
  

 

ヒト組織ヴァイローム（ウイルス叢）の網羅的描出 

－健常人の体内における“隠れた”ウイルス感染の様相－ 

 

１．発表者：  
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准教授） 

 

２．発表のポイント：  

◆健常人 547 人の 51 か所（種類）の組織における遺伝子発現データの大規模バイオインフォ

マティクス解析により、健常人の体内における“隠れた”ウイルス感染の様相を網羅的に明

らかにした。 

◆さまざまなウイルスが健常なヒトの体内において不顕性感染しており、ヒトの免疫状態や健

康状態に関与している可能性が示唆された。 

◆本研究成果は、ヒトとさまざまなウイルスの共生関係の一端を明らかにしたものであり、本

研究の手法は、汎用性が高く、新型コロナウイルス感染症を含めたさまざまなウイルス研

究に応用・展開が可能である。 

 

３．発表概要：  

東京大学医科学研究所 感染症国際研究センター システムウイルス学分野の佐藤准教授ら

は、大規模な遺伝子発現データの解析により健常なヒト体内に存在するヴァイローム（ウイル

ス叢、注１）の様相を網羅的に解明しました。 

ヴァイローム（ウイルス叢）とは、ヒト体内に存在するウイルスの総体のことであり、病

気を発症していない健常人においても、ヘルペスウイルスをはじめとしたさまざまなウイルス

が、さまざまな組織に、病状を示すことなく感染していると考えられています。これまでのウ

イルス学の研究においては、病気を引き起こすウイルスについて、病気を発症した感染患者に

対する解析が中心であったため、健常人において、どのようなウイルスが、体内のどこに、ど

の程度（不顕性）感染しているのかについては未解明でした。 

本研究では、米国のゲノムプロジェクトである Genotype-Tissue Expression（GTEx）プ

ロジェクト（注２）の提供する、547 人の 51 種類の組織から取得された、計 8,991 サンプル

の RNA シーケンスデータ（注３）を対象に大規模なメタゲノム解析（注４）を行いました。

米国国立生物工学情報センター（National Center for Biotechnology Information）に登録さ

れた 5,561 種類の脊椎動物および無脊椎動物に感染するウイルスゲノム情報を用いて、対象サ

ンプル中に含まれるさまざまなウイルスに由来すると考えられる配列を網羅的に検出し、定量

化しました。その結果、健常人のさまざまな組織において、さまざまなウイルスが感染してい

ることを見出しました。さらに、ウイルスの有無とヒトの遺伝子発現情報とを比較することで、

いくつかのウイルスのウイルス陽性の検体・組織において、ウイルス感染に対する免疫応答因

子であるインターフェロンを含む自然免疫応答や、免疫細胞の一種である B 細胞の活性化が

誘導されていることを見出しました。さらに、本研究において、ヒトヘルペスウイルス 7 型

（HHV-7）が胃に常在していること、および、胃における HHV-7の有無がヒトの遺伝子発現

状態と強く関連していること、加えて、HHV-7 が胃の何らかの生理的機能に影響を与えてい

る可能性が明らかになりました。本研究結果は、ヒト体内に存在するウイルスが、ヒトの免疫

状態や生理的機能に関与していることを強く示唆するものです。 



本研究成果は、2020年６月４日英国科学雑誌「BMC Biology」のオンライン版に公開され

ました。 

 

 

