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始めに 

 

人獣共通感染症リサーチセンターは平成 17 年 4 月 1 日に設立され、平成 22

年 4 月 1 日には共同利用・共同研究拠点に認定されております。その後、平成

23 年 11 月 25 日には WHO 人獣共通感染症対策研究協力センターとして指定され

ております。この様に、設立後極めて短い期間に国内外での評価を確立し、共

同利用・共同研究拠点として国内外の皆様の研究利用に供し、また共同研究も

広く展開しております。特に、ザンビア大学獣医学部に設置した海外研究拠点

は、研究に利用するばかりでなく、若手研究者、大学院生の海外疫学活動の場

として活用し人材育成を図っております。また WHO 協力センターとしての国際

貢献も当センターの重要な任務となっております。この様に人獣共通感染症リ

サーチセンターが急速な発展をとげることができたのは、国内外の研究者の皆

様からの強いご支持とご協力を賜ってきたことに加えて、センター教職員のた

ゆまぬ努力があったが故と考えております。本実施状況報告はセンターの第３

期中間目標期間での活動を取りまとめたものであり、令和４年度には第４期中

期目標期間を迎えますので、その目標設定にはこれまでの研究教育活動の厳密

な検証が必要と考えております。 

本報告書をご覧いただき皆様の忌憚なきご意見を賜り、今後のセンター活動

に役立てたいと考えております。 

 

国立大学法人 北海道大学  

人獣共通感染症リサーチセンター 

センター長 

鈴木 定彦 

  



１. 概要 

（１）沿革、設置目的等 

  令和 2年 3月 31 日現在 

大学名 北海道大学 

研究所等名 人獣共通感染症リサーチセンター 

所在地 札幌市北区北 20 条西 10 丁目 設置年月 平成 17 年 4月 

沿革 平成 17 年 4月 1日 北海道大学の学内共同教育研究施設として設置 

平成 22 年 4月 1日 共同利用・共同研究拠点として認定される 

平成 27 年 4月 1日 北海道大学の研究センターとして位置づけ 

設置目的  北海道大学の共同教育研究施設として，人獣共通感染症に関する研究を推進

するとともに，診断，予防及び治療法の開発と実用化並びに人獣共通感染症対

策専門家を養成し，国内外の研究者との交流と連携を図ることにより，人獣共

通感染症の克服に資する。 

研究内容 ① 感染症病原体の自然宿主と伝播経路解明の基礎研究 

② 予防診断治療法の開発と実用化研究 

③ 人獣共通感染症専門家の育成 

④ 共同利用・共同研究拠点として国内外機関との連携協力 

責任者 
              すず   き       やす  ひこ 

センター長 鈴 木  定 彦 

共同利用・

共同研究 

拠点施設名 

北海道大学 

人獣共通感染症リサーチセンター 

認定年月日 平成２２年４月１日 

拠点の名称 人獣共通感染症研究拠点 

 

  



２. 組織等 

（１）教員数 

（単位：人） 

 
 

 

（２）技術系職員数 

（単位：人） 

 
※常勤：常勤技術職員+博士研究員 

※非常勤：非常勤技術職員+特定専門職員+学術研究員 

 

 

（３）事務系職員数 

（単位：人） 
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教授 6 0 0 0 1 0 6 0 0 0 1 0 5 0 0 0 0 0 5 0 0 0 0 0
准教授 5 1 0 0 3 0 5 1 0 0 3 0 6 1 0 0 3 0 6 1 0 0 3 0
講師 3 1 0 0 1 0 3 1 0 0 1 0 3 1 0 0 1 0 3 1 0 0 1 0
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（４） 組織図、管理運営体制、研究支援体制 

令和 2年 3月 31 日現在 

  



（５）教員一覧 

令和 2年 3月 31 日現在 

氏名 職名 所属 
喜田 宏 統括・特別招へい教授   
鈴木 定彦 センター長・教授 バイオリソース部門 
澤 洋文 副センター長・教授 分子病態・診断部門 
東 秀明 教授 感染・免疫部門 
髙田 礼人 教授 国際疫学部門 
伊藤 公人 教授 バイオインフォマティクス部門 
中島 千絵 准教授 バイオリソース部門 
五十嵐 学 准教授 国際疫学部門 
山岸 潤也 准教授 バ国際協力・教育部門 
新開 大史 特任准教授 生物製剤研究開発室 
磯田 典和 特任准教授 危機分析・対応室 
大森 亮介 特任准教授 イオインフォマティクス部門 
中村 一郎 講師 国際協力・教育部門 
大場 靖子 講師 分子病態・診断部門 
古田 芳一 講師 感染・免疫部門 
佐々木 道仁 特任助教 分子病態・診断部門 
梶原 将大 特任助教 ザンビア拠点 
邱 永晋 特任助教 ザンビア拠点 
林田 京子 特任助教 国際協力・教育部門 

   
【転出・退職者】   
氏名 発令内容 最終所属及び職名 
小川 寛人 H27.3.31 転出 センター長付 特任助教 
押海 裕之 H27.10.31 転出 生物製剤研究開発室 准教授 
大西 なおみ H27.12.31 転出 感染・免疫部門 助教 
藤倉 大輔 H29.2.28 転出 感染・免疫部門 特任助教 
Kongsoi Siriporn H29.9.30 任期満了 バイオリソース部門 特任助教 
石井 秋宏 2018/2/8 逝去 ザンビア拠点 助教 

杉本 千尋 H30.3.31 任期満了 
国際協力・教育部門 特任教授（再雇

用） 
片岡 周子 H30.3.31 転出 危機分析・対応室 特任助教 
吉田 玲子 H31.3.31 任期満了 国際疫学部門 特任助教 
マンズール ラシッ

ド R1.8.31 転出 国際疫学部門 特任助教 
大東 卓史 R1.9.30 転出 生物製剤研究開発室 助教 

 

  



（６）教員採用の方針・方法 

・ 教員（特任を含む）は全て公募しており、公募の案内は JREC-IN（科学技

術振興機構 研究人材データベース）上で公開し、関連大学にも通知し

て、国内外に広く人材を求めている。 

・ 選考に際して、選任教授 3名以上による選考委員会を立ち上げ、応募書類

審査を行い、必要に応じて面接を実施してきた。さらに選考の参考とする

ため公開講演会を行った例もある。 

・ 選考委員会で決定した候補者は、学内の教授および本センター教授で構成

されている「人獣共通感染症リサーチセンター協議員会」において審議さ

れ、投票で最終決定している。 

 

（７）環境整備 

１）研究環境の整備状況 

・ 全国の大学では類を見ない P3 動物実験施設の整備 

感染症研究には必要不可欠である P3 動物実験施設を有し、学内委の研究者

をはじめ国内外の共同利用・共同研究に参加する研究者に広く供してい

る。このような大規模な P3 動物実験施設は国内の大学では類を見ない。施

設の空調・排水設備等の保守・改善に努め、研究者が安全かつ効率的に利

用できる体制を整備している。 

・ 共通利用機器・共通実験施設 

次世代シーケンサー（MinION、PacBio、Miseq等）、配列解析用ワークス

テーションおよびソフトウェア（CLC Genomics Workbench）、電子顕微

鏡、フローサイトメトリー等を整備・運用し、解析ノウハウを共同研究者

に提供している。また、２つの前室、エアシャワーを完備した節足動物飼

育施設を整備・運用することで、多様な病原体を媒介するダニ、蚊の飼育

を行い、研究者が安全かつ効率的に利用できる体制を整備している。 

・ センター狭隘化の解消 

平成 27 年 3 月 25 日に北海道大学人獣共通感染症リサーチセンター２号棟

が竣工した。１号棟２号棟を合わせて研究施設面積は 6,000 m2に拡充され

た。この増築により、共同利用・共同研究拠点としての研究環境の向上が

図られた。 

・ 教員組織の充実 

共同利用・共同研究拠点としての本センターの教員組織の充実を図るた

め、平成２２年度から全額運用教員枠を活用して教員の増員を図り、研究

環境を整備することにより、共同研究者の受け入れ増を図っている。 

・ 技術職員の配置による研究支援 

共同利用・共同研究の研究者のために、技術職員２名を配置し、BSL－３施

設の管理・維持、動物の飼育や最先端機器の操作及びメンテナンスにあた

らせている。 

・ 学内予算の措置 



本センターが共同利用・共同研究拠点として円滑に運営でき、かつ国内外

の研究者にたいしての研究環境を整備するため、毎年、学内予算から基盤

配分経費として約 60,000 千円が措置されている。 

 

２）情報関係の整備状況 

・ スーパーコンピューターの設置 

総演算数６２テラフロップスのスーパーコンピューターを設置し，学内の

研究者をはじめ全国の共同利用・共同研究に参加する研究者に提供してき

た。また、令和元年 12 月に学内情報基盤センターに導入された最新の総演

算数２７１テラフロッ人工知能対応先進的計算機システムの利用を開始し

た。このような高性能なスーパーコンピューターを活用している感染症研

究施設は，国内のみならず海外の大学でもまれである。 

・ ホームページコンテンツ管理システムの設置 

研究所ホームーページのコンテンツを管理するシステムを導入し，研究成

果，共同研究募集，職員公募，学生募集などの最新情報を迅速に配信して

いる。  

・ 研究所内コンピューターネットワークの敷設 

外部から所内のコンピューターへのアクセスを遮断するために，研究所内

に限定したネットワークを敷設し，情報セキュリティーを強化している。

また， 遺伝子情報や実験データ等を所内で共有するために，大容量ファイ

ルサーバを設置し，教員，研究員，学生がこれを利用できるようにしてい

る。教員，スタッフ，学生のパスワードは，集中管理し，情報セキュリテ

ィーを強化している。 

・ BSL3 内フリーザーサンプル管理システム 

研究所で独自にフリーザーサンプル管理システムを開発し，BSL3 内のフリ

ーザーのすべてのサンプルチューブについて，責任者，内容物，内容量，

使用年月日，使用者，使用量を詳細に管理している。 

・ 入退室管理システムおよび監視カメラシステム 

所内の玄関，通用口，非常口は常時に施錠し，非接触型 ICカードと暗証番

号によってのみ解錠できるようなシステムを構築し，入退館を管理してい

る。また，BSL3エリアとフリーザー室を同カードにより入退室を管理して

いる。BSL3 内のすべての区画を監視カメラで撮影し，すべての監視映像を

一ヶ月間以上保存している。また，所内のすべての廊下，玄関，非常口に

監視カメラを設け，監視映像を２週間以上保管している。 
 



３．安全管理体制 

（１）病原体等安全取扱 

感染症の予防及び感染症の患者に対する医療に関する法律ならびに家畜伝染病

予防法の一部を改正する法律に対応するために国立大学法人北海道大学病原体

等安全管理規程に記載の各種手続きの元、研究を遂行している。 

- 病原体等のＢＳＬ及びＡＢＳＬの基準 

病原体等のＢＳＬ及びＡＢＳＬは，国立感染症研究所病原体等安全管理規程の

「病原体等のＢＳＬ分類等」に準ずるものとする。また，病原体等の家畜にお

けるＢＳＬは，北海道大学病原体等安全取扱マニュアル（以下、マニュアル）

に準ずるものとする。 

l 取扱者の責務等 

責務と遵守事項 

1) 責務と遵守事項 

 (1) 取扱者は，人獣共通感染症リサーチセンター（以下、本センター）にお

いて病原体等を取り扱う者であって，以下の事項に日頃から十分に留意

し，病原体等を取り扱うこと。                          

 (2) 取扱者は，取り扱う病原体等に関し，その病原性，起こり得る汚染の範

囲及び安全な取扱方法について熟知し，事故及び災害時における措置等並

びに適正な実験を行うための十分な知識を有していると認められた者であ

ること。 

 (3) 北海道大学病原体等安全管理委員会が実施する教育訓練を受けること。 

 (4) 北海道大学保健センターが毎年実施する健康診断を受診すること。 

  ① 毎年当該健康診断を受診しない場合は，それ以降取扱者となることが

できないので，必ず受診すること。 

  ② ＢＳＬ３以上の病原体等の取扱者は，毎年実施する病原体等取扱者に

対する定期の健康診断時に血清の採取，保存及び保存される血清の使

用について，自身の健康管理上の必要性を理解し，マニュアル中の別

表第４の「血清保存実施方法」に基づき同意するものとすること。 

 (5) 定期の健康診断及び臨時の健康診断の結果，病原体等による感染が疑わ

れる場合は，センター長が講じた必要な措置（例えば隔離など）に従うこ

と。 

 (6) 部外者（本学関係者以外の者）に対し，取り扱っている病原体等及びそ

の危険性などの情報をむやみに提供しないこと。 

 (7) 取扱者は，管理責任者及び実験責任者の指示に従うとともに，関係法令

等（感染症の予防及び感染症の患者に対する医療に関する法律及び家畜伝

染病予防法）を遵守しなければならないこと。                     

2) 盗難発見時の通報 

  病原体等の盗難を発見した場合又は所在不明を確認した場合は，直ちに管

理責任者（国際バイオハザード標識に表示されている管理責任者）及びセンタ

ー長に通報すること。                       

3) 事故発生時の通報 



  以下の事故を発見した場合は，直ちに管理責任者及び部局長に通報するこ

と。 

ａ) 外傷，吸入，その他により，ＢＳＬ３又はＢＳＬ４の病原体等が取扱者

の体内に入ったおそれがあるとき 

ｂ) 管理区域内の安全設備の機能に重大な欠陥が発見されたとき  

ｃ) ＢＳＬ３又はＢＳＬ４の病原体等により，管理区域内が広範に汚染され

たとき又は広範に汚染されたおそれがあるとき 

4) 病気の届出 

  ＢＳＬ３及びＢＳＬ４の病原体等による感染が疑われる場合は，直ちにそ

の症状をセンター長に届け出るとともに，必要に応じ北海道大学病院（TEL 

706-5736）に連絡し，指示を受けること。 

 

l 実験責任者の責務等 

1) 責務と遵守事項 

 (1) 実験責任者は，以下の事項に日頃から十分に留意し，病原体等を取り扱

うこと。 

 (2) 病原体等使用実験に当たっては，病原体等の安全管理に配慮して計画的

に実施すること。 

 (3) 病原体等に関する受入れ，払出し，使用状況等に関する事項の帳簿を整

え，実験室の入退室等，施設の点検，教育訓練の実施等の事項について記

帳しなければならない。 

 (4) 取扱者に対して，実験の安全管理に関し次の事項について適切な指導・

助言を行うこと。 

  ① 教育訓練の受講 

  ② 健康診断の受診 

  ③ 盗難発見時の対応 

  ④ 事故発生時の対応 

  ⑤ 病原体等による感染の対応 

  ⑥ その他安全管理に関し，必要な事項              

 (5) 部外者（本学関係者以外の者）に対し，取り扱っている病原体等及びそ

の危険性などの情報をむやみに提供しないこと。 

 (6) 実験責任者には，取扱者の責務等が同様に適用されること。 

  (7) 実験責任者は，管理責任者（二種病原体等を用いる場合にあっては病原

体等取扱主任者及び管理責任者，家畜伝染病病原体を用いる場合にあって

は家畜伝染病病原体取扱主任者及び管理責任者）の指示に従うとともに，

関係法令等を遵守しなければならないこと。 

2) 盗難発見時の通報 

  取扱者の所作に準ずるものとする。                      

3) 事故発生時の通報 

  取扱者の所作に準ずるものとする。 

4) 病気の届出 

  取扱者の所作に準ずるものとする。 



5) 各種申請・届出の手続 

 (1) ＢＳＬ２以上の病原体等を用いる実験計画を申請及び変更する場合は，

１月前までに「病原体等使用実験計画（変更）申請書」を作成し，セン

ター長に提出して病原体等の安全管理に関する委員会の審査を受けるこ

と。 

   また，他の部局等が管理する実験室で実験を実施する場合は，センター

長及び実験室を管理する部局等の長に「病原体等使用実験計画（変更）

申請書」を提出し承認を得ること。 

 (2) 病原体等を購入し，又は本学以外の機関若しくは本学の他の管理部局か

ら受け入れようとする場合は，１月前までに「ＢＳＬ２病原体等，ＢＳ

Ｌ３病原体等及びＢＳＬ４病原体等受入届」を作成し，センター長に届

け出ること。 

 (3) 病原体等の一部を本学以外の機関又は本学の他の管理部局へ分与しよう

とする場合は，１月前までに「ＢＳＬ２病原体等，ＢＳＬ３病原体等及

びＢＳＬ４病原体等分与申請書」を作成し，センター長に提出して部局

委員会の審査を受けること。 

 (4) 二種病原体等，三種病原体等，家畜伝染病病原体又は届出伝染病等病原

体を新たに所持しようとする場合，又は追加で受け入れようとする場合

は，マニュアル中の「Ⅱ 特定病原体等の取扱いについて」の二種病原

体等の所持許可の申請と受入の届出若しくは三種病原体等の所持の届出

と受入の届出又は「Ⅲ 監視伝染病病原体の取扱いについて」の家畜伝

染病病原体の所持許可の申請と受入の届出若しくは届出伝染病等病原体

の所持の届出と受入の届出によること。 

 (5) 二種病原体等又は三種病原体等を輸入しようとする場合は，マニュアル

中の「Ⅱ 特定病原体等の取扱いについて」の二種病原体等の輸入許可

の申請又は三種病原体等の輸入の届出によること。 

 (6) 特定病原体等の一部又は監視伝染病病原体の一部を本学以外の機関若し

くは本学の他の管理部局へ分与しようとする場合は，マニュアル中の

「Ⅱ 特定病原体等の取扱いについて」の特定病原体等の分与又は「Ⅲ 

監視伝染病病原体の取扱いについて」の監視伝染病病原体の分与による

こと。 

 

l 人獣共通感染症リサーチセンターでの病原体の保管体制 

ＢＳＬ２病原体，ＢＳＬ３病原体については、それぞれＢＳＬ２ないしＢＳＬ

３施設に設置した保管施設に保管している。前者の入退室はカードキーで規制

し、教員と許可を受けた研究員、大学院生のみがアクセスできる。後者もカー

ドキーと暗証番号により、入退室が規制され、BSL3 施設に立ち入り許可を受け

た者のみがアクセス可能である。人獣共通感染症リサーチセンターへの入館は

カードキーと暗証番号で規制され、外来者は警備員、防犯カメラで監視されて

いる。 

 

