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デング熱の原因であるデングウイルスおよびジカ熱の原因であるジカウイルスは、いずれもフラビ

ウイルス科フラビウイルス属に属し、主にネッタイシマカやヒトスジシマカを介して伝播するウイルス

である。これらの疾患は従来、熱帯および亜熱帯地域を中心に流行していたが、近年では日本国

内におけるデング熱の報告例もあり、流行地域の拡大が懸念されている。私たちは過去約8年間に

わたり、フラビウイルスを対象とした研究を進めており、特にreverse genetics を応用した分子ウイ

ルス学的手法によってウイルスの機構解明に取り組んできた。これまでに、新たなデングウイルス

治療薬候補の同定（Shimizu#, Saito# et al., PLoS Negl Trop Dis. 2019）や、アジア地域におけ

るデングウイルス血清型の分布に関する疫学研究（Suzuki et al., Infect Genet Evol. 2019; Suzu
ki et al., Virol J. 2019）を実施してきた。 
 フラビウイルス属のウイルスは、ウイルス間で抗原性が非常に類似しているという特徴があり、そ

のためデングウイルスの異なる血清型間に加え、デングウイルス感染で誘導された抗体がジカウイ

ルス感染時に抗体依存性増強（ADE）を引き起こすなど、複雑な免疫学的相互作用が存在する

が、これらの多くは未だ十分に解明されていない。本研究では、デングウイルスおよびジカウイルス

をはじめとするフラビウイルスにおいて、感染によって誘導される中和抗体がウイルス進化の方向

性にどのような影響を与えているのかを明らかにすることを目的としている。 
 昨年度までに、迅速な中和抗体の評価を可能にするため、緑色蛍光タンパク質をレポーターとし

て発現するデングウイルスおよびジカウイルスの組換えウイルスを構築した。デングウイルスにつ

いては、1型から4型まで複数の株を対象に構築を行った。今年度は、ウイルスゲノムデータベース

に登録されているデングウイルス株のうち、分離年や地域が大きく異なるものについて、ゲノム配列

を人工的に合成し、それをもとに感染性ウイルスを作製することに成功した。これらのウイルスは抗

原性に差異があると考えられ、今後、フラビウイルスの抗原性の時間的変遷を明らかにする上で有

用な研究ツールとなることが期待される。 

 