４．発表内容：  

ウイルスの中には、ヒトに感染して病原性を持つものだけではなく、病原性を示さずに不

顕性感染をしているものがあることが知られています。すなわち、特に顕著な病徴（症状）を

示していない健常人においても、不顕性感染しているウイルスが、生体内のさまざまな組織に

おいてヴァイローム(ウイルス叢)を形成していると考えられています。しかし、健常人から、

心臓や脳などのさまざまな体内の組織を取得することはできないため、ヒトがどのようなウイ

ルスに常態的に感染しているのか、また、それらのウイルスの感染がヒトにどのような影響を

与えるのかなどについては明らかではありませんでした。 

本研究グループは、シーケンス技術（注５）の進展によって近年盛んに行われているメタ

ゲノム解析を応用した解析手法を独自に構築し、健常人の遺伝子発現データセットを対象に大

規模解析を行うことでこの問題に取り組みました。大規模インフォマティクス解析の実施には、

東京大学医科学研究所のスーパーコンピューターSHIROKANE を駆使しました。具体的には、

米国のゲノムプロジェクトである GTExプロジェクトに登録されている健常人 547人の 51種

類の組織からなる合計 8,991 の RNA シーケンスデータを対象に、5,561 種類のウイルスゲノ

ム情報を用いてメタ解析を実施することで、健常人の各組織におけるさまざまなウイルスの感

染を解析し、ヒトの組織ヴァイロームを網羅的に解明することに成功しました（図１）。 

その結果、健常なヒトの体内において、少なくとも 39 種類のウイルスが常在的に感染して

いることを明らかにしました。また、さまざまな組織に感染するウイルス（ヘルペスウイルス

の一種であるエプスタイン-バールウイルス［EBV］、単純ヘルペスウイルス１型［HSV-1］

など）が存在する一方で、高い組織特異性を持つウイルス（C 型肝炎ウイルス［HCV］な

ど）が存在することも明らかになりました。さらに、これまで組織特異性が知られていなかっ

た HHV-7 が、胃に高い割合で局在していることが明らかとなりました（図１、２）。また、

ウイルス感染の有無とヒト遺伝子発現との関連解析を行うことで、不顕性感染しているウイル

スに対しても、ヒトの体内においてインターフェロンの発現や免疫細胞の一種である B 細胞

の活性化などの免疫応答が潜在的に生じていることも分かりました（図２）。以上の結果は、

健常なヒトの体内に存在するヴァイロームが、ヒトの免疫状態や生理的機能に関与しているこ

とを示唆するものです。 

本研究は、大規模バイオインフォマティクス解析によって、普段認識されることのない健

常なヒトの体内に存在する“隠れた”ウイルス叢を網羅的に描出することに成功するとともに、

ウイルスと宿主の新たな関係性の一端を明らかにした研究として意義のあるものと考えられま

す。また、本研究で用いた研究手法（メタトランスクリプトーム解析、注６）は、きわめて汎

用的であり、さまざまなシーケンスデータに適用可能であることから、あらゆるウイルス研究

への応用が可能です。今回のヒト組織ヴァイローム（ウイルス叢）の網羅的描出は、ウイルス

と宿主の相互作用のさらなる解明に役立つとともに、新型コロナウイルス感染症を含めたウイ

ルス感染症の制圧法の開発に向けた基礎学術基盤の形成につながる成果であるといえます。 
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７．用語解説：  

（注 1）ヴァイローム （virome） 

ある領域に存在するウイルスの総体のこと。ウイルス叢とも言い、近年活発に研究が進められ

ているマイクロバイオーム（微生物叢)の一部です。本研究では、ヒトの体内に組織特異的に

存在するヒト組織ヴァイロームに着目しました。 

 

（注２）Genotype-Tissue Expression（GTEx）プロジェクト 

ヒトの組織特異的な遺伝子発現と遺伝子制御、および、それらに関連するゲノムの変異を調べ

るための大規模なデータセットを提供する米国のゲノムプロジェクトのことです。 

 

（注３）RNAシーケンスデータ  

サンプル中に存在する RNAの配列情報。主に、遺伝子発現(転写産物)を定量化する用途で取

得される。トランスクリプトームとも呼ばれます。 

 

 

 



（注４）メタゲノム解析 

サンプル中に存在するゲノム DNA を網羅的に解析する手法のこと。主に、サンプル中に含ま

れる、微生物群集を調べるために用いられます。 

 

 

（注５）シーケンス技術 

塩基配列解読技術。次世代シーケンサーを用いることで、並列的に高速に、核酸の塩基配列情

報を決定することが可能です。 

（注６）メタトランスクリプトーム解析 

サンプル中に存在する RNA を網羅的に解析する手法のこと。本研究では、RNA シーケンス

データに含まれる、ヒト遺伝子由来の配列とウイルス由来の配列のプロファイルを網羅的に取

得しました。 

 

 

８．添付資料：  

 

 
 

図１ 本研究で明らかにしたヒト組織ヴァイローム 

スーパーコンピューターSHIROKANE を用いた大規模バイオインフォマティクス解析により、

健常人におけるウイルス感染の様相を網羅的に同定しました。さまざまな組織にわたって感

染が見られるウイルス（例：EBV, HSV-1）がある一方で、HCV など組織特異的なウイルス

感染も見られました。さらに、胃において HHV-7 感染が高頻度に観察されました。また、コ

ロナウイルスの一種であるヒトコロナウイルス 229E 型（HCoV-229E）も、低頻度であるも

のの検出されています。 

 

 



 

 

図２ 胃における HHV-7感染と遺伝子発現プロファイルの関連 

胃のヒト遺伝子の発現状態は、大きく異なる２つの群（図中 群 1、群 2）に分かれました。

さらに、HHV-7 の感染は群１に高頻度に見られるが、群２にはほとんど見られないことが分

かりました。すなわち、HHV-7 の有無が、胃の遺伝子発現パターンと関連していることを示

唆しています。 