 



病原体取り扱いフローチャート 

 

 

 

 

 

  



（２）特殊空調施設 

１）施設の概要 

 

 

 

 

 

  



２）運営方法 

特殊空調施設運営委員会を設置し、設備の維持・管理、利用申請の承認および

「北海道大学人獣共通感染症リサーチセンター特殊空調施設（BSL3 施設、P2

動物実験室、バイオクリーンルーム）Standard Operating Procedure (SOP)

（日本語および英語）の作成・更新など、人獣共通感染症リサーチセンターの

P3 実験室、P3 動物実験室、P2 動物実験室およびバイオクリーンルームの運営

に関する業務を行っている。 

 

３）許可の流れ 

1. BSL3 施設（P3 実験室エリアおよび P3 動物実験室エリア）への入室はカー

ドキーによって管理し、入室許可は特殊空調施設運営委員会委員長が必要

と認めたものにのみ交付する。SOPに従わない行為、重大な過失等によ

り、委員会が不適正と判断した場合には、その使用者の入室許可を取り消

すことがある。 

2. BSL3 施設への入室許可を申請する者は、同施設内での実験に関して充分な

経験を有する者（BSL3トレーナー登録者）に同行のもと、別紙様式 1「P3

エリア入室記録（新規登録用）」を作成する。 

3. BSL3 施設への総入室回数が 5回以上であり、かつ BSL3 施設での総実験時

間 5時間以上に達したら、各部門の特殊空調施設運営委員の教員を通し

て、委員長の承認を受ける。 

4. 承認済みの「P3エリア入室記録（新規登録用）」を管理室に提出する。 

5. 入室を許可された者は、別紙様式 2「P3エリア入室記録（経験者登録

用）」を作成し、入室記録を開始し、指定された回数・時間に到達した

ら、速やかに特殊空調施設運営委員会に提出する。 

6. 特殊空調施設運営委員会は提出された「P3エリア入室記録（経験者登録

用）」を審査し、充分な経験を有すると判断した場合には、BSL3トレーナ

ーとして登録する。 

 

４）教育訓練 

BSL3トレーナーによる個人指導によって、特殊空調施設利用方法、利用上の注

意点ならびに緊急時の対応方法等の教育を実施している。また、利用者全員に

対して、定期的（1回/年）に施設の概要、非常時の対応等を中心に説明会を実

施している。 

 

５）施設の安全点検、定期検査 

P3 実験室、P3 動物実験室および P2 動物実験室の空調設備および設置されてい

る全ての安全キャビネットおよび動物飼育用アイソレーターに関して、定期点

検（1回/年）を実施している。必要に応じて、ヘパフィルター、UVランプの

交換を行っている。不具合の有無に関わらず、全ての P3 実験室、P3 動物実験

室、P2 動物実験室およびバイオクリーンルームのヘパフィルターならびに設置

されている安全キャビネットのヘパフィルターは、定期的（1回/3 年）フォル



マリンなどにより薫蒸し、交換している。ボイラーを利用する大型オートクレ

ーブ等に関しては法令に定める定期点検を実施している。 

 

（３）防災、安全対策 

センター安全委員会を設置し、防災等安全対策を実施している。 

 

１）防災訓練、安全訓練 

毎年秋季に行われる北キャンパス合同防災訓練に参加し、火災発生を想定した

避難行動の確認を行っている。これに加えて、センター安全委員会で年度に一

回の防災訓練を実施しており、これまでに火災発生時における自衛消防隊の役

割確認と避難行動の確認、大型地震発生時における安否確認・被害状況報告・

被害予想の訓練、および地震発生後の施設の保安点検事項の確認といった内容

の防災訓練を行った。その他に、AEDの使用法講習会、エピペンの使用法講習

会を開催して訓練を行った。 

 

２）防災対策 

本学の安全衛生本部が実施する安全衛生チェック、および立入検査には適宜対

応している。センター安全委員会では、これまでに「火災発生時の心得」「救

急車を呼ぶ場合の心得」といった非常時の対応マニュアルを作成し、教職員・

学生に配布した。特殊空調施設運営委員会では、施設利用時の「非常事態対応

マニュアル」を作成し、施設利用者に配布している。また、大型災害発生時や

海外で事件・事故に巻き込まれた場合を想定した「安否確認リスト」を作成し

ている。安否確認リストは本学の個人情報取扱い規定に従って管理している

が、本人に連絡が取れない場合の非常時連絡先などデリケートな個人情報を含

んでいるため、センター全体の情報を掲載するものを作成せず、部門毎(部門

事務の管轄毎)にリストを作成・管理しており、随時アップデートを行ってい

る。 

 

（４）海外調査、派遣職員の安全対策 

センターでは海外での採材・教育・研究活動が多いことから、海外での安全対

策を強化している。派遣先の各国における安全等については外務省、在外公

館、国際協力事業団現地事務所等から随時情報収集し、情報共有を図ってい

る。また、獣医学研究科で開催された「海外における安全対策に関する FD」に

参加する等して、安全対策に関する意識高揚に努めている。 

 

１）安全教育 

センター全体を対象とする「安全教育」(年度毎に実施)において「海外渡航に

おける安全対策」を取り上げている。また、海外で採材活動を行う研究単位毎

に事前のブリーフィングを強化し、情報共有と安全意識の啓発を行っている。 

 

２）海外保険等 



海外で研究活動を行う場合は、教員・学生とも海外旅行保険(緊急搬送に対応

できるもの)に加入することを条件としている。特にザンビア長期派遣者に対

しては、センター経費負担で緊急航空輸送にも対応できる保険加入を行ってい

る。 

 

３）連絡体制 

ザンビアでは携帯電話が普及し、中小都市でも連絡が可能であるが、国立公園

内等、携帯電話の受話範囲外で研究活動を行う場合は衛星携帯を携行させてい

る。ザンビアにおいては現地駐在職員が全ての研究活動を把握しており、緊急

時の連絡・対応窓口となって研究活動を補助する体制をとっており、更に、在

外日本大使館・JICA現地事務所といった邦人組織との情報共有も行っている。

ザンビア以外の場合は、現地のカウンターパートの所属組織が緊急時の初期対

応を行う。 

 
 
 
 

  



４．予算、決算、外部資金等 

（１）歳出予算額 
〔単位：千円〕 

区分 平成 28年度 平成 29年度 平成 30年度 令和元年度 

特別経費（共同利用・共同研究拠点分） 209,531 200,287 149,523 149,023 

基盤配分経費（学内措置） 59,034 56,082 55,185 54,302 
     

計 268,565 256,369 204,708 203,325 

 

（２）歳出決算額（特別経費：共同利用・共同研究拠点分） 

〔単位：千円〕 
区分 平成 28年度 平成 29年度 平成 30年度 令和元年度 

人件費 114,158 117,772 107,132 117,643 

物件費 95,373 82,515 42,391 31,380 
     

計 209,531 209,287 149,523 149,023 

 

（３）研究費総額、教員１人当たりの研究費 
〔単位：百万円〕 

区分 平成 28年度 平成 29年度 平成 30年度 令和元年度 

教員数（a） 22 20 19 19 

研究費総額（外部資金を含む）（b） 885 1319 1437 1461 

研究費総額（外部資金を除く）（c） 167 154 165 152 

研究者一人当たりの研究費（外部資金を

含む）(b)/(a) 
40.2 66.0 75.6 76.9 

研究者一人当たりの研究費（外部資金を

除く）（c)/(a) 
7.6 7.7 8.7 8.0 

計 209,531 209,287 149,523 149,023 

 

  



（４）科学研究費等の採択状況 

〔単位：千円〕 

 

（上）直接経費

（下）間接経費

平成29年度

科学研究費

特別推進研究

特定領域研究

新学術領域研究

平成28年度

0

0
0

（上）申請件数

（下）採択件数 金額

0

0

0

0

2

1

0

0

0

0

0

0

計

（上）申請件数

（下）採択件数 金額
（上）直接経費

（下）間接経費

0

小計

その他の補助金等

科学研究費を除く文部科

学省の補助金

文部科学省以外の府省庁

の補助金等

地方公共団体・民間助成

団体等の研究費

小計

若手研究（Ａ）

若手研究（Ｂ）

研究活動スタート支援

研究成果公開促進費

特別研究促進費

国際共同研究加速基金

基盤研究（Ｓ）

基盤研究（Ａ）

基盤研究（Ｂ）

基盤研究（C)

挑戦的萌芽研究

若手研究（Ｓ）

区分

1

0

0

1,500

13,910

9,360
2,160

35,620

0

9,360

0

1

1

5

3

6

5

4

0

3,210

7,200

27,400

8,220

0

0

0

0

5,590

3,120

2

1

3

2

2,418,334

3

3

26

18

2,332,424

2,000
0

78,910

5,000

15

1

1

1

1

1

1

0

2,400,124

18,210

23

2,339,424

0

0

0

0

1,950

0

0

0

0

0

0

0

5,590

3,120

2

1

4

159

720

1

1

0

561

0

22,230

18,980

7,930

0

23,010

4,380

6,100

1,830

0

3

2

0

0

2

2

（上）直接経費

（下）間接経費

0

0

17,100

5,130

0

0

0

0

0

3

1

0

17,700

5,310 5,160

0

0

0

1

1

80,860
15 18,660

0

0

0

0

4,300

2

1

0

0

0

0

0

0

0

1

1,290

2,400

720

0

0

0

令和1年度
（上）申請件数

（下）採択件数 金額
（上）直接経費

（下）間接経費

0

14,820

6,240

0

24,570

平成30年度
（上）申請件数

（下）採択件数 金額

0

22,230

7

4

5

4

0

22,360

0

0

0

0

25

14

1

0

0

1,100

330

0

0

0

0

0

0

22,360

0

0

2

2

0

0

0

0

0

0

0

0

0
0

0

1,430

0

0

73,190

10,920

4,160
3

1,430

0

0

1

1

4,940
4

0
0

0 0

1
3,120

2,400

1 720

0
0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

1

0

0

0

0

0

19

15

53,200

15,960

0

0

3

0

0

0

0

0

69,160

0

0

56,300

16,890

0

7,200

2,160

10,700

0

0

0

0

450

0

4,300

720

0

0

0

0

0

2

2

0

0

792

0

0

1

0

792

0

0

0

0

0

0

1,290

2,400

14,600

0

0

0

0

0

4

5

5

0

0

0

0

0

0

2

0

0

6

0

159

0

18,210

5,000

0

2,332,424

0

2,000

0

0

0

0

0

60,700 24 62,200

0

0

0

0

0

561

18,900

5,670

0

0

0

0

2

1

4,800

6

3

3

1,440

0

0

0

0

0

0

17,200

2,400

720

0

0

11,400

3,420

0

0

17,200

5,160

8,400

2,520

0

0

0

0

17,100

5,130

3,200

960

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

0

1,100

330

0

0

0

0

792

0

3,800

1,140

2,339,424 2 720 2 2,830 792

0

2,000

0

0
830

1

2,000

2,830
2 0

1

1

1

830

1

26 62,920
81,580

1 0

20 53,992

16 15,96017 18,660

2 0

27 59,130

16 16,890
69,95276,020

若手研究
2

650
500

1 150

0

4

挑戦的研究（萌芽）

挑戦的研究（開拓）
0

0
0

0 0

2
0

0

0 0
3,120

0



（５）科学研究費の獲得状況（研究代表者のみ） 

【平成 28年度】                            〔単位：千円〕 

区    分 研究課題名 受入額 研究期間 代表者 

新学術領域研究 
フィロウイルスの細胞侵入メカニズ

ムと宿主域に関する研究 
5,850  H27-28 年度 高田 礼人 

新学術領域研究 

吸血性節足動物・被吸血動物の内在

性ウイルスエレメントの網羅的検索

と機能解析 

29,770  H28-32 年度 澤 洋文 

基盤研究（A） エボラ出血熱に対する治療法の開発 9,360  H28-32 年度 高田 礼人 

基盤研究（Ｂ） 
感染症ゲノム遺伝子型迅速診断法の

開発と臨床検体での評価 
5,330  H27-29 年度 山岸 潤也 

基盤研究（Ｂ） 

文字列統計量を用いたベイズ推定に

よるインフルエンザウイルスの抗原

変異予測 

3,640  H28-30 年度 伊藤 公人 

基盤研究（Ｂ） 
Virome 解析による中南米・東南アジ

アに潜在する病原性ウイルスの探索 
4,940  H28-31 年度 澤 洋文 

基盤研究（C) 
蚊媒介性ウイルスの網羅的検査法お

よび迅速検査法の開発 
1,430  H27-30 年度 大場 靖子 

基盤研究（C) 
細胞の狂犬病ウイルス感受性を規定

する新規宿主因子の同定と機能解析 
1,430  H27-29 年度 佐々木 道仁 

基盤研究（C) 

結核菌が多剤耐性、超多剤耐性化す

るメカニズムの解明とそのマーカー

の探索 

1,950  H27-29 年度 中島 千絵 

基盤研究（C) 

Studies on influenza A virus M2-

host interactome and its role in 

virus replication 

1,820  H28-30 年度 ﾏﾝｽﾞｰﾙ ﾗｼｯﾄﾞ 

基盤研究（C) 
DR6 による末梢免疫細胞制御における

分子メカニズムの解明 
2,730  H28-30 年度 藤倉 大輔 

挑戦的萌芽研究 
エボラ出血熱に対するユニバーサル

抗体療法の開発 
1,950  H27-28 年度 高田 礼人 

若手研究（Ａ） 

新規ナイロウイルスを用いた C57BL/6

マウス出血熱モデルの解析と治療薬

の探索 

5,590  H27-30 年度 石井 秋宏 

若手研究（Ｂ） 

性行動データからの時間変動する性

的接触ネットワークと性感染症流行

レベルの推定 

1,040  H27-29 年度 大森 亮介 

若手研究（Ｂ） 
アデノ随伴ウイルスを用いた新規ワ

クチンプラットフォームの開発 
2,080  H28-29 年度 大東 卓史 

 

【平成 29年度】                         〔単位：千円〕 

区    分 研究課題名 受入額 研究期間 代表者 

新学術領域研究 

吸血性節足動物・被吸血動物の内在

性ウイルスエレメントの網羅的検索

と機能解析 

22,230  H28-H32 年度 澤 洋文 

基盤研究（A） エボラ出血熱に対する治療法の開発 8,450  H28-H32 年度 高田 礼人 



基盤研究（A） 

感染症対策を目指したザンビア共和

国の河川水中炭疽菌による拡散・感

染モデルの構築 

14,140  H29-H31 年度 東 秀明 

基盤研究（Ｂ） 
感染症ゲノム遺伝子型迅速診断法の

開発と臨床検体での評価 
4,900  H27-H29 年度 山岸 潤也 

基盤研究（Ｂ） 

文字列統計量を用いたベイズ推定に

よるインフルエンザウイルスの抗原

変異予測 

5,330  H28-H30 年度 伊藤 公人 

基盤研究（Ｂ） 
Virome 解析による中南米・東南アジ

アに潜在する病原性ウイルスの探索 
4,420  H28-H31 年度 澤 洋文 

基盤研究（Ｂ） 
Single cell 応答に基づく原虫病研究

の基盤構築と有用性の評価 
3,730  H29-H32 年度 山岸 潤也 

基盤研究（C) 
蚊媒介性ウイルスの網羅的検査法お

よび迅速検査法の開発 
1,170  H27-H30 年度 大場 靖子 

基盤研究（C) 
細胞の狂犬病ウイルス感受性を規定

する新規宿主因子の同定と機能解析 
1,560  H27-H29 年度 佐々木 道仁 

基盤研究（C) 

結核菌が多剤耐性、超多剤耐性化す

るメカニズムの解明とそのマーカー

の探索 

1,300  H27-H29 年度 中島 千絵 

基盤研究（C) 

Studies on influenza A virus M2-

host interactome and its role in 

virus replication 

1,560  H28-H30 年度 ﾏﾝｽﾞｰﾙ ﾗｼｯﾄﾞ 

基盤研究（C) 

計算科学的手法を用いたインフルエ

ンザウイルス中和抗体の抗原認識能

の改変 

2,340  H29-H31 年度 五十嵐 学 

若手研究（Ａ） 

新規ナイロウイルスを用いた C57BL/6

マウス出血熱モデルの解析と治療薬

の探索 

5,590  H27-H30 年度 石井 秋宏 

若手研究（Ｂ） 
ザンビアにおける潜在的病原ウイル

スに関する調査研究 
1,430  H27-H29 年度 梶原 将大 

若手研究（Ｂ） 

性行動データからの時間変動する性

的接触ネットワークと性感染症流行

レベルの推定 

1,040  H27-H29 年度 大森 亮介 

若手研究（Ｂ） 
アデノ随伴ウイルスを用いた新規ワ

クチンプラットフォームの開発 
2,080  H28-H29 年度 大東 卓史 

若手研究（Ｂ） 

節足動物媒介性感染症の新たな制御

方法の確立に向けた細胞内寄生細菌

の解析 

1,690  H28-H30 年度 邱 永晋 

若手研究（Ｂ） 
トリパノソーマ原虫のヒト感染能獲

得の分子機構の解明 
1,430  H29-H31 年度 林田 京子 

若手研究（Ｂ） 
インフルエンザ重症化に関与する宿

主因子の探索 
1,950  H29-H30 年度 大野 円実 

若手研究（Ｂ） 

エンテロウイルス 71の変異に伴うウ

イルス学的性状変化と立体構造変化

の解析 

2,730  H29-H30 年度 片岡 周子 



【平成 30年度】                      〔単位：千円〕 

区    分 研究課題名 受入額 研究期間 代表者 

新学術領域研究 

吸血性節足動物・被吸血動物の内在

性ウイルスエレメントの網羅的検索

と機能解析 

20,540 H28-H32 年度 澤 洋文 

基盤研究（A） エボラ出血熱に対する治療法の開発 8,450 H28-H32 年度 高田 礼人 

基盤研究（A） 

感染症対策を目指したザンビア共和

国の河川水中炭疽菌による拡散・感

染モデルの構築 

13,910 H29-H31 年度 東 秀明 

基盤研究（Ｂ） 

文字列統計量を用いたベイズ推定に

よるインフルエンザウイルスの抗原

変異予測 

2,340 H28-H30 年度 伊藤 公人 

基盤研究（Ｂ） 

Virome 解析による中南米・東南ア

ジアに潜在する病原性ウイルスの探

索 

4,420 H28-H31 年度 澤 洋文 

基盤研究（Ｂ） 
Single cell 応答に基づく原虫病研

究の基盤構築と有用性の評価 
3,640 H29-H32 年度 山岸 潤也 

基盤研究（Ｂ） 
宿主因子との相互作用解析から紐解

く狂犬病ウイルス感染メカニズム 
4,420 H30-H33 年度 佐々木 道仁 

基盤研究（Ｂ） 
感染症ゲノム遺伝子型迅速診断法の

開発と臨床検体での評価  
1,650 H27-H30 年度 山岸 潤也 

基盤研究（C) 
蚊媒介性ウイルスの網羅的検査法お

よび迅速検査法の開発 
1,040 H27-H30 年度 大場 靖子 

基盤研究（C) 

