずる利益の公正かつ衡平な配分に関する名古屋議定書
（名古屋議定書）」が採択されており 46)，ABS指針は，
2017年 8月 20日に，名古屋議定書の国内発効と同時に施
行された．本指針においては，1) 各国は，自国の天然資源
に対して主権的権利を持ち，遺伝資源への取得の機会（ア
クセス）について定める権限は，当該遺伝資源が存する国
の政府に属する．遺伝資源にアクセスする際は，提供国の
国内法令に従うこと，2) 遺伝資源にアクセスする際には，
提供国政府による「情報に基づく事前の同意（Prior and 
informed consent：PIC）」と，提供者との間の「相互に合
意する条件（mutually agreed terms: MAT）」の設定が必
要となる，3) 締約国は，遺伝資源の利用から生ずる利益を
提供国との間で公正かつ衡平に配分するための措置をと
る．その配分は，MATに従うことが要求されている．国
際共同研究における疫学的研究においても ABS指針を良
く理解して，適切なプロセスをとった後に，実施すること
が必要とされる．各国の情報交換センターである ABS 
Clearing-House（ABSCH）の情報は websiteで確認でき
る 47)．
　我々の研究チームは，本稿で紹介した野生動物が保有す
る DNAウイルスの探索を目的とした疫学研究の他にも，
塩野義製薬との共同研究による人獣共通感染症に対する抗
ウイルス薬の創薬研究，他の共同研究者との連携によるウ
イルス性感染症の診断法の開発研究，さらにはウイルス性
疾患の病原性の発現機構の解明，内在性ウイルスの機能解
明等の基礎研究を推進している．現在実施している地道な
研究によって得られる結果が，人獣共通感染症の克服に繋
がる様，これからも努力を続けて行きたい．

　本稿に関連し，開示すべき利益相反状態にある企業等は
ありません．

Huh-7，HepG2）に感染すること，さらに，HSV-1非感受
性であるチャイニーズハムスター腎臓由来細胞（CHO-K1）
に感染性を示すことを確認した 42)．
　マウスへの感染性を確認するために，105 PFU の
FBAHV1を BALB/cマウスに経鼻接種したところ，接種
後 6日目の死亡率は 100%であった．同様のウイルス量を
腹腔内接種で実施した結果，接種後 9日目で FBAHV1の
死亡率は 100%であった．FBAHV1接種後の臓器の肉眼所
見で，肝臓は白色の結節を認め，病理組織学的解析の結果，
肝細胞の多発性巣状壊死が生じており，壊死している細胞
は抗アルファヘルペスウイルス抗体陽性である事を確認し
た 42)（図 4）．
　さらに，スラウェシ島，ジャワ島，およびスマトラ島で
採取した計 133例のオオコウモリの脾臓 DNAと血清サン
プルを用いて，UL19遺伝子ホモログを特異的に増幅する
プライマーセットを用いた PCR法と中和試験によるスク
リーニングを実施した結果，133例中 12例より FBAHV1
の遺伝子断片が検出された．また，血清採取が可能であっ
た 104例のうち，44例が中和抗体陽性を示した 42)（図 5）．
　以上，我々のチームは，インドネシアのオオコウモリの
脾臓から HSV-1に近縁な新規アルファヘルペスウイルス
（FBAHV1）を単離し，感染実験の結果として，FBAHV1
がマウスに対し病原性を有することを証明した．また，血
清学的検索によりスラウェシ，ジャワ，スマトラの 3島に
生息する，4種類のオオコウモリに FBAHV1に対する中
和抗体陽性例を認めたことから，FBAHV1がインドネシ
アの広範な地域に分布していることが示唆された 42)．

4．まとめと今後の展望

　本稿では，我々のチームが推進している感染症発生の予
測，流行を防止する先回り戦略をとることを目的とした，
ザンビア，およびインドネシアでのウイルスを対象とした
疫学研究で得られた結果の一部を紹介した．我々のチーム
は今後もザンビア，およびインドネシアを中心とした国際
研究・教育ネットワークを活用して，国際社会の公衆衛生
に貢献すべく活動を続けていく予定である．
　現在は，2010年 10月に愛知県名古屋市で開催された生

図 5　FBAHV1を標的とした PCR法で陽性，および中和抗体陽性例が検出された地域．

PCR-positive bats

Seropositive bats
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 Zoonoses originate from pathogens harbored in domestic and wild animals and therefore it is 
likely impossible to completely eradicate zoonotic diseases. For pre-emptive measures to attempt to 
predict the emergence of zoonosis outbreaks and the prevention of future epidemics and pandemics, it 
is imperative to identify natural host animals carrying potential pathogens and elucidate the routes of 
pathogen transmission into the human population.  
 Our research team is conducting epidemiological research studies in Zambia and Indonesia for 
the control of viral zoonotic diseases. In this review, we present the research findings, including the 
discovery of orthopoxviruses and polyomaviruses in wildlife in Zambia and the identification of 
herpesviruses in bats in Indonesia among our activities.