Studies on influenza A virus M2-

host interactome and its role in 

virus replication 

1,560 H28-H30 年度 
マンズール 

ラシッド 

基盤研究（C) 

計算科学的手法を用いたインフルエ

ンザウイルス中和抗体の抗原認識能

の改変 

1,300 H29-H31 年度 五十嵐 学 

基盤研究（C) 
インフルエンザウイルス感染に伴う

抗原原罪現象の誘導機序解明 
2,340 H30-H32 年度 新開 大史 

挑戦的研究（萌

芽） 

炭疽菌毒素の立体構造情報に基づく

新規炭疽ワクチンの開発 
3,120 H30-H31 年度 東 秀明 

若手研究 
バクテリアのメチロームによる表現

型多様化メカニズムの解明 
650 H30-H32 年度 古田 芳一 

若手研究 
アフリカのコウモリから分離された

新規パラミクソウイルスの研究 
1,690 H30-H32 年度 梶原 将大 

若手研究（Ｂ） 
ザンビアにおける潜在的病原ウイル

スに関する調査研究 
883 H27-H30 年度 梶原 将大 

若手研究（Ｂ） 

節足動物媒介性感染症の新たな制御

方法の確立に向けた細胞内寄生細菌

の解析 

910 H28-H30 年度 邱 永晋 

若手研究（Ｂ） 
トリパノソーマ原虫のヒト感染能獲

得の分子機構の解明 
1,430 H29-H31 年度 林田 京子 

若手研究（Ｂ） 
インフルエンザ重症化に関与する宿

主因子の探索 
2,340 H29-H30 年度 大野 円実 



【令和元年度】                          〔単位：千円〕 

区    分 研究課題名 受入額 研究期間 代表者 

新学術領域研究

（研究領域提案

型） 

吸血性節足動物・被吸血動物の内在

性ウイルスエレメントの網羅的検索

と機能解析 

22,230 H28-H32 年度 澤 洋文 

基盤研究(A) エボラ出血熱に対する治療法の開発 8,450 H28-H32 年度 高田 礼人 

基盤研究(A) 

感染症対策を目指したザンビア共和

国の河川水中炭疽菌による拡散・感

染モデルの構築 

13,910 H29-H31 年度 東 秀明 

基盤研究(B) 

文字列統計量を用いたベイズ推定に

よるインフルエンザウイルスの抗原

変異予測 

1,300 H28-H31 年度 伊藤 公人 

基盤研究(B) 

Virome 解析による中南米・東南ア

ジアに潜在する病原性ウイルスの探

索 

2,340 H28-H31 年度 澤 洋文 

基盤研究(B) 
Single cell 応答に基づく原虫病研

究の基盤構築と有用性の評価 
6,420 H29-H32 年度 山岸 潤也 

基盤研究(B) 
宿主因子との相互作用解析から紐解

く狂犬病ウイルス感染メカニズム 
4,160 H30-H33 年度 

佐々木 道

仁 

基盤研究(C) 

Studies on influenza A virus M2-

host interactome and its role in 

virus replication 

961 H28-H31 年度 
マンズール 

ラシッド 

基盤研究(C) 

計算科学的手法を用いたインフルエ

ンザウイルス中和抗体の抗原認識能

の改変 

1,300 H29-H31 年度 五十嵐 学 

基盤研究(C) 
インフルエンザウイルス感染に伴う

抗原原罪現象の誘導機序解明 
1,300 H30-H32 年度 新開 大史 

基盤研究(C) 

動物の移動およびワクチン接種が牛

ウイルス性下痢症の導入リスクに与

える影響 

1,560 H31-R3 年度 磯田 典和 

若手研究 
バクテリアのメチロームによる表現

型多様化メカニズムの解明 
1,300 H30-H32 年度 古田 芳一 

若手研究 
アフリカのコウモリから分離された

新規パラミクソウイルスの研究 
1,690 H30-H32 年度 梶原 将大 

若手研究 

ザンビアにおけるコウモリの新世界

型回帰熱ボレリアの分布・拡散に関

する役割 

780 H31-R3 年度 邱 永晋 

若手研究 

性感染流行動態推定に向けた複雑ネ

ットワーク上の性感染症間の流行動

態相関解析 

1,170 H31-R3 年度 大森 亮介 



若手研究独立基

盤形成支援（試

行） 

性感染流行動態推定に向けた複雑ネ

ットワーク上の性感染症間の流行動

態相関解析 

1,950 H31-R3 年度 大森 亮介 

若手研究(B) 
トリパノソーマ原虫のヒト感染能獲

得の分子機構の解明 
1,430 H29-H31 年度 林田 京子 

若手研究(B)  
インフルエンザ重症化に関与する宿

主因子の探索 
1,228 H29-H31 年度 大野 円実 

挑戦的研究（萌

芽） 

炭疽菌毒素の立体構造情報に基づく

新規炭疽ワクチンの開発 
3,120 H30-H31 年度 東 秀明 

 

 

（６）その他、外部資金受入状況 

１）民間企業等との共同研究                   〔単位：千円〕 

 平成 28 年度 平成 29年度 平成 30年度 令和元年度 合計 

件数 10 13 11 5 39 

金額 50,193 52,758 50,208 31,416 184,575 

 

【平成 28年度】                         〔単位：千円〕 

No. 研究課題名 相手方機関名 受入額 期間 代表者 

1 
黒酵母培養液(βグルカン）の

薬効評価 
㈱アウレオ 1,964  H28 年度 喜田 宏 

2 

コレクチン類をはじめとする有

用蛋白質の大量発現並びに生理

活性に関する研究 

扶桑薬品工業㈱ 5,264  H28 年度 鈴木 定彦 

3 
インフルエンザ及び新興・再興

感染症に関する研究 
塩野義製薬㈱ 17,160  H28～H29 年度 喜田 宏 

4 
結核菌群を即時同定する遺伝子

検査用試薬の開発 

大研医器株式会

社 
2,500  H28 年度 鈴木 定彦 

5 
インフルエンザウイルスに対す

る予防法及び治療法の開発 

公益財団法人東

京都医学総合研

究所 

5,000  H28 年度 喜田 宏 

6 
DST-PAS法を用いた結核菌薬剤

感受性試験方法の開発 
㈱TBA 500  H26～H30 年度 鈴木 定彦 

7 BCG臨床分離株のゲノム解析 
日本ビーシージ

ー製造㈱ 
1,100  H28～H29 年度 鈴木 定彦 

8 

ユーグレノゾア及びその近縁種

のゲノム解読による有用遺伝資

源の探索 

㈱ユーグレナ 1,980  H28～H29 年度 山岸 潤也 



9 
ＤＲ６経路の疾患への関与の検

討 
㈱カン研究所 4,725  H28 年度 藤倉大輔 

10 
結核菌の薬剤耐性を簡便安価に

判定する検査キットの研究開発 
㈱TBA 10,000  H28～H29 年度 鈴木 定彦 

合計 50,193            

 

【平成 29年度】                                 〔単位：千円〕 

No. 研究課題名 相手方機関名 受入額 期間 代表者 

1 

A 型インフルエンザウイルス亜

型に対するモノクローナル抗体

を用いた迅速診断薬に関する研

究 

デンカ生研

（株） 
1100 H25～H29 年度 高田 礼人 

2 
インフルエンザの診断・予防・

治療法の開発 

㈱エヌビィー健

康研究所 
1232 H26～R1 年度 喜田 宏 

3 
DST-PAS法を用いた結核菌薬剤

感受性試験方法の開発 
㈱TBA 500 H26～H30 年度 鈴木 定彦 

4 
インフルエンザ及び新興・再興

感染症に関する研究 

塩野義製薬株式

会社 
13636 H28～H29 年度 喜田 宏 

5 
結核菌群を即時同定する遺伝子

検査用試薬の開発 

大研医器株式会

社 
2500 H28～H30 年度 鈴木 定彦 

6 

ユーグレノゾア及びその近縁種

のゲノム解読による有用遺伝資

源の探索 

㈱ユーグレナ 1980 H28～H29 年度 山岸 潤也 

7 
結核菌の薬剤耐性を簡便安価に

判定する検査キットの研究開発 
㈱ＴＢＡ 10000 H28～H29 年度 鈴木 定彦 

8 BCG臨床分離株のゲノム解析 
日本ビーシージ

ー製造㈱ 
1100 H28～H29 年度 鈴木 定彦 

9 
黒酵母培養液(βグルカン）の

薬効評価 
㈱アウレオ 2396 H29 年度 喜田 宏 

10 
有用蛋白質の大量発現並びに生

理活性に関する研究 

扶桑薬品工業株

式会社 
5264 H29 年度 鈴木 定彦 

11 
エボラウイルス抗原の検出試薬

の開発 

デンカ生研

（株） 
550 H29～R1 年度 高田 礼人 

12 
インフルエンザウイルスに対す

る予防法及び治療法の開発 

公益財団法人東

京都医学総合研

究所 

5000 H29 年度 喜田 宏 

13 BCG 製造用株等のゲノム解析 
日本ビーシージ

ー製造㈱ 
7500 H29～R1 年度 鈴木 定彦 

合計 52,758            

 

 



【平成 30年度】                     〔単位：千円〕 

No. 研究課題名 相手方機関名 受入額 期間 代表者 

1 
インフルエンザの診断・予

防・治療法の開発 

株式会社エヌ

ビィー健康研

究所 

2,200  H26～H30 年度 喜田 宏 

2 
PASを用いたカンピロ菌の薬剤

感受性試験方法の開発 
株式会社 TBA 2,917  H26～H30 年度 鈴木 定彦 

3 
結核菌群を即時同定する遺伝

子検査用試薬の開発 

大研医器株式

会社 
810  H26～H30 年度 鈴木 定彦 

4 BCG臨床分離株のゲノム解析 

日本ビーシー

ジー製造株式

会社 

1,351  H28～R1 年度 鈴木 定彦 

5 
エボラウイルス抗原の検出試

薬の開発 

デンカ生研株

式会社 
461  H29～R1 年度 髙田 礼人 

6 BCG 製造用株等のゲノム解析 

日本ビーシー

ジー製造株式

会社 

14,318  H29～R1 年度 鈴木 定彦 

7 
黒酵母培養液(βグルカン）の

薬効評価 

株式会社アウ

レオ 
2,080  H30 年度 喜田 宏 

8 

病原体を媒介する蚊の発育阻

止に関わるハイドロ銀チタン

の評価 

ＤＲ．Ｃ医薬

株式会社 
1,000  H30 年度 澤 洋文 

9 
バロキサビルマルボキシルの

非臨床薬理研究 

塩野義製薬株

式会社 
4,285  H30～R1 年度 喜田 宏 

10 抗ウイルスペプチドの研究 
東亞合成株式

会社 
1,100  H30～R2 年度 髙田 礼人 

11 
シオノギ 抗ウイルス薬研究

部門 

塩野義製薬株

式会社 
19,686  H30～R1 年度 喜田 宏 

合計 50,208            

 

【令和元年度】                      〔単位：千円〕 

No. 研究課題名 相手方機関名 受入額 期間 代表者 

1 
シオノギ 抗ウイルス薬研究部

門 

塩野義製薬株

式会社 
23,796  H30～R1 年度 喜田 宏 

2 
エボラウイルス抗原の検出試薬

の開発 

デンカ生研

（株） 
1,100  H29～R1 年度 高田 礼人 

3 

病原体を媒介する蚊の発育阻止

に関わるハイドロ銀チタンの評

価 

ＤＲ．Ｃ医薬

株式会社 
1,200  H30～R1 年度 澤 洋文 



4 
黒酵母培養液(βグルカン）の

薬効評価 
㈱アウレオ 2,570  R1 年度 喜田 宏 

5 
インフルエンザの診断・予防・

治療法の開発 

株式会社エヌ

ビィー健康研

究所 

2,750  H26～R1 年度 喜田 宏 

合計 31,416            

 

２）受託研究                           〔単位：千円〕 

 平成 28 年度 平成 29年度 平成 30年度 令和元年度 合計 

件数 12 17 16 14 59 

小計 467, 784 978,895 975,592 912,234 3,334,505 

 

【平成 28年度】                         〔単位：千円〕 

No. 研究課題名（制度名） 支出機関名 受入額 期間 代表者 

1 

人獣共通感染症の克服に

向けた国際共同研究開発

戦略 

国立研究開発法人 

日本医療研究開発機構 
318,000 H27～R1 年度 澤 洋文 

2 

迅速診断法の開発とリス

ク分析に基づいた顧みら

れない熱帯病対策モデル

の創成 

国立研究開発法人 

日本医療研究開発機構 
55,070 H27～R1 年度 鈴木 定彦 

3 

アフリカにおけるウイル

ス性人獣共通感染症の調

査研究 

国立研究開発法人 

日本医療研究開発機構 
51,194 H24～H29 年度 高田 礼人 

4 
非疫学データによる感染

症流行動態解析の新展開 

独立行政法人 

科学技術振興機構 
10,010 H27～H30 年度 大森 亮介 

5 

病原体遺伝子情報に疫学

的情報を付加した大規模

データの分析 

独立行政法人 

科学技術振興機構 
16,120 H26～R1 年度 伊藤 公人 

6 

日米医学協力計画を基軸

とした抗酸菌症に関する

研究 

国立研究開発法人 

日本医療研究開発機構 
7,000 H28～R2 年度 鈴木 定彦 

7 

エボラ出血熱に対する治

療薬、診断薬の開発に関

する研究 

聖路加国際大学 5,000 H26～H28 年度 高田 礼人 

8 

Moleccular Syrveillance 

of Ceftazidime(CAZ) 

Resistance in 

Melioidosis 

国立研究開発法人 

日本医療研究開発機構 
300 H28 年度 中島 千絵 



9 

我が国における高病原性

病原体取扱い者の安全を

確保するための研究 

国立研究開発法人 

日本医療研究開発機構 
1,820 H28 年度 高田 礼人 

10 

進行性多巣性白質脳症

（ＰＭＬ）の病態解明と

治療法の開発 

国立大学法人 

金沢大学 
1,170 H28 年度 澤 洋文 

11 

新興・再興エンテロウイ

ルス感染症の検査・診

断・予防法の開発に向け

た研究 

国立研究開発法人 

日本医療研究開発機構 
1,000 H28～H30 年度 片岡 周子 

12 
海外ネットワーク活用に

よる結核の分子疫学解析 
学校法人順正学園 1,100 H28～R1 年度 鈴木 定彦 

合計 467,784            

 

【平成 29年度】                         〔単位：千円〕 

No. 研究課題名（制度名） 支出機関名 受入額 期間 代表者 

1 

人獣共通感染症の克服に

向けた国際共同研究開発

戦略 

国立研究開発法人日本

医療研究開発機構 
748,350  H27～R1 年度 澤 洋文 

2 

迅速診断法の開発とリス

ク分析に基づいた顧みら

れない熱帯病対策モデル

の創成 

国立研究開発法人日本

医療研究開発機構 
107,807  H27～R1 年度 鈴木 定彦 

3 

病原体遺伝子情報に疫学

的情報を付加した大規模

データの分析 

（独）科学技術振興機

構 
17,550  H26～R1 年度 伊藤 公人 

4 

アフリカにおけるウイル

ス性人獣共通感染症の調

査研究 

国立研究開発法人日本

医療研究開発機構 
31,655  H27～H29 年度 高田 礼人 

5 

日米医学協力計画を基軸

とした抗酸菌症に関する

研究 

国立研究開発法人日本

医療研究開発機構 
5,482  H28～R2 年度 鈴木 定彦 

6 
非疫学データによる感染

症流行動態解析の新展開 

（独）科学技術振興機

構 
7,020  H27～H30 年度 大森 亮介 

7 

新興・再興エンテロウイ

ルス感染症の検査・診

断・治療・予防法の開発

に向けた研究 

国立研究開発法人日本

医療研究開発機構 
1,000  H28～H30 年度 片岡 周子 

8 

我が国における高病原性

病原体取扱い者の安全を

確保するための研究 

国立研究開発法人日本

医療研究開発機構 
1,820  H27～H29 年度 高田 礼人 

9 

ウイルス性出血熱に対す

る治療・診断・予防法等

の開発に向けた研究 

学校法人聖路加国際大

学 
8,000  H29～R1 年度 高田 礼人 



10 
海外ネットワーク活用に

よる結核の分子疫学解析 
学校法人順正学園 7,200  H28～R1 年度 鈴木 定彦 

11 

Moleccular 

Syrveillance of 

Ceftazidime(CAZ) 

Resistance in 

Melioidosis 

国立研究開発法人日本

医療研究開発機構 
2,700  H28～H29 年度 中島 千絵 

12 

国内侵入・流行発生が危

惧される昆虫媒介性ウイ

ルス感染症に対する総合

的対策に資する開発研究 

国立研究開発法人日本

医療研究開発機構 
2,000  H29～R1 年度 江下 優樹 

13 
Re:WHO AGISAR Research 

Project Japan 
ＷＨＯ 4,881  H29～H30 年度 鈴木 定彦 

14 

季節性インフルエンザウ

イルス流行株の抗原性お

よび遺伝子情報を駆使し

た流行予測法の構築とワ

クチン株選定への活用法 

国立研究開発法人日本

医療研究開発機構 
6,000  H29～R1 年度 伊藤 公人 

15 

立体構造情報を活用した

高病原性ウイルスの蛋白

質機能探索 

国立研究開発法人日本

医療研究開発機構 
14,950  H29～R1 年度 五十嵐 学 

16 

抗体遺伝子レパトア解析

による SFTS発症機構の

探索 

国立研究開発法人日本

医療研究開発機構 
2,600  H29～R1 年度 大場 靖子 

17 

国際的に脅威となる一類

感染症の研究並びに高度

安全実験（BSL-4）施設

設置及び人材育成を中心

とした国内研究基盤の整

備 

国立大学法人長崎大学 9,880  H29～R8 年度 高田 礼人 

合計 978,895            

 

【平成 30年度】                          〔単位：千円〕 

No. 研究課題名（制度名） 支出機関名 受入額 期間 代表者 

1 

Surveillance and 

characterization of 

antimicrobial resistant 

Escherichia coli and 

Salmonella from swine 

farms and pork in 

Thailand(AGISAR Focused 

Project) 

World Health 

Organization-Global 

Service Centre 

168  H27～H30 年度 鈴木 定彦 

2 

人獣共通感染症の克服に

向けた国際共同研究開発

戦略 

国立研究開発法人日本

医療研究開発機構 
838,075  H27～R1 年度 澤 洋文 



3 

迅速診断法の開発とリス

ク分析に基づいた顧みら

れない熱帯病対策モデル

の創成 

国立研究開発法人日本

医療研究開発機構 
53,429  H27～R1 年度 鈴木 定彦 

4 

病原体遺伝子情報に疫学

的情報を付加した大規模

データの分析 

国立研究開発法人科学

技術振興機構 
16,250  H26～R1 年度 伊藤 公人 

5 

日米医学協力計画を基軸

とした抗酸菌症に関する

研究 

国立研究開発法人日本

医療研究開発機構 
7,000  H28～R2 年度 鈴木 定彦 

6 
非疫学データによる感染

症流行動態解析の新展開 

国立研究開発法人日本

医療研究開発機構 
1,430  H29～R1 年度 髙田 礼人 

7 
非疫学データによる感染

症流行動態解析の新展開 

国立研究開発法人科学

技術振興機構 
3,510  H29～R1 年度 大森 亮介 

8 

ウイルス性出血熱に対す

る治療・診断・予防法等

の開発に向けた研究 

国立大学法人長崎大学 8,000  H29～R1 年度 髙田 礼人 

9 

国内侵入・流行発生が危

惧される昆虫媒介性ウイ

ルス感染症に対する総合

的対策に資する開発研究 

国立研究開発法人日本

医療研究開発機構 
2,000  H29～R1 年度 江下 優樹 

10 

立体構造情報を活用した

高病原性ウイルスの蛋白

質機能探索 

国立研究開発法人日本

医療研究開発機構 
14,950  H29～R1 年度 五十嵐 学 

11 

抗体遺伝子レパトア解析

による SFTS発症機構の探

索 

国立研究開発法人日本

医療研究開発機構 
2,600  H29～R1 年度 大場 靖子 

12 

国際的に脅威となる一類

感染症の研究及び高度安

全実験施設（BSL-4）を活

用する人材の育成 

国立大学法人長崎大学 9,880  H29～R8 年度 髙田 礼人 

13 

季節性インフルエンザウ

イルス流行株の抗原性お

よび遺伝子情報を駆使し

た流行予測法の構築とワ

クチン株選定への活用法 

国立研究開発法人日本

医療研究開発機構 
6,000  H29～R1 年度 伊藤 公人 

14 

迅速診断法の開発とリス

ク分析に基づいた顧みら

れない熱帯病対策モデル

の創成 

国立研究開発法人日本

医療研究開発機構 
4,000  H27～R1 年度 鈴木 定彦 

15 

アフリカにおけるウイル

ス性人獣共通感染症の疫

学に関する研究 

国立研究開発法人日本

医療研究開発機構 
6,500  H29～R1 年度 髙田 礼人 

16 

海外とのネットワークを

活用した多剤耐性結核の

総合的対策に資する研究 

学校法人順正学園 吉

備国際大学 
1,800  H28～R1 年度 鈴木 定彦 

合計 975,592            



【令和元年度】                           〔単位：千円〕 

No. 研究課題名（制度名） 支出機関名 受入額 期間 代表者 

1 

人獣共通感染症の克服に

向けた国際共同研究開発

戦略（J-GRID) 

国立研究開発法人 日

本医療研究開発機構 
754,189  H27～R1 年度 澤 洋文 

2 

迅速診断法の開発とリス

ク分析に基づいた顧みら

れない熱帯病対策モデル

の創成(NTDs) 

国立研究開発法人 日

本医療研究開発機構 
61,950  H27～R1 年度 鈴木 定彦 

3 

病原体遺伝子情報に疫学

的情報を付加した大規模

データの分析(CREST) 

国立研究開発法人科学

技術振興機構 
13,650  H26～R1 年度 伊藤 公人 

4 

立体構造情報を活用した

高病原性ウイルスの蛋白

質機能探索(J-PRIDE) 

国立研究開発法人 日

本医療研究開発機構 
14,950  H29～R1 年度 五十嵐 学 

5 

国際的に脅威となる一類

感染症の研究及び高度安

全実験施設（BSL-4）を活

用する人材の育成(J-

PRIDE) 

国立大学法人長崎大学 9,100  H29～R8 年度 高田 礼人 

6 

国内侵入・流行発生が危

惧される昆虫媒介性ウイ

ルス感染症に対する総合

的対策に資する開発研究 

【17fk0108108h1101】 

国立研究開発法人日本

医療研究開発機構 
2,000  H29～R1 年度 江下 優樹 

7 

抗体遺伝子レパトア解析

による SFTS発症機構の探

索 

国立研究開発法人日本

医療研究開発機構 
2,600  H29～R1 年度 大場 靖子 

8 

季節性インフルエンザウ

イルス流行株の抗原性お

よび遺伝子情報を駆使し

た流行予測法の構築とワ

クチン株選定への活用法 

国立研究開発法人日本

医療研究開発機構 
6,000  H29～R1 年度 伊藤 公人 

9 

病理学的アプローチによ

る先天性感染症・原因不

明感染症診断法の開発 

国立研究開発法人日本

医療研究開発機構 
1,300  R1～R3 年度 大場 靖子 

10 

日米医学協力計画を基軸

とした抗酸菌症に関する

研究 

国立研究開発法人日本

医療研究開発機構 
4,975  H28～R2 年度 鈴木 定彦 

11 

アフリカにおけるウイス

ル性人獣共通感染症の疫

学に関する研究 

国立研究開発法人日本

医療研究開発機構 
30,290  R1～R5 年度 高田 礼人 

12 

高病原性ウイルス感染症

に対する治療・予防法の

開発研究：ワクチン及び

動物モデル開発 

国立研究開発法人日本

医療研究開発機構 
1,430  H31～R2 年度 高田 礼人 

13 

ウイルス性出血熱に対す

る治療・診断・予防法等

の開発に向けた研究 

国立大学法人長崎大学 8,000  H29～R1 年度 高田 礼人 



14 

海外とのネットワークを

活用した多剤耐性結核の

総合的対策に資する研究 

学校法人順正学園 

吉備国際大学 
1,800  H28～R1 年度 鈴木 定彦 

合計 912,234            

 

３）奨学寄附金 

                                        〔単位：千円〕 

No. 寄付金支出元 平成 28年度 平成 29年度 平成 30年度 令和 1年度 

1 公益財団法人住友財団 2,000       

2 

公益財団法人第一三共生命科学

研究振興財団 
2,000 

      

3 デンカ生研株式会社 1,000       

4 公益財団法人 大下財団 1,000     1000 

5 富士レビオ株式会社 1,000 1,000 1,000 1,000 

6 株式会社ヤクルト本社 400 300 300 300 

7 公益財団法人栗林育英学術財団 300       

8 

公益財団法人 国際科学技術財

団   
1,000     

9 

公益財団法人 秋山記念生命科

学振興財団   
500     

10 

住友化学株式会社 健康・農業

関連事業研究所   
400 400 400 

11 

WORLD HEALTH ORGANIZATION

（WHO/FOS)    
210     

12 Lenore Pereira   335     

13 The Atlantic Philanthropies     6,375 16,038 

14 公益財団法人 発酵研究所     3,000   

15 上原記念生命科学財団     2,000   

16 公益財団法人 大山健康財団     1,000   

17 公益財団法人 伊藤記念財団     800   

18 日本ジェネティクス株式会社     500   

19 高田 礼人       10,091 

20 日本精神科医学会学術大会       1,000 

21 大日本除蟲菊株式会社       300 

小計 7,700 3,745 15,375 30,129 

合計 56949 

 

  



５. 研究活動 

（１）要約 

１）特別招へい教授 統括 喜田 宏              

(1) 研究テーマ 

• インフルエンザウイルスおよび人獣共通感染症病因微生物の生態に関する

研究 

• 世界基準のインフルエンザ（特にパンデミックインフルエンザ）ワクチン

の開発と実用化 

• 人獣共通感染症の発生と流行の予測ならびにその予防、診断と治療法の開

発と実用化研究 

• WHO、OIEならびに FAO に対する、人獣共通感染症対策研究協力のための助

言と提言 

• 感染症研究拠点大学連合の連携共同研究と高度安全実験研究施設（BSL-4）

の建設・稼働の推進 

(2) 平成２８～令和１年度の研究の総括 

(2)-1.パンデミックインフルエンザに対する備えに関わる研究 

私達のこれまでの研究によって、過去 100年間に 4度出現したパンデミック

インフルエンザウイルスは、それぞれカモ由来のウイルスがヒトの季節性イン

フルエンザウイルスと同時感染したブタの呼吸器で生じた遺伝子再集合体であ

って、その HA 遺伝子は、カモのウイルスに由来することが明らかとなった。

また、私達は、インフルエンザウイルスがカモの間で循環している間はその遺

伝子と抗原性が保存されていることを明らかにした。 

したがって、カモから分離されるウイルスの中から、各 HAと NA亜型のウイ

ルス株を選出しておけば、パンデミックウイルスの出現に際して、ワクチンと

診断のために的確な株を直ちに提供できる。私達は、すべての HAと NA亜型の

組み合わせ 144 通りのインフルエンザ Aウイルス 4,000余株とそのウイルス遺

伝子のライブラリーを構築し、ウェブサイトに公開した。このライブラリーか

ら H1N1、H5N1、H6N2、H7N7、H7N9および H9N2ウイルスを選び、家禽およびヒ

ト用の不活化ウイルス全粒子ワクチンを試製し､ニワトリ、マウス、およびサ

ルに対して高い免疫力価を示すことを確認した。すなわち、パンデミックイン

フルエンザのワクチン製造株は、北海道大学インフルエンザウイルスライブラ

リーに用意されていることが確認された。 

現行の季節性インフルエンザワクチンは、ウイルスをエーテルまたは界面活

性剤で分解したスプリットワクチンであり、これが世界の主流である。日本で

も、副反応（実は免疫応答）を除くことを主眼に、免疫力価を犠牲にしてスプ

リットワクチンが開発された。これが半世紀に亘り改良されることなく多くの

ヒトに接種されてきた。安全で有効な季節性インフルエンザワクチンの開発

は、喫緊の国際課題であり、かつパンデミック対策の要である。2015 年 4 月

に日本の 4全インフルエンザワクチンメーカー、国立感染症研究所、滋賀医科



大学、熊本大学、メルボルン大学と北海道大学が、共同で全日本インフルエン

ザワクチン研究会を発足させ、優れた季節性インフルエンザワクチンの開発・

実用化研究に取り組んでいる。予期以上の基礎研究成績が得られたので、AMED

の支援を得て、現行の４価（A/H1N1, A/H3N2 および B型山形系統とビクトリア

系統２株、計４株混合）季節性インフルエンザ HAワクチンと、同じ４株同 HA

タンパク量の不活化ウイルス全粒子ワクチンを全日本インフルエンザワクチン

研究会の代表として、KMB社が試製した。 

これらのワクチンのマウスとカニクイザルを用いた非臨床試験、次いで、

250 名の成人男子を被験者として、第 I/II相の臨床試験を実施した。被験者に

有害事象は認められなかったことから、試製ワクチンの安全性は確認された。 

臨床試験において、試製不活化全粒子ワクチンの被験者に対する獲得免疫応

答（HIおよび中和抗体価）が現行HAワクチンのそれらに対して優位性が確認さ

れなかった。成人男子が、既にインフルエンザウイルスに感染、暴露されてい

るために、試製ワクチンの免疫原性が現行HAワクチンのそれに優ることが確認

されなかったものと考えられる。 

そこで、現在、カニクイザルの非臨床試験で得られたサンプルを用いて、不

活化全粒子ワクチンと現行HAワクチンに対する免疫応答を詳細に、精査してい

る。 

試験内容は次の通りである。 

1) サイトカイン応答、 

2) 細胞障害性T細胞応答 

3) B細胞レパトア解析 

4) T細胞レパトア解析 

5) TFH cell (濾胞性ヘルパーT細胞)の解析 

6) T細胞非依存B細胞活性化の解析 

試製ワクチンの小児に対する医師主導治験を経て、本ワクチンが、季節性イン

フルエンザワクチンとして、さらにパンデミックインフルエンザワクチンとし

て有効であることを示す成績が得られるものと期待される。 

 以上の研究成果「パンデミックインフルエンザワクチンの開発と実用化研

究」に対して、第 14回日本ワクチン学会高橋賞が 2019年 11 月 30日に授与さ

れた。 

 

２）バイオリソース部門 教授 鈴木 定彦  

(1) 研究テーマ 

• 薬剤耐性菌のサーベイランス 



• 細菌の薬剤耐性獲得機構の解明 

• 薬剤耐性菌に有効な化合物の探索 

• ハンセン病の制圧に資する研究 

• 哺乳動物細胞を宿主とする組換え蛋白質高発現系の開発と蛋白製剤開発

への応用 

(2) 平成２８～令和１年度の研究の総括 

 薬剤耐性菌による疾病負荷についての Jim O'Neill らの試算によれば、現在

のままで、これ以上の対策が取られなかった場合には、薬剤耐性菌感染症に起

因する死亡者数が 2050 年までに全世界で年間 1000万人に達すると述べられて

いる。グローバル化が進む今日、薬剤耐性菌の伝播は地球規模で進行してお

り、それゆえ、薬剤耐性菌対策は世界中の国々が直面する問題といえる。本研

究では、薬剤耐性菌対策に資する情報を得ることを目的として、以下の３つの

研究を進めた。 

(2)-1. 薬剤耐性菌のサーベイランス 

 世界保健機関（WHO）より Advisory Group on Integrated Surveillance of 

Antimicrobial Resistance (AGISAR) Focused Project研究費支援を受けて、

タイ、並びにフィリピンの共同研究者と共に両国において全国規模での動物

および食肉より大腸菌、並びにサルモネラ菌を分離して、14種類の薬剤に対

する感受性を明らかにした。その結果、どちらの菌においても、特に、ナリ

ジクス酸、アンピシリン、並びにテトラサイクリンに対する耐性菌の割合が

多い事を見出し、動物への使用制限等の対策が必要である事を明らかにした。 

(2)-2.細菌の薬剤耐性獲得機構の解明 

 ザンビアにおいて、結核菌の一次抗結核薬リファンピシン、イソニアジド、

ならびにピラジナミドに対する耐性獲得にそれぞれ、RNA ポリメラーゼβサ

ブユニット、カタラーゼ、並びにピラジナミダーゼ遺伝子上の塩基置換が密

接に関わっている事を明らかにした。更に、ミャンマーでは、二次抗結核薬

ストレプトマイシンに対する耐性獲得にリボゾーム S1蛋白質、ならびに 16S

リボゾーム RNA 遺伝子上の塩基置換が密接に関わっている事を明らかにした。

また、組換え蛋白質の発現、精製技術を駆使して、キノロンの標的となる DNA

ジャイレースを大量に調整して、試験館内試験により、サルモネラ菌、並び

にキャンピロバクターにおいて、キノロン耐性に関わるアミノ酸置換を同定

すると共に、アミノ酸置換とキノロン耐性の程度の関係、キノロン間の交叉

耐性についても明らかにした。さらに、DNA 二重鎖を模倣するペンタペプチド

繰返し蛋白質の一種である QnrB19 蛋白質が非古典型キノロン耐性（キノロン

には耐性にならないがフルオロキノロンには耐性になる形質）を付与する事

を世界で初めて明らかにした。 

(2)-3.細菌感染症の治療薬候補化合物の探索 



 現在、薬剤耐性菌が地球規模で蔓延しており、これに起因する死亡者も増加

傾向にあることから、その対策は、喫緊の地球規模課題であると言える。その

解決法の一つは、薬剤耐性菌にも有効な抗菌剤の開発である。本研究では、２

つのアプローチにより、これを目指した。北里大学北里生命科学研究所から供

与された低分子化合物、放線菌および糸状菌由来培養液抽出物をスクリーニン

グして、5種の候補化合物、ならびに 20種の培養液抽出物に強い結核菌増殖抑

制活性を確認した 。これらうち、培養液抽出物 KHA146に最も強い結核菌増殖

抑制活性が認められたことから、これを分画し、精製した 2種（K95-5901-1、

並びに K95-5901-2）に強い抗結核菌活性を見出した。一方、その他の類似化合

物の抗結核菌活性はこれら２種に比べて低かった事から２種の化合物に共通す

る構造が高い活性に関与しているものと考えられた。また、当該化合物の抗菌

活性が、殺菌によるものであることも明らかにした。一方、２次抗結核薬のう

ち、特に重要と考えられているニューキノロン系抗菌薬に着目して研究を進

め、現在結核治療に用いられているレボフロキサシンに対して耐性形質を有し

ている結核菌株にも有効な新規ニューキノロン系抗菌薬を見出し、その作用機

作に関する知見を得た。今後、本研究で見出した新規ニューキノロン系抗菌薬

については、構造活性相関に関する網羅的解析を進めるとともに、異なった系

統の臨床分離結核菌株に対する有効性を評価し、臨床応用への道を探る。ま

た、当該化合物がそれぞれオフロキサシン、並びにシプロフロキサシン耐性の

らい菌、並びにサルモネラ菌にも有効である事を証明した。 

(2)-4.ハンセン病の制圧に資する研究 

 ハンセン病は、結核菌と同じ抗酸菌属に属する M. lepraeによる慢性感染症

である。多剤療法が WHO により導入され、患者数の著しい減少は認められては

いるが、未だに世界の新規ハンセン病患者数は 20万人であり、ここ 5年間は

有為な減少は見られてない。本研究では、ハンセン病の実態を明らかにする事

を目的とした。 

 国立医療研究開発機構（AMED）より「アフリカにおける顧みられない熱帯病

（NTDs）対策のための国際共同研究プログラム」における支援を受けて、国立

感染症研究所ハンセン病研究センターと共同で簡便、安価かつ迅速な遺伝子診

断法、ならびに免疫学的診断法を開発した。臨床診断と新規に開発した上記２

つの方法によりザンビアの２つの地域において、サーベイランスを実施した結

新規患者発生率が、ザンビア政府の報告（10万人対 2.5 人）の 100倍以上であ

る事が明らかとなった。また、WHO surveillance networkのメンバーとして、

地球規模の薬剤耐性ハンセン病の調査に参加して、薬剤耐性ハンセン病の実態

解明に貢献した。 

(2)-5.哺乳動物細胞を宿主とする組換え蛋白質高発現系の開発と蛋白製剤開発

への応用 

 最近になって、感染症の治療にも抗体製剤が使われてきている。実際に、吸

入炭疽に対する raxibacumab、RS ウイルス感染症に対する palibizumab、クロ

ストリジウム・ディフィシル感染症に対する bezlotoxumabが医療現場に実装



されているが、患者一人当たりにかかる費用の高さという問題がある。費用を

軽減するためには、生産性を上げる必要がある。ヒトの治療に用いる抗体製剤

の生産には、哺乳動物細胞を宿主とする組換え蛋白質発現系が理想的ではある

が、現在用いられている系では生産性が高いとは言えない。そこで本研究で

は、哺乳動物細胞であるチャイニーズハムスター卵巣（CHO）細胞を宿主とす

る組換え蛋白質高発現ベクターDNAの開発を目的とした。 

 当該研究では、CHO細胞染色体 DNA上に点在すると考えられている転写ホッ

トスポットにベクターDNA そのものが組み込まれた場合のみに組換え細胞が得

られる事を可能とするための超微量発現化ジヒドロ葉酸還元酵素遺伝子、目的

蛋白質をコードする遺伝子の発現を最大化するためのキメラプロモーターに加

えて、組換え細胞を繰り返し継代しても目的蛋白質をコードする遺伝子の発現

が減弱しない様にするための Ubiquitous Chromatin Opening Unitを導入した

新規組換え蛋白質高発現ベクターを開発し、特許化した。当該システムを用い

て種々の組換え蛋白質の大量生産に成功した。作出した蛋白質のうち、免疫チ

ェックポイント関連蛋白質に対するキメラ抗体は、動物の感染症、並びに癌の

治療に応用された。 

 

３）分子病態・診断部門 教授 澤 洋文  

(1) 研究テーマ 

• 感染症の原因となる微生物の網羅的解析と伝播経路の解明に関する研究 

• 人獣共通感染症に対する予防・診断・治療法の開発 

• 人獣共通感染症の原因となる微生物の宿主域・病原性決定因子の分子基盤

の解明 

(2) 平成２８～令和１年度の研究の総括 

人獣共通感染症リサーチセンター創設以来、国際共同研究を強力に推進し、

人獣共通感染症の克服を目的とした自然宿主動物の同定と伝播経路の解明、予

防・診断・治療法の開発、宿主域・病原性決定因子の分子基盤の解明に資する

研究を実施している。 

(2)-1. 自然宿主動物の同定と伝播経路の解明に関する研究 

 ザンビア大学獣医学部、インドネシアのボゴール農業大学、国立アイルラン

ド大学ダブリン校、米国ワシントン大学、ドイツ グライフスヴァルト大学と

の国際共同研究、および国内では北海道大学獣医学研究院、獣医学研究院、新

潟大学との共同研究を実施し、野生動物、家畜を検索対象として下記のウイル

スを主とした新規および既知の微生物を単離、検出した。 

a）コウモリを対象とした、パルボウイルス、A群ロタウイルス、ポリオ―マ

ウイルス、アデノウイルス、ガンマヘルペスウイルスの検出、マールブル

グウイルスの検出、新規ボレリア属細菌の単離、トリパノソーマの検出。 



b）サルを対象とした、レトロウイルスの単離、スマコウイルスの検出、ジ

カウイルスの特異抗体の検出。 

c）イヌを対象とした、アナプラズマの検出、アフリカの動物における狂犬

病ウイルスの分子疫学的解析。 

d）節足動物を対象とした、ザンビアで初めて蚊からウエストナイルウイル

スを単離した研究、新規アルファウイルスである Mwinilunga alphavirus

の検出、ダニからの新規フレボウイルスの単離とダニ由来のフレボウイル

スの分子疫学的解析、ダニ由来細胞におけるウイルスの検出。 

e）げっ歯類動物を対象とした、オルソレオウイルスの検出。 

(2)-2. 予防・診断・治療法の開発 

 国際共同研究として、国立アイルランド大学ダブリン校、ブラジル フィオ

クルーズ研究所、また国内では産・官・学の連携による共同研究を推進し、

産：塩野義製薬、協和発酵、官：国立感染症研究所、産業技術総合研究所、

学：岐阜大学、徳島大学、日本工業大学、札幌医科大学、北海道大学獣医学研

究院、北海道大学薬学研究院、北海道大学総合科学院、北海道大学農学部との

共同研究で、以下の研究を実施した。 

a)インフルエンザワクチンのアジュバントの研究。 

b)11 アミノ酸のペプチドタグ（HiBiT）と、それに結合する約 18KDa の

NanoLucルシフェラーゼ断片（LgBiT）と基質を用いた結合評価法を活用

したフラビウイルスの細胞内侵入および細胞外放出の測定法の開発、

NanoLucルシフェラーゼをコードする組換え狂犬病ウイルスを用いた、狂

犬病ウイルスの細胞内侵入および細胞外放出の測定法の開発、チクングニ

アウイルス感染症の診断法の開発、新規ウイルスのゲノムを検出するプラ

ットホームの開発、プリオン病を対象とするバイオアッセイの開発。 

c) 狂犬病ウイルス、チクングニアウイルス、デングウイルス等のウイルス

に対する抗ウイルス作用を有する化合物の探索。 

(2)-3.宿主域・病原性決定因子の分子基盤の解明に関する研究 

 国立アイルランド大学ダブリン校との共同研究、また北海道大学獣医学研究

院、東北大学との共同研究として、蚊媒介性のフラビウイルスであるウエスト

ナイルウイルス (WNV)を対象として以下の研究を推進した。 

a) ATP 分解酵素である valosin-containing protein (VCP)は細胞内のタンパ

ク質の分解を制御するタンパク質であるが、VCPを siRNAで knock downす

ることにより、WNV感染が抑制されることを見出した。詳細な解析をした

結果、VCP発現を抑制することにより、WNVのゲノムの産生が低下すること

が判明し、VCPは WNVの感染早期での複製過程を制御していることを明ら

かにした。 



b)これまでに報告してきた WNV感染による神経細胞死にユビキチン化したタ

ンパク質が集積する現象について詳細な解析を実施し、WNVがコードする

構造タンパク質である Cタンパク質がユビキチン化したタンパク質の集積

に関与しており、Cタンパク質の 51、52番目のアミノ酸で有る LAがその

責任領域であることを変異タンパク質を用いて証明した。さらに、大臣承

認の組換え実験によって、Cタンパク質の 51、52番目のアミノ酸変異を有

する組換え WNVを作成して、野生型 WNVと変異 WNVを神経系細胞に接種し

た結果、野生型 WNVの感染により、細胞内タンパク質の品質管理を担うオ

ートファジーに関与する LC3-IIの細胞内の発現、またオートファジーを惹

起させるインデューサーである AMP活性化プロテインキナーゼ (AMPK)の発

現が低下すること、ユビキチン化したタンパク質の集積が生じることが観

察された。一方、変異 WNVでは LC3-IIおよび AMPKの低下は確認されなか

った。また、AMPKと WNV Cタンパク質は結合し、51、52番目のアミノ酸で

有る LAを変異させるとその結合が減弱することが示された。最終的に、野

生型 WNVおよび変異 WNVをマウスに接種した結果、ウイルスの増殖は両群

で差が無かったが、変異 WNVを接種したマウスでは脳内のユビキチン化し

たタンパク質の集積が低下し、神経症状も軽微であった。以上の実験か

ら、WNV Cタンパク質による、AMPKのユビキチン化と分解は神経細胞のオ

ートファジーを抑制して、細胞内のタンパク質凝集を亢進させることによ

り、神経細胞障害が起こることを明らかにした。 

その他、狂犬病ウイルスのヘパラン硫酸による細胞内侵入機構の解明、デン

グウイルスの非構造タンパク質である NS4Bが哺乳類動物由来細胞と蚊由来細

胞での増殖機構に関与していることの解明、また他研究施設との共同研究で、

リステリアの複製機構に関する研究、プリオンのマウス感染モデルおよびヒト

症例内での増殖様式に関する研究、日本脳炎ウイルス感染細胞におけるトラン

スクリプトーム解析等を実施した。 

 

４）感染・免疫部門 教授 東 秀明  

(1) 研究テーマ 

• 炭疽菌毒素の分子立体構造情報を基盤とした新規炭疽予防法の開発 

• 炭疽発生国における炭疽サーベイランスの実施 

• 劇症型 Bacillus cereus菌のゲノム解析と病態発症機構の解明 

(2) 平成２８～令和１年度の研究の総括 

(2)-1.炭疽菌毒素の分子立体構造情報を基盤とした新規炭疽予防法の開発 

 炭疽の予防法として、無莢膜弱毒炭疽菌の芽胞懸濁液が、動物に炭疽ワクチ

ンとして世界で広く利用されており、ヒトでは炭疽菌毒素 Protective antigen

（PA）を利用した無細胞炭疽ワクチンが、一部の国でワクチンとして使用され

ている。しかしながら、現行のヒト炭疽ワクチンは、抗原性が極めて低く、ま

た重篤な副作用を示すことから、一般のヒトを対象として用いられない。新規

ヒト炭疽ワクチンの開発を目的として、これまでに PA単体及び 7量体の立体

構造情報を用い、計算科学的手法による分子モデリングを実行し、隣接する PA



分子間で形成される分子間相互作用領域の構造を再現する人工分子を設計し

た。さらに、人工分子を組換えタンパク質として大量かつ高純度に調製する方

法を確立し、in vitro タンパク質修飾により人工抗原分子を調製した。得ら

れた抗原分子を用いて、メルボルン大学 David Jackson教授らとの共同研究のも

と、マウスにおける抗体誘導試験を進めたところ人工分子の抗原性が確認され、人

工分子は全長の PA分子と同等以上の抗体誘導能を持つことが明らかとなった。ま

た、免疫マウス血清を用いた炭疽毒素中和試験を行ったところ中和活性が確認され

たため、人工分子の免疫誘導効果をさらに高めるため、メルボルン大学においてア

ジュバンド等の検討を進めている。また PAに由来した人工分子に加え、炭疽菌毒素

Lethal factor（LF）分子の表面構造を再現する短鎖修飾ペプチドを用いたワクチン

抗原開発を併せて進めており、PAに由来した人工分子と同様の検討を行い、炭疽ワ

クチン開発への新たなアプローチを進めている。 

(2)-2. 炭疽発生国における炭疽サーベイランスの実施 

 2011 年よりザンビア大学獣医学部と共同して進めてきた、ザンビアにおける

炭疽発生地域の疫学調査を継続した。2016年にはザンビア東部でヒトおよび野

生動物において、炭疽菌の集団感染が疑われる事態が発生し、政府機関の緊急

要請を受け、合同調査チーム（ザンビア保健省、農水省、観光省、ザンビア大

学獣医学部及び北海道大学）を結成し対象地域の疫学調査を実施した。炭疽菌

の集団感染を明らかにするとともに、その発生の原因解明に当たった。また、

例年ザンビア西部では、炭疽が疑われる家畜動物の大量死が発生している。現

地の獣医師らと連携し不審死をした家畜動物の組織及び血液サンプルの収集を

行い、不審死の原因解明に努めた。さらに、ウシを対象として炭疽ワクチン接

種個体および非接種個体から血液を採取し、炭疽菌の自然感染による免疫効

果、およびワクチン接種状況とその有効性を、当研究室で開発した ELISAをザ

ンビアへ導入し検討した。その結果、ワクチン接種後の炭疽抗体レベルの経時

的変化を明らかにするとともに、炭疽菌の自然感染により抗炭疽抗体が誘導さ

れたと考えられる健常個体の存在を見出した。これまで炭疽菌の自然感染にお

ける無症候感染、低容量暴露といった現象に関する報告は少なく、今後、さら

に詳細を検討していく予定である。上述の調査において、複数の炭疽菌ザンビ

ア株の分離に成功したため、2011 年からの炭疽調査で分離された炭疽菌と共に

ゲノム比較解析をすすめた。その結果、ザンビア東部で分離された炭疽菌株は

抗菌物質バシトラシンに対する耐性能を欠失していることが明らかとなった。 

 2017 年度からは、炭疽伝播経路を解明することを目的として、河川水中の炭

疽菌芽胞に着目し病原体の水系伝播の解明を試みた。炭疽アウトブレイクが繰

り返し発生しているルアンガ川流域において河川水を採取し、当研究室で開発

した炭疽芽胞濃縮法により試料を調製した。PCR、次世代シークエンサー等を

用いた解析から、試料より炭疽菌遺伝子を検出することに成功し、河川水によ

る炭疽菌の伝播を示唆する結果を得た。さらに、河川水による病原体拡散をシ

ミュレーションするため、採材地点で取得した河川水深、濁度、流速等の環境

情報および衛星写真の地形情報を利用し、東京大学愛知正温博士との共同研究

により移流分散減衰方程式を連立した完全陰解有限差分法シミュレータを開発

した。炭疽菌伝播のシミュレーションを行ったところ、2014 年、2016年ルア



ンガ川上流域から下流域へ炭疽アウトブレイクが連続発生した現象は、アウト

ブレイクの発生時期と炭疽菌芽胞の拡散距離から、上流部の感染流行地域で河

川水中に放出された炭疽菌が下流域に到達し、引き起こされた可能性が示され

た。 

(2)-3. 劇症型セレウス菌のゲノム解析と病態発症機構の解明 

 セレウス菌は、バシルス属に属し芽胞を形成するグラム陽性桿菌であり、水

や土壌などの自然環境に広く分布する常在菌である。セレウス菌は、一般的に

下痢や嘔吐といった症状を引き起こす食中毒起因菌として知られている。近年

易感染患者に対し、菌血症、肺炎、心内膜炎及び髄膜脳炎など重篤な症状を引

き起こすため、医療機関において院内感染の原因菌として問題となっている。

国立感染症研究所から行政株の分与を受け、死亡症例を伴ったセレウス菌院内

集団感染事例（2006年栃木、2013 年東京および 2016年鳥取）において分離さ

れたセレウス菌 144 株の Multi Locus Sequence Typing解析を行った。その結

果、発生時間および場所が全く異なる集団感染事例であるにも関わらず、いず

れの集団感染においても新規遺伝子型 ST1420を保有するセレウス菌が、感染

の発生・拡大および病態の劇症化に関与していることが明らかとなった(4)。

さらにセレウス菌 ST1420 41株を含む計 104株のセレウス菌臨床分離株の全

ゲノム情報を取得し解析を進め、セレウス菌 ST1420はセレウス菌標準株なら

びに食中毒症例で分離されたセレウス菌株とは明らかに異なる遺伝的特徴を持

ち、同一のセレウスグループに分類される炭疽菌と遺伝的に近縁であることが

明らかとなった。このことは、従来の臨床検査・診断で一括してセレウス菌と

して同定される菌株中に、病原性を含めた細菌学的性質を異にする劇症型セレ

ウス菌が存在していることを強く示唆する。現在、セレウス菌 ST1420に特徴

的な遺伝子群の機能解析を進めており、セレウス菌 ST1420感染が劇症化する

分子機構の解明を進めている。 

 

５）国際疫学部門 教授 髙田礼人 

(1) 研究テーマ 

• ウイルスの生態、病原性と宿主域および予防・診断・治療法に関する研究 

(2) 平成２８～令和１年度の研究の総括 

(2)-1. フィロウイルスの生態、病原性と宿主域および予防・診断・治療法に

関する研究 

フィロウイルスは霊長類に重篤な出血熱を惹き起こす。フィロウイルスによ

る感染症（エボラおよびマールブルグ出血熱）の発生頻度が近年高くなってい

る。特に、2013-2016年に西アフリカで発生したエボラ出血熱の流行は、これ

までで最大規模となった。2018-2020年のコンゴ民主共和国での流行もそれに

次ぐ大流行となった。病原性発現機構の解明や予防・治療法の開発とともに、

自然宿主あるいはキャリアーとなる動物を明らかにし、霊長類およびヒトへの



伝播経路を解明することが重要な課題となっている。本研究は、フィロウイル

ス感染症対策に資する学術基盤を得ることを目的とする。 

(2)-2. ザンビアのコウモリにおけるフィロウイルスの感染状況調査 

 ザンビアの洞窟で捕獲したフルーツバット（Rousettus aegyptiacus）の血

清中に高頻度でマールブルグウイルスに対する抗体が検出された。さらに、臓

器中にはマールブルグウイルスの遺伝子が検出された。核蛋白質、VP35 および

L遺伝子の塩基配列を解析した結果、過去にコンゴ民主共和国で流行したマー

ルブルグ出血熱ウイルスと極めて高い相同性を示した。この結果から、マール

ブルグウイルスは本ウイルスによる出血熱の発生報告がない国も含めて、サブ

サハラアフリカ地域に広く分布する可能性が強く示唆された。 

(2)-3. フィロウイルスの細胞侵入機構の解析 

 抗体依存性感染増強現象 (Antibody-dependent enhancement: ADE) は、エ

ボラウイルスを含む多くのウイルスで知られている。ADE抗体は FcγRIIa下流

の Src Family PTKsを介したシグナル伝達経路を活性化し、マクロピノサイト

ーシス/ファゴサイトーシスを誘導することによって細胞へのウイルスの取り

込み効率を上昇させ、その結果感染増強が引き起こされることを明らかにし

た。 

(2)-4. フィロウイルスに対する感受性を決定する因子の解析 

 フィロウイルスのレセプターの一つである Niemann-Pick C1(NPC1)とウイル

ス粒子表面糖蛋白質(GP)との相互作用に着目し、細胞の感受性決定に関与する

分子機構を解析した。ヒトの NPC1 の一塩基多型（SNP）とフィロウイルスの感

染効率を解析した結果、特定のアミノ酸の違いがフィロウイルスに対する細胞

の感受性を左右する可能性を見出した。また、異なる 8種のコウモリに由来す

る細胞を用いてフィロウイルスに対する感受性を比較した結果、コウモリ種間

における NPC1 のアミノ酸配列の僅かな違いが MARVおよび EBOVに対する感受

性を決定する重要な因子であることを明らかにした。 

(2)-5. モノクローナル抗体の作出と予防・治療・診断法開発への活用 

エボラウイルスの核蛋白質（NP）に対するモノクローナル抗体を用いたイムノ

クロマトグラフィー法をもとに、少量の血液、血清・血漿中のウイルス抗原を

直接検出できるエボラ出血熱の迅速診断法（QuickNaviTM-Ebola）を開発した。

まず、感染サル血清を用いて感度と特異性を確認した。さらに、2018年～2020

年に、コンゴ民主共和国でエボラ出血熱が流行した際に、Institut National 

de Recherche Biomédicale (INRB)に提供し、エボラ出血熱疑い臨床血液検体

696 例を用いて、WHO承認診断法である GeneXpertによる結果と比較すること

によって QuickNaviTM-Ebolaの性能を評価した。その結果、特異性 99,8％、感

度 85％および一致率 98.5%であった事から、本キットの有用性が証明された。

本診断キットは特別な器具や装置を必要とせず、手順も単純で、約 15分で検

査結果が判明するため、エボラ出血熱が頻繁に発生する医療施設が十分に整っ

ていない地域での活用が期待できる。 



(2)-6. インフルエンザウイルスの病原性と宿主域および感染防御免疫に関す

る研究 

 インフルエンザＡウイルスのヘマグルチニン(HA)およびノイラミニダーゼ

(NA)は、抗原性によって 16の HA亜型(H1-H16)および 9の NA亜型(N1-N9)に分

けられる。現在ヒトに流行しているウイルスの亜型は H1N1 および H3N2 である

が、これら以外の亜型の「新型インフルエンザウイルス」の出現が危惧されて

いる。また、H5 あるいは H7亜型の鳥インフルエンザウイルスのヒトへの感染

および流行地域から他国への拡散が問題となっている。さらに、新規インフル

エンザウイルスがコウモリから見つかるなど、インフルエンザウイルスの病原

性と宿主域の研究が新たな展開を見せている。本研究は、インフルエンザウイ

ルスの病原性と宿主域決定メカニズムおよび感染防御免疫に関する新知見を得

ることを目的とする。 

(2)-7. 野生水禽が保有するインフルエンザウイルスのサーベイランス 

 日本、モンゴルおよびザンビアで、野生水禽の糞便からウイルスを分離し、

保有するウイルスを調査した。様々な亜型のインフルエンザウイルスが分離さ

れたが、H5亜型の高病原性鳥インフルエンザウイルスは見つからなかった。今

後も、高病原性鳥インフルエンザウイルスが渡り鳥によって多くの国や地域に

運ばれる可能性が高いので、継続的なサーベイランスが必要である。 

(2)-8. 鳥インフルエンザウイルスの高病原性獲得メカニズムの解明 

 H5 および H7亜型の HAの開裂部位周辺をコードする RNA 遺伝子の塩基配列中

に高頻度にアデニンの連続配列およびステム・ループ構造が認められる事、さ

らにこれらの存在が、塩基性アミノ酸のコドンを形成するための塩基（Aある

いは G）の挿入を高頻度に起こす原因である事を証明した。これにより、何

故、H5 および H7亜型の鳥インフルエンザウイルスのみが高病原性化するのか

という長年の謎が解明された。 

(2)-9. コウモリインフルエンザウイルスの性状解析 

 コウモリから遺伝子のみが検出されたインフルエンザウイルスをリバースジ

ェネティクス法によって作出し、様々なコウモリ由来の培養細胞に感染させ

た。その結果、本ウイルスの HAはシアル酸を受容体とせず、特定のコウモリ

種に多く発現する何らかの糖蛋白質を受容体とする可能性を示した。 

(2)-10. HAに対する IgA抗体の新規機能（出芽阻害）の解析 

 A 型インフルエンザウイルスに対する大部分の中和抗体は HA亜型特異的であ

り、複数の異なる亜型のウイルス株に対して中和活性をもつ抗 HA抗体は殆ど

産生されない。また、HA亜型間交差反応性を有する抗体の殆どは中和活性を持

たない。しかし、HA亜型間交差反応性を有する IgA抗体が、通常の中和活性を

持たなくても、ウイルスの出芽を阻害する事によって抗ウイルス作用を示す事

を明らかにした。これにより、粘膜免疫応答の誘導による交差感染防御免疫成



立のメカニズムの一端が明らかとなり、新型インフルエンザウイルスに対する

粘膜ワクチンの優位性が示唆された。 

 

６）バイオインフォマティクス部門 教授 伊藤公人  

(1) 研究テーマ 

• インフルエンザの抗原変異予測に関する研究 

• 病原体の塩基配列と感染症疫学情報の融合 

• 人獣共通感染症研究におけるバイオインフォマティクスの活用 

(2) 平成２８～令和１年度の研究の総括 

(2)-1. インフルエンザの流行と集団免疫によるウイルスの選択淘汰の数理モ

デルの構築 

 感染症流行モデルに Quasi-species理論を導入し，ウイルスの塩基配列，感

染者数，人の集団免疫の時間変化を表す数理モデルを新規に提案した。ウイル

スの遺伝子を𝐿個のコドンからなる塩基配列として表す。𝑉!"で流行中のウイル

スにおける𝑖番目のコドンが𝑗である割合を表す。また，𝐼を全人口における感染

者の割合とする。さらに，𝐻!"でウイルスの𝑖番目のアミノ酸𝑗を認識する免疫を

もつ人の割合，𝛥!"でウイルスの𝑖番目のアミノ酸が𝑗に変わる時の適応度の損失

を表す。また，𝜂!で感染者がウイルスの𝑖番目のコドンに対する免疫を獲得する

率を表す。単位時間あたりにコドンℎがコドン𝑗に変異する率を𝑞#"とする。この

とき，ウイルスの塩基配列，感染者数，人の集団免疫の時間変化は，下記の微

分方程式で表される。 

 

𝑑𝑉!"
𝑑𝑡 = 𝛽𝑓(cos 𝑡) 567𝛥!$(&) + 𝐻!$(&)9𝑉!&

&∈)

− 7𝛥!$(") + 𝐻!$(")9;𝑉!" −6𝑞"&𝑉!"
&*"

+6𝑞&"𝑉!&
&*"

 

𝑑𝐼
𝑑𝑡 = 𝛽𝑓(cos 𝑡) <= 671 − 𝛥+$(&) − 𝐻+$(&)9	𝑉+&

&∈),-+-.

− 𝐼@ 𝐼 − 𝛾𝐼 − 𝜇𝐼 + 𝜌 

𝑑𝐻!" 
𝑑𝑡 = 𝜂!𝛾 6 𝑉!&

$(&)/"

𝐼 − 𝜇𝐻!" 

 ここで，	𝑡は，コドンをアミノ酸翻訳する写像とする。𝛽, 𝛾, 𝜇は,モデルパラ
メータであり，それぞれ感染者の接触率，感染者の回復率，人が（自然に）死

亡する率を表す。また，𝑓(cos 𝑡)は，ウイルス季節変動を表す関数である。 



 H1N1亜型のインフルエンザウイルスの塩基配列と感染者数の観測データを粒

子フィルタにより提案モデル上にあてはめ，ウイルスの変異とインフルエンザ

の流行規模を予測する手法を開発した。Position-specific importance 

resampling法という手法を提案し，粒子フィルタによるデータ同化を効率化し

た。ウイルスのアミノ酸をあらかじめ 18カ所選択し，100,000粒子を用いて１

カ月ごとにデータ同化を行い，6カ月後，12カ月後のウイルスのヘマグルチニ

ン分子上のアミノ酸置換を予測した。その結果，本手法により，6カ月後のア

ミノ酸置換を，適合率 79%，再現率 53%で予測できることを明らかにした。 

 

表１. ヘマグルチニン分子上のアミノ酸置換の予測結果 

Month Identity Precision Recall 

 mean s.d. mean s.d. mean s.d. 

6 0.92 0.00 0.79 0.06 0.53 0.04 

12 0.83 0.00 0.62 0.09 0.44 0.01 

 

(2)-2. 集団遺伝学的解析によるインフルエンザの流行株の予測 

 2006年から 2016年の間に流行した A香港型のインフルエンザ流行株のヘマ

グルチニンの塩基配列を GISAIDデータベースから取得した。各インフルエン

ザシーズンについて 9月から 1 月に流行した株の進化系統解析を行い，各系統

のウイルスについて，ヘマグルチニンの塩基配列の Tajimaの Dを計算した。

Tajimaの Dは集団遺伝学で用いられ，塩基配列の多様性から，生物の集団サイ

ズや選択の度合いを測ることができる指標である。あるシーズンに流行してい

るインフルエンザウイルスの各系統の Tajimaの Dを解析すると，系統内の株

の数が急激に増加しているとき，または，系統内の特定の株が選択されている

ときに Tajimaの Dは小さい値をとることからその系統のウイルスの適応度を

測ることができる。あるシーズンに流行している各系統の中から最も小さな

Tajimaの Dを持つ系統を翌年に流行する可能性の高いウイルスとして提示する

という予測手法を開発した。過去に遡って 2006-2007 年から 2015-2016年の 10

シーズンについて，前シーズンの流行株の Tajimaの Dを用いて流行する系統

を予測した結果，10 シーズン中 7シーズンで翌年最も流行する系統を予測で

き，Tajimaの Dが翌年流行するウイルスの予測に有効であることが示唆され

た。 

(2)-3. 集団遺伝学的解析による感染症の基本再生産数（R0）の推定 

 病原体遺伝子の塩基配列を集団遺伝学的に解析することにより，感染症の基

本再生産数（R0）を推定する技術を開発した。R0は，免疫を持たない感受性集

団において 1人の感染者が生み出す 2次感染者の数の平均値として定義され

る。2009年のパンデミック時にブエノスアイレスで収集されたインフルエンザ



ウイルスの塩基配列の Tajimaの Dを調べた結果，基本再生産数 R0は，1.55

（95%信頼区間：1.31～2.05）であったと推定された（Epidemics 掲載）。 

(2)-4. 米国マウントサイナイ病院との共同研究 

 米国マウントサイナイ病院，Krammer博士と共同で，A 型インフルエンザ感

染個体血清のデータを解析した。年齢の異なる集団についてコホート研究を行

い，全 18 亜型のヘマグルチニンに対する各年齢層の血清の反応性を明らかに

した。 

(2)-5. 世界保健機関(WHO)が主催する「Modelling Influenza Conference」に

出席 

 2016年 7月 5日（火）から 7 月 11 日（日）まで，アメリカ合衆国プリンス

トン大学において，世界保健機関(WHO)が主催する「Modelling Influenza 

Conference」に出席し，インフルエンザウイルスの抗原変異予測法に関して発

表した。本会議は，WHO Collaborating Centreの季節性インフルエンザに対す

るワクチン株の選定プロセスにコンピューターを用いた変異予測の導入するた

めの会議であり，発表者の一人としてこれに参加した。 

 

７）シオノギ抗ウイルス薬研究部門 客員教授 佐藤 彰彦  

(1) 研究テーマ 

• 新興ウイルス感染症治療薬に関する研究 

(2) 平成２８～令和１年度の研究の総括 

(2)-1. デングウイルス阻害剤の開発に関する研究 

① 抗デングウイルス阻害剤（化合物 Bの発見） 

 デングウイルス（DENV）はデング熱/デング出血熱の原因ウイルスである

が、未だに有効な治療薬はない。 

 私達は、デングウイルス感染症に対する治療薬の探索を目的とし、培養細胞

感染系による化合物スクリーニングを実施した。塩野義化合物ライブラリー

（約 6,000 化合物）、デングウイルス 2型（DENV2）を用いたスクリーニング

を実施し、化合物 Bを見出した。 

化合物 Bは、デングウイルス 1型（0.96μM）、2型（0.70μM）、3型

（1.41μM）、4型（2.18μM）の全ての血清型のデングウイルスに対して抗ウ

イルス活性を示した。また、化合物 B存在下で培養を継続することにより、耐

性 DENV2 を取得し、次世代シーケンサーにより変異部位を同定した。得られた

変異について、それぞれを単独で導入した、DENV2 のモレキュラークローンを

作製し、化合物 Bの標的部位が、非構造タンパク質である NS4Aであることを

明らかにした。 



② 抗 DENV阻害分子 1-stearoyl-2-arachidonoyl-phosphatidylinosito 

(SAPI)に関する研究 

現在、デング熱に対する効果的な治療薬、ワクチンは存在せず、抗 DENV薬

の創製には宿主における DENV感染機構の理解が必要である。これまでに、脂

質分子の DENV感染制御への関与が報告されている。本研究では、抗 DENV活性

を示す脂質分子の同定を目的として、150種類の脂質分子について DENV2 を用

いたスクリーニングを実施し、DENV2 の感染を制御する脂質分子として SAPIを

見出した。SAPIは全ての血清型の DEENVに対して抗ウイルス活性を示し、

DENV2 感染によって誘発されるサイトカイン応答を抑制した。また、THP-1細

胞由来マクロファージを用いた刺激実験を実施し、SAPIが LPS刺激に対して抑

制効果を示すこと、また、SAPIが TLR4 を介した抗 DENV活性を有すること示唆

された。SAPIは生体内成分であるため、DENV感染に対する宿主防御因子とし

て機能していることが推察された。 

③ DENVプロテアーゼ阻害剤（環状ぺプチドの発見） 

 NS2B-NS3プロテアーゼは、DENV感染に必須な酵素であり、その阻害剤は治

療薬候補としての可能性を有する。本研究は基質ミミックとしてデザインした

環状ペプチドを起点とした研究を実施し、抗ウイルス活性、プロテアーゼ分解

耐性を有する化合物を取得した。環状ペプチド阻害剤の構造活性相関検討を実

施し、疎水性アミノ酸の導入、D-アミノ酸を適切に配置したことにより酵素阻

害活性が大きく向上した Peptide 15 （IC50：0.9μM）を見出した。環状ペプチ

ドに Arg、芳香族アミノ酸を適切に配置したことにより膜透過性を獲得し、

DENVに対する抗ウイルス活性を有する Peptide 23 (EC50：2μM)を見出した。

抗ウイルス活性のある環状ペプチドを見出したことで、DENVプロテアーゼの構

造解析、化合物探索に繋がる貴重な情報を明らかにすることができた。 

(2)-2. アレナウイルス阻害剤の開発に関する研究 

① 化合物スクリーニングによる抗アレナウイルス化合物の探索 

 ラッサ熱を含むアレナウイルス感染症は、新興・再興感染症として公衆衛生

学上の問題であり、その治療薬の研究・開発は重要課題である。 

私達は、Lymphocytic choriomeningitis virus (LCMV)、フニンウイルス

（JUNV）を用いた、細胞傷害性を指標とした培養細胞感染系を構築した。この

スクリーニングアッセイ系を用いて、塩野義化合物ライブラリー（約 6,000 化

合物）をスクリーニングし、LUNAウイルス（LUNV）も含む、幅広い抗アレナウ

イルス活性を有する化合物 Xを見出した。 

化合物 Xは EC50が 1-10 nMの高い活性を示し、対照薬であるリバビリン

（RBV）、T-705 と比較して約 100～1,000倍以上も強い抗アレナウイルス活性

を示した。さらに、この化合物 Xについては、米国テキサス大学医学部ガルベ

ストン校との共同研究により、ラッサウイルスへの阻害効果も確認できた。 



② リンパ球性脈絡髄膜炎ウイルス(Lymphocytic choriomeningitis 

virus:LCMV)感染マウスモデルでの抗ウイルス効果 

 化合物スクリーニングの結果、良好な in vitroでの抗アレナウイルス活性

を示す化合物 Xが得られた。化合物 Xの in vivoでの薬効を評価するため、

LCMV 感染マウスモデルを構築した。構築した感染マウスモデルを用いて、化

合物 Xおよび RBVの in vivoの薬効を評価したところ、対照薬として用いた

RBV治療群では 30 mg/kg投与でも薬効が不十分であったが、化合物 X投与群で

は 10 mg/kg以上の単回投与で生存率 100%を達成した。 

本結果から化合物 Xは in vitro活性を反映した良好な in vivoの薬効を示

すことが明らかになった。本薬効評価を実施したことで創薬に繋がる貴重な基

礎的知見を得た。 

(2)-3. ブニヤウイルス阻害剤に関する研究 

 La Crosse virus (LACV)、Severe fever with thrombocytopenia syndrome 

virus (SFTSV)、Rift valley virus (RVFV)、Leopard hill virus (LPHV)、 

Sandfly virus（SFV）、Thottapalayam virus (TPMV)の化合物スクリーニング

系を構築し、前述したアレナウイルススクリーニングにより、抗ウイルス効果

がある化合物群、その近縁化合物群について、スクリーニングを実施した。そ

の結果、化合物 Xは、LACVには有効であるが、他のウイルスへの阻害効果はな

かった。化合物 Xとは異なる構造の化合物から、SFTSV、RVFV、LPHVについて

は、10-100 nMレベルで抗ウイルス作用を有する化合物を見出した。 

(2)-4. 狂犬病ウイルス阻害剤に関する研究 

狂犬病は、世界中で毎年 5万人以上が死亡しているウイルス性人獣共通感染

症であり、発症するとほぼ 100％が死亡する公衆衛生学的に重要な感染症であ

るが、発症後の有効な治療法は確立しておらず、狂犬病治療薬の開発研究は重

要な課題である。 

本研究では、狂犬病ウイルス（RABV）に対する簡便かつ迅速な薬効評価系の

構築ならびに化合物スクリーニングを実施し、Hit化合物を見出すことを目的

とした。塩野義化合物ライブラリー約 6,000 化合物を用いて、培養細胞感染系

によるスクリーニングを実施した結果、HEP株（ワクチン株）および CVS株

（固定毒株）の両 RABVに対して nMレベルで抗ウイルス活性を示す 3系統の化

合物を見出した。その中で、Compound Cおよび Dが、両株に対して EC50<100 

nMの強い抗ウイルス活性を示した。 

(2)-5. 北海道大学 薬学研究院との共同研究 

 2017 年 9月より北大薬学研究院（前仲 教授）との共同研究を締結し、公衆

衛生学的に重要な感染症であるデング熱の治療薬創製を目指した北大化合物ラ

イブラリーのスクリーニングを実施した。北大化合物ライブラリーにある計

753化合物の抗 DENV2 活性を評価した結果、27化合物が 10 μM 以下の濃度で

DENV2 感染による細胞死を阻害した。続いて、各種血清型の DENVおよび近縁ウ



イルスである 4種のフラビウイルス（日本脳炎ウイルス、ジカウイルス、黄熱

ウイルス、ウエストナイルウイルス）に対して、上記 27化合物の追加解析を

実施したところ、8化合物がすべてのウイルスに対して薬効を示した。各種ウ

イルスに対する薬効の強さと細胞毒性のバランスから、3化合物を Hit化合物

とし、現在、作用メカニズム解析や in vivo薬効評価等の高次評価を実施中で

ある。 

 

８）バイオリソース部門 准教授 中島 千絵  

(1) 研究テーマ 

• 人獣共通感染症起因菌、薬剤耐性菌の疫学調査 

• 病原微生物の迅速、簡便、安価な検出法および型別法の開発 

(2) 平成２８～令和元年度の研究の総括 

細菌学、とりわけ、結核菌や人獣共通感染症の起因菌となる病原菌、薬剤耐

性菌、それらの途上国における疫学調査等に焦点を当てて研究を行った。ま

た、検査施設が整わない地域における診断を可能とするため、簡便、迅速、安

価な菌種同定法、型別法、薬剤耐性判定方法の開発を行い、その開発の目的で

菌の薬剤耐性獲得メカニズムの解明を行った。以下に主な研究の内容を要約す

る。 

(2)-1. アジア、アフリカにおける結核菌、多剤耐性結核菌の疫学調査 

 アジア、アフリカの結核蔓延国において臨床分離株から菌 DNAを抽出し、蔓

延している結核菌の株の型別と薬剤耐性に係る遺伝子上の変異解析を行った。

いずれの国でも一次選択薬であるイソニアジド、リファンピシン、主要な二次

選択薬であるフルオロキノロン、アミノグリコシド注射薬に対する薬剤耐性獲

得に係る遺伝子変異及びその出現頻度はほぼ同じで、これらの変異検出が薬剤

耐性菌の迅速検出に応用可能であることが示された。また、いずれの地域にお

いても多剤耐性結核の増加傾向が見られ、その原因を究明するため菌の型別に

よる疫学調査を行った。 

 アジアにおける結核の高蔓延国であるミャンマー、タイにおいて得られた多

剤耐性結核菌株の遺伝子解析を行ったところ、北京型のモダンタイプと呼ばれ

る系統の割合が薬剤耐性の度合いと共に上昇し、また、イソニアジド耐性に係

る KatG315T 変異等、特定の遺伝子変異を持つ株が蔓延している傾向にあっ

た。更に、タイ西部では数年に亘って同一の VNTR型を持った多剤耐性の北京

型株によるアウトブレイクが継続していることを突き止めた。ネパールでは、

主要な株は中央アジア型（CAS）と呼ばれる系統に属するが、薬剤耐性株にお

いては年々北京型の割合が増加していることを発見した。一方、スリランカで

は、系統不明のスポリゴタイプを持つものが半数を占めていたが、VNTR 及び

LSP（ゲノム欠損領域の解析）により、いずれも欧米型の株であることが判明

し、植民地時代に持ち込まれたものであると推察された。また、薬剤耐性菌の



割合は少なかったが、その大半が蔓延株の特徴であるイソニアジド耐性変異

（KatG S315T）を持った北京型であり、諸外国同様、多剤耐性化した北京株の

蔓延をモニターする必要性が示唆された。 

 アフリカにおける蔓延株は欧米型であり、ヨーロッパに近いエジプトでは T

型と呼ばれるサブタイプがメインであったが、サブサハラの高蔓延国であるザ

ンビアでは LAM（ラテンアメリカ・地中海）型が主流であり、近隣国のポルト

ガルによる入植の歴史を示唆していた。また、多剤耐性結核の増加傾向が見ら

れているが、中央アジア型のサブタイプである CAS_Kiliを始めとした特定の

株が多剤耐性化と強い相関を示すことが判明し、現在詳細な解析を行っている

ところである。 

(2)-2. グラム陰性菌における薬剤耐性メカニズム獲得に係る調査 

 カンピロバクターは主として畜産物に由来する重要な食中毒起因菌である

が、近年フルオロキノロン耐性菌の増加が問題となっている。野外分離株及び

文献の調査により、ジャイレース gyrA上の特定の１変異の検出により９割以

上の耐性菌が検出可能であることを突き止めた。また、主要な治療薬であるマ

クロライド耐性に係る遺伝子変異も 23Sリボゾーム RNA配列上の一点に集中す

ることが判明したため、これらの情報を用いた簡易検査法の開発を行った。 

 類鼻疽菌（Burkholderia pseudomallei）は、東南アジアやオーストラリア

北部に分布する環境菌であるが、時にヒトや動物に感染し、死に至らしめる。

多くの薬剤に耐性を示し、第三世代セファロスポリンであるセフタジジムが有

効な第一選択薬とし使われているが、近年、東南アジア各地でセフタジジムに

対する耐性菌が出現し始め、問題となっている。これらの耐性菌の多くはベー

タラクタマーゼをコードする penA 遺伝子上に特定の変異を持つことが報告さ

れているが、これらの変異を持たない耐性菌も検出されているため、全ゲノム

解析を用いることによってセフタジジム耐性をもたらす他の遺伝的要因の探索

を行った。タイの類鼻疽患者から治療開始後、経時的に採取分離された菌株の

ゲノムを次世代シーケンサー（MiSeq）により解析したところ、耐性菌株の約

半数からは以前に報告のあった点変異が確認された。残りの半数の耐性化機序

不明株については、全ゲノム配列のマッピング解析を行ったところ、penAを含

むゲノム上の領域が様々な形で遺伝子増幅を起こしていたことが判明した。遺

伝子増幅のみを持つ株の耐性度は低度（MIC＜10ug/mL）であったが、点変異を

併発していた株の耐性はいずれも MIC 64～512ug/mLと高度であった。 

(2)-3. 新たな病原菌検出法、薬剤耐性判定法及び型別法の開発 

 アジア、アフリカの結核等が蔓延している地域では、病院や検査所等の数や

設備が不足しているのみならず、電力の安定供給が得られないことも多い。そ

れらの地域で検査、診断を行い、安定した結果を得るためには、高性能な機器

を必要としない簡易キットの開発が必要である。そこで、核酸の等温増幅検出

法である loop-mediated isothermal amplification（LAMP法）を用いて、各

種病原菌の迅速簡易検出キットの開発を試みた。 



 結核については、当センターの国際協力・教育部門が開発した手法を用いて

乾燥化し、小型 LED照射ケースを用いて蛍光検出するタイプの他に、発色剤と

してメチルグリーンを用いることにより目視のみによる高感度検出を可能とし

た菌検出法を開発した。また、アフリカで問題となっている牛型結核菌による

ヒト感染を判別するため、牛型菌が特異的に欠損している領域（RD4）をター

ゲットとした牛型菌特異的検出用 LAMP法を開発し、乾燥化した系を用いてマ

ラウィにおいて野外試験を行った。更には、先進国でも患者が増えて問題とな

っている Mycobacterium aviumによる感染を検出するため、IS1245配列を用い

た LAMP法を開発し、日本のヒト及び豚由来菌株を用いてその検討を行った。

その結果、豚由来株では全ての菌株が正しく判定されたがヒト由来株では約

1/4 の株が偽陰性となり、陰性株のゲノム配列を解析したところ、当該 IS 配列

を保持していないことが判明した。これにより、菌検出用の標的配列は既存の

情報のみに頼ることなく、検査系を使用する地域に分布する株を詳査した上で

選択する必要があることが示された。 

 グラム陰性菌では、症状のみによる類症鑑別が難しい類鼻疽を臨床現場にお

いて迅速診断可能とすべく、類鼻疽菌検出用 LAMP法の開発を行った。病原性

の無い環境中の類縁菌と識別するため、類鼻疽菌特異的遺伝子を選択し、最適

条件の検討を行ったところ、65 度 40 分のインキュベーションにて 10～100個

の菌由来 DNAを、類鼻疽菌種特異的に検出可能な系の構築に成功した。 

 薬剤耐性検出キットに関しては、点変異を用いて検出可能なものにつき、ラ

テラルフロー型のキットを（株）TBAと共に開発し、イソニアジド耐性結核判

定の検討をザンビアで行った。また、カンピロバクターのフルオロキノロン、

マクロライド耐性と菌種（Campylobacter jejuni, C. coli）同定を同時に行

う DNAアレイ型のキットの開発を前年度に引き続いて行い、並行して電気泳動

装置が使用可能な場合に応用可能なマルチプレックス PCR法を開発した。菌の

型別法としては、アジアにおいて薬剤耐性化や多剤耐性結核の蔓延と深い関連

性を示す北京型モダンタイプを簡便に識別するためのマルチプレックス PCR法

を開発した。系統特異的な SNPを標的としたところ、増幅領域の配列が結核菌

特異的であったため、菌種判定も同時に行えるものとなった。 

 

９）国際疫学部門 准教授 五十嵐学  

(1) 研究テーマ 

・ 配列・構造情報を活用したウイルス蛋白質の機能領域の探索 

・ 蛋白質の立体構造に基づく医薬分子設計に関する研究 

 

(2) 平成２８～令和１年度の研究の総括 

(2)-1. 配列・構造情報を活用したウイルス蛋白質の機能領域の探索 



① エボラウイルス VP35 のポリメラーゼ補因子活性に関わる新たな機能部位を

同定 

蛋白質の表面には、疎水性アミノ酸が集まった疎水性パッチ、荷電アミノ酸

が集まった正電荷パッチ、負電荷パッチが存在する。このようなパッチは分子

間相互作用に重要であると考えられている。本研究では、高病原性ウイルスの

蛋白質上の新たな機能領域（ウイルス蛋白質同士や宿主分子との相互作用領

域）を同定するため、計算機によるパッチ解析を試みた。 

エボラウイルスの複製に重要な VP35 は、ポリメラーゼ補因子としての機能

を有する。パッチ解析の結果、VP35 の分子表面にはこれまで機能との関連につ

いて報告がない疎水性パッチが存在した。このパッチ領域が機能に関わるか調

べるため、パッチを消失させるアミノ酸置換を計算機上で予測し、部位特異的

変異導入実験により変異型 VP35 を作出した。これらの変異型 VP35 に対して、

ルシフェラーゼ遺伝子をレポーターとしたミニゲノムアッセイを行った。その

結果、このパッチ領域にも、ポリメラーゼ補因子活性に関わるアミノ酸残基が

含まれることが明らかになった。このことはパッチ解析によって、機能に重要

なアミノ酸残基を効率よく同定できる可能性を示唆している。 

② ウイルス蛋白質の Short Linear Motif（SLiM）候補の検出法の開発 

ウイルス蛋白質のアミノ酸配列には、増殖過程において宿主因子等との相互

作用に重要なモチーフ配列（SLiM; Short Linear Motif）が数多く同定されて

いる。一般に SLiMの保存性は高いが、配列の保存性のみから未知 SLiM 候補を

予測するのは困難である。これは、SLiMの配列長の短さに起因する。したがっ

て、SLiM 候補を効率的に絞り込むためには、アミノ酸配列の保存性に加え、異

なるアプローチを組み合わせた手法の開発が必要である。本研究では、アミノ

酸の出現頻度から計算される位置重み行列（PWM; Position Weight Matrix）

とクラスタリング手法を用いて、異なるウイルス種間の蛋白質に共通して存在

する未知 SLiM 候補を検出する手法の開発を試みた。 

開発した手法のプロトタイプを用いて、高病原性ウイルスとその関連ウイル

ス (ラッサウイルス、リンパ球性脈絡髄膜炎ウイルス、エボラウイルス、マー

ルブルグウイルス、クリミア・コンゴ出血熱ウイルス、リフトバレー熱ウイル

ス、重症熱性血小板減少症候群ウイルス）の蛋白質を対象に SLiM 候補の検出

を行った。得られた SLiM 候補と真核生物の機能既知の SLiMを照合した結果、

予測された SLiM 候補の多くは既知の SLiMとよく一致していた。また、複数の

ウイルス蛋白質に共通して見られる既知の SLiMも検出されていることが確認

された。 

(2)-2 蛋白質の立体構造に基づく医薬分子設計に関する研究 

ウイルス蛋白質が、ウイルス蛋白質同士あるいは宿主蛋白質と相互作用する

機能領域は、抗ウイルス薬の標的になる可能性がある。しかしながら、一般

に、蛋白質間相互作用（PPI; Protein-Protein interaction）の阻害は、相互

作用面が広く平坦なため、従来の手法で PPI阻害活性を有する低分子化合物を



発見することは困難である。そこで、本研究では計算機を用いた２つの戦略に

より、PPI阻害活性を持つ化合物の探索を試みた。 

① 標的部位の探索に基づく化合物スクリーニング 

近年、相互作用面にポケット構造がある場合、低分子化合物の結合によって

PPIを阻害できる事例が報告されている。本研究では、パッチ解析とドラッガ

ブルポケット構造の探索を同時に行い、機能領域とポケット構造の両方に含ま

れる部位を創薬の標的にするという戦略を考案した。 

この戦略により、エボラウイルスの蛋白質（NP, VP35, VP40, VP30, VP24）

の構造データを用いて、抗エボラウイルス薬の標的部位の探索を行った。公共

の PPI医薬品複合体データベース（2P2I）の網羅的解析から得られた知見等も

考慮し、最終的に抗エボラウイルス薬の標的を 2箇所（VP30と VP35上）に絞

り込んだ。興味深いことに、絞り込まれた標的部位は、ともに既知の機能領域

と一致していた。つづいて、これらの標的部位に対して、DrugBank 約 5,600 化

合物のインシリコスクリーニングを行った。結果から FDA 承認薬剤を抽出した

後、上位 50～100 化合物に絞り込み、感染性ウイルスを用いない系で阻害活性

の評価を行った。 

② 複合体構造に基づくペプチドミメティック 

蛋白質構造データバンク（PDB; Protein Data Bank）には、ウイルス蛋白質

同士あるいはウイルス蛋白質と宿主蛋白質との複合体構造が登録されている。

本研究では、これらの複合体構造を基に相互作用に重要なファーマコフォアを

抽出し、低分子に置き換えるアプローチ、すなわち、相互作用部位を模倣した

化合物を創製する戦略を検討した。 

当該研究期間においては、エボラウイルス NPと VP35 の複合体構造を基に研

究を遂行した。はじめに、複合体構造で相互作用に重要な残基を特定した後、

それらの相互作用に重要な特徴（電荷、水素結合、疎水性相互作用等々）を同

定し、空間上に配置した。つづいて配置した特徴と、空間的に類似した特徴を

持つ低分子化合物を、DrugBankに登録されている約 5,600 化合物に対して検索

した。しかし、これらの特徴を全て満たす化合物は得られなかった。分子動力

学（MD）計算を取り入れる等、ファーマコフォアモデルを改良する必要がある

と考えられる。 

 

１０）国際協力・教育部門 准教授 山岸潤也  

(1) 研究テーマ 

・ 原虫ゲノム・トランスクリプトーム解析に関する研究 

・ メタゲノム解析と統合したトリパノソーマ原虫疫学調査 

・ 病原体遺伝子型迅速診断系の開発に関する研究 

 



(2) 平成２８～令和１年度の研究の総括 

(2)-1. 原虫ゲノム・トランスクリプトーム解析に関する研究 

年間１００万人にも達する人命を奪うマラリアや、安全な治療方法が未だ確

立されていなアフリカ睡眠病、また畜産業に多大な経済的被害を及ぼすバベシ

ア症やアイメリア症は、真核単細胞寄生虫である原虫が引き起こす。そのた

め、診断法の確立、ワクチン開発、疫学、治療薬の開発等の対策が求められて

いる。対策を進めるにあたり、ゲノム、および、発現遺伝子に関する情報は必

須である。そこで、複数のバベシア原虫を対象に、最新の次世代シーケンシン

グ技術を利用した全ゲノム、トランスクリプトーム解析を進めている。 

ウシを宿主とする B. ovata、ヒツジを宿主とする B. ovis、イヌを宿主とす

る B. gibsoniの全ゲノム解析を行った。それぞれ、患畜、実験感染、in 

vitro培養から得られた原虫を用いて DNAを精製し、シーケンスライブラリー

を作製した。この時、読み長は短いものの精度の高いイルミナ社製シーケンサ

ーと、精度に劣るものの読み長の長い PacBioあるいは、Nanopore型シーケン

サーを組み合わせることで、繋がりと精度の良いゲノム配列の取得を実施し

た。さらに、得られた原虫から RNAを精製し、トランスクリプトーム解析を実

施した。全ゲノム取得後、coding sequence (CDS)の推定は最も基本的な解析

の１つであるが、本研究では、ゲノム配列に加えトランスクリプトームを合わ

せて利用することで、精度の良いモデル構築を行った。また、バベシア原虫の

病原性、宿主特異性には、variant erythrocyte surface antigen (VESA) な

どの多重遺伝子が関与する可能性が指摘されている。そこで、バベシア原虫間

における多重遺伝子群の比較ゲノム解析も実施した。 

その結果、B. ovataのゲノムは 14.5 Mbで CDSは 5,031個あること、B. 
ovisのゲノムは 8.4 Mbで CDSは 3,526個あること、B. gibsoniのゲノムは

7.3 Mbで CDSは 3,843個あることが明らかとなった。さらに、ウシを宿主とす

る 3種のバベシア原虫、B. ovata, B. bovis, B. bigeminaがコードする遺伝

子間の相同性に基づき多重遺伝子の解析をおこなった結果、B. ovataは、

B.bigeminaと ves1a および ves1b を共有することが明らかとなった。これ

は、B. bovisが多重遺伝子として ves1alpha と ves1beta familyをコードし

ていることと対照的である。ves1alpha と ves1betaは、宿主細胞である赤血

球への吸着や病原性に関与することが知られている。B. ovataおよび B. 
bigeminaの多重遺伝子である ves1aが ves1bが赤血球表面に局在するか直接的

な証拠は得られていないが、その多重性、ゲノム上の位置、アミノ酸配列モチ

ーフから、同様の機能を有する蓋然性が示唆される。 

(2)-2. メタゲノム解析と統合したトリパノソーマ原虫疫学調査 

トリパノソーマ原虫は、ヒトに Human African trypanosomiasis（HAT、ある

いはアフリカ睡眠病）やシャーガス病を、動物に Aminal African 

trypanosomiasis (AAT、あるいはナガナ病)や、dourine等を引き起こす。特に

HATを引き起こす、Trypanosoma brucei rhodesiense（Tbg）は、ヒトにも動物



にも感染する人獣共通感染症の原因病原体であり、そのコントロールには、

人、動物、環境の三位一体からなる One Health approachが重要とされる。す

なわち、Tbgは野生動物や、ウシ等の家畜を Reservoirとするが、それらは、

AATを引き起こすその他のトリパノソーマ原虫にも感染するため、診断および

疫学調査を行うためには、簡易かつ特異性の高いゲノム配列に基づいた方法の

利用が望ましい。そこで我々は、Internal transcribed spacer1 内の保存領域

を対処とした汎 Trypanosoma ITS PCRの増幅産物を、次世代シーケンサーで並

列解析することにより、低コストと高解像度を両立した新規方法を開発した。

さらに、ベクターであるツェツェバエから DNAを精製することで、捕集したハ

エにおけるトリパノソーマ原虫の感染率、摂取した血液が由来する動物種、腸

内細菌を同時に解析できる系を開発した。今後、大規模サンプリングに基づく

解析を進めることで、原虫感染率と血液由来からは野生動物内における原虫

Reservoirとリスクの推定、原虫感染率と腸内細菌からは、原虫のコントロー

ルに資する細菌の特定が可能ではないかと期待している。一方、シーケンサー

については、持ち運び可能な小型次世代シーケンサーMinIONの利用も進めてい

る。マラウィの家畜（ウシ）から採取した血液を上記の ITS1 を標的に増幅

し、MinIONで解析することで、感染するトリパノソーマ原虫の種同定が可能で

あることを明らかにした。 

(2)-3. 病原体遺伝子型迅速診断系の開発に関する研究 

深刻な不明熱発生時の病原体特定、病院・空港等での感染症モニタリング、

人獣共通感染症に関わる病原体の自然宿主側の探索、途上国での病原体遺伝子

解析にはゲノムに基づく網羅的な検査法（Diagnosis-by-Sequencing）の利用

が有効と考えられる。その際、全ての病原体を１つの方法で検出可能な系を確

立することが望ましく、金銭・時間・労働的なコストとのバランスにおいて現

状で社会実装することは困難である。そこで、対象となる病原体をいくつかの

グループに分割した半網羅的な検査法の開発を行った。 

細菌は 16S rRNA保存領域を対象に PCRを行い、MinIONで配列解析すること

で、種の特定が可能なことを実証した。原虫などの真核生物病原体については

18S rRNAがこれに対応するが、大量の宿主 18S rRNAが検体に混入しているた

め、そのままでは病原体 18S rRNAを検出するのは困難である。そこで、宿主

18S rRNA特異的に PCRを阻害する blocking primerを PCR系に導入し、病原体

18S rRNAの特異性を高めることで、問題の解決を図った。ウイルスについては

保存領域が存在しないため、ウイルス門あるいは属において保存される領域を

対象とした PCRを行うこととした。概念の実証にデングウイルスなどを含むフ

ラビウイルス属を用い、既に報告のある pan-flavi PCRを用いて増幅した核酸

を MinIONで解析することでウイルスの特定を行う系の確立に成功した。この

方法をベトナム National Institute Of Hygiene And Epidemiology（HINE）と

の共同研究で臨床検体に適応し良好な結果を得た。最後に、全ての病原体を対

象とした、非特異的・網羅的・ユニバーサルなシーケンスライブラリー構築方

法を開発した。これを、既存の方法と感度および網羅性において比較してい

る。上記の各方法について、各々の環境に応じて使い分け、社会実装を進める



ことで、これまで診断のつかなかった感染症も含め、より広範囲の病原体を特

定する高度医療体制の提供が可能となると考えている。 

 

１１）危機分析・対応室 特任准教授 磯田典和  

(1) 研究テーマ 

・ タイにおける蚊媒介性感染症のリスク評価 

・ タイにおけるブタ群での薬剤耐性菌の疫学調査 

・ 牛ウイルス性下痢症のリスク評価とその対策の有効性について 

・ 日本におけるイノシシ群での豚コレラ感染拡大に関する疫学研究 

・ アフリカ豚コレラの日本での発生リスク評価 

(2) 平成２８～令和１年度の研究の総括 

(2)-1. タイにおける蚊媒介性感染症のリスク評価 

蚊媒介性感染症常在国であるタイ王国における蚊媒介性感染症およびその媒

介蚊の生息域について公衆衛生リスクをもたらす要因を特定するために、平成

28年 12 月から平成 29年８月の期間で 3回、タイ王国全土から 12 か所を抽出

し、媒介蚊採取を実施した。採取場所としてバンコクおよびその周辺の農村

部、およびカンボジア、マレーシア、ミャンマーとの国境地域を選択した。材

料採取時については、タイ王国公衆衛生省および現地地域保健局と協力し、そ

れぞれの地域にて 30の家屋を訪問し媒介蚊を採取した。また媒介蚊採取と行

った当時の気象条件（平均気温、平均湿度）、およびデング熱発生報告数を聞

き取った。延べ 36の材料採取地点にて、合計 5,335 の媒介蚊を採取し、その

うち、2,213 の雌の媒介蚊についてデングウイルスの保有有無を調べたとこ

ろ、8プールからデングウイルスが検出された（1.7％）。同採取地点におけ

る、気象条件と採取媒介蚊数については直接的に有意な相関はみられなかっ

た。これはタイ王国の全土が熱帯および亜熱帯気候に含まれているため年間を

通して媒介蚊の棲息が一定していること、および採取時の採取媒介蚊数の変動

要因が小さくないことが挙げられる。その一方で、7-8月に実施された材料採

取では、多くの媒介蚊が採取され、さらにデングウイルスが検出されているこ

とから、雨量の多い季節では媒介蚊数が増加し、デング熱感染のリスクも高ま

ることが示唆された。 

(2)-2. タイにおけるブタ群での薬剤耐性菌の疫学調査 

タイの 20の豚農場から採取した 235 の糞便サンプルからサルモネラ菌およ

び大腸菌を分離し、薬剤耐性能を調べた。薬剤耐性や病原性遺伝子の保有につ

いて、他の薬剤耐性遺伝子保有や病原体感染ならびに飼養農場の衛生状況など

との相関性が示された。大腸菌はサルモネラ菌に比べ薬剤耐性率が全体的に高

く、コリスチン耐性能を示す大腸菌も分離された。また 2種の菌共に、特定の

抗生物質に耐性を示していたことから、飼養や環境要因がこれら耐性能獲得に



影響していることが示唆された。分離菌の耐性能獲得状況から、異なる系統の

抗生物質に対する耐性能が同時多発的に獲得されていることも示唆された。分

離菌の血清型、薬剤耐性能および強毒遺伝子の有無を実験により明らかにし、

病原性と薬剤耐性能獲得のリスク要因について統計解析によって傾向を確認し

た。 

引き続き、タイにおける市場での薬剤耐性菌の分布についての知見を得るた

めに、タイの４つの県の 8農場１６市場にて糞便サンプルおよび食肉スワブを

回収し、サルモネラ菌および大腸菌を分離後、薬剤耐性能を調べた。2種の菌

の薬剤耐性傾向を比較したところ、大腸菌の方が多剤耐性の傾向が強かった

が、耐性を示された薬剤の種類にはある程度の相関が見られた。 

(2)-3. 牛ウイルス性下痢症のリスク評価とその対策の有効性について 

北海道根室支庁のある地域における牛ウイルス性・下痢症（BVD）に対する

方策の妥当性を評価するために、シナリオツリーモデルを樹立した。当該地域

における疾病状況ならびに対策効果の再現を確認した後に、本モデルを用い

て、一般的な日本の牛群での BVD発生を想定し、その対策効果を疾病の発生な

らびに蔓延状況に応じて評価した。モデル解析の結果から、対策を未実施地域

においてはワクチン接種による感受性動物の減少が最も効果的な対策であり、

とりわけ対策初期においては、バルク乳を用いたスクリーニングよりも個別検

査の方がより効果的であることが示唆された。対象群のワクチン接種率および

疾病蔓延率に応じ、着地検査と大規模スクリーニング検査の費用対効果につい

て比較したところ、未経産牛ならびにワクチン非接種牛を標的とした着地検査

が費用対効果が高く、さらに検査精度も全頭検査とほぼ同程度であることが確

認された。 

牛ウイルス性下痢症（BVD）の疫学について詳細を理解するために、北海道

内の 22 の肉用牛飼育農家から 829頭の血清材料を採取し、BVDVに対する抗体

価の有無を調べた。調査した 20.0%の動物は 1型および 2型に対する抗体を有

していないことが明らかとなった。ワクチン非接種農場の牛における BVDウイ

ルスに対する抗体の陰性率（24.4%）とワクチン接種履歴不明の農場の牛にお

ける BVDウイルスに対する抗体の陰性率（19.2%）の間で有意な差は認められ

なかった。 

(2)-4. 日本におけるイノシシ群での豚コレラ感染拡大に関する疫学研究 

2018年、日本では 26年ぶりに豚コレラの発生が報告された。通常、本疾病

は急性感染をたどり、高い致死率の顛末をたどる。しかし、今回の病原ウイル

スは病原性がそれほど高くなく、それ故、本疾病の野生イノシシを介した感染

拡大が事態を深刻化させていることが示唆されている。そこで野生イノシシに

おける CSF感染拡大について、詳細な疫学情報やその動態についての知見を得

るために、野生イノシシにおける CSF報告データを用いて時空間解析を行っ

た。 



分布指向性分析の結果、本疾病の北東方向への拡大が示唆された。また、

Ripleyの K関数法を用いた解析では、各発生間での最大関連距離は 23kmと算

出された。推定イノシシ最適生息域と時空間置換モデルクラスター解析の結果

を重ね合わせたところ、クラスターは野生イノシシと家畜豚の接触が想定され

る地域に形成された。本解析で得られた情報は今後の CSF感染拡大防止策を検

討するうえで有益であると考えられる。 

(2)-5. アフリカ豚コレラの日本での発生リスク評価 

CSFと同様に越境性動物感染症に分類され、疫学的にも CSFと類似している

アフリカ豚コレラ（ASF）が、2018年より流行地域であるアフリカ・欧州諸国

からアジア地域へと感染が急速に拡大している。周辺諸国での ASFの発生拡大

および国内への CSFの侵入および発生拡大は、日本への ASF侵入を危惧させて

いた。そこで、ASFウイルス（ASFV）侵入経路の１つとして監視すべき重要な

経路である国際航空旅客手荷物由来の豚肉製品(PPAP)を介した国内感受性動物

への曝露リスク評価を都道府県別に実施した。PPAPを介して ASFVが家畜豚に

曝露する経路として、外国人技能実習生及び外国人観光客を介した経路を想定

し、これらの経路について確率論的モデルを用いて定量的に暴露リスクを評価

した。また、PPAPを介して ASFVが野生イノシシに曝露する経路として、観光

地を訪れた外国人観光客を介した経路を想定し、本経路については確率論的モ

デルを用いた半定量的リスク評価を実施した。解析の結果、外国人技能実習生

による家畜豚への ASFV曝露リスクは 0.435 と導かれ、2.3 年に 1回 ASFVが家

畜豚に曝露する可能性が示された。また、外国人観光客を介した家畜豚への

ASFV曝露リスクは 0.050と導かれ、これは 20年に 1回 ASFVが家畜豚に曝露す

る可能性が示された。家畜豚への ASFV曝露リスクを都道府県毎に評価したと

ころ、関東地方にリスクの高い県が集中していた。野生イノシシへの ASFV曝

露リスク評価では、北・東日本と比べて西日本におけるリスクが全体的に高

く、特に九州地方にリスクの高い県が集中していた。 

 

１２）生物製剤研究開発部門 特任准教授 新開大史         

(1) 研究テーマ 

・ 新規季節性インフルエンザワクチンの研究開発 

・ 免疫レパトア解析によるインフルエンザワクチンの評価 

・ 抗原原罪現象の免疫学的解明 

 

(2) 平成２８～令和１年度の研究の総括 

(2)-1. 季節性インフルエンザワクチンの研究開発 

 季節性インフルエンザワクチンは，ウイルス粒子をエーテルまたは界面活性

剤で分解したスプリットワクチンが世界の主流である。スプリットワクチン

は、1960年代に副反応（実は免疫応答）を抑えることを主眼に、免疫力価を犠

牲にして開発されたため、効果が極めて低い。特に小児と高齢者の発病と重症

化を防ぐ免疫を誘導し難く、抗原性が少しでも異なるウイルス株の流行に無力



である。今や、季節性インフルエンザワクチンの免疫力価を抜本的に向上させ

ることが世界課題である。 

  この問題を解決するために、日本の季節性インフルエンザワクチンを製造

している全４所・社並びに滋賀医科大学と共同で、現行のスプリットワクチン

より免疫効果が高く、安全なインフルエンザワクチンの開発を進めてきた。そ

の結果、高度に精製したウイルスを特定条件で不活化したワクチン（不活化ウ

イルス全粒子ワクチン）が、免疫効果が高く、安全であることが明らかになっ

た。そこで、KMバイオロジクス（株）が代表して、現行 HAワクチンに含まれ

る 4株混合（４価）ワクチンを用いて新規不活化ウイルス全粒子ワクチンを試

製した。この試製ワクチンと現行の HAワクチンを、品質管理基準を順守した

非（前）臨床試験、第 I相及び II相の臨床試験に供し、比較した。試験の結

果、以下の事が明らかとなった。 

① 基礎研究及び非臨床試験の結果、非感作の動物（マウスとカニクイザル）

に対し、試製不活化ウイルス全粒子ワクチンは HAワクチンより、はるかに高

い免疫を誘導した。さらに、ウイルスの不活化条件と至適な濃度を検討するこ

とにより、十分な免疫原性を有し、発熱を含む炎症反応を誘起しないワクチン

を開発した。 

② 感作されている健康な成人男性 230 名を被験者とする第 I 及び II相臨床試

験の結果を以下に要約する。 

 a)全粒子ワクチンと HAワクチンはいずれも、被接種者に有害事象を惹き起

こさなかった。 

 b)いずれのワクチンを接種した群においても、50%以上の被験者に抗体応答

を認めた。しかしながら、全粒子ワクチンを接種した被験群の血中中和抗

体価と HI抗体価は、HAワクチン接種群のそれらに比して優位性が確認さ

れなかった。 

 c)被験者の末梢血を用いた RNA-seqの解析では、全粒子ワクチン接種者群の

血中により多くの免疫関連遺伝子の変動が認められた。 

 以上のように、新規不活化ウイルス全粒子ワクチンは小児に対する効果が期

待できるが、成人に対する優位性は確証されていない。季節性インフルエンザ

ワクチンは、流行ウイルスの抗原性が毎年のように変化するために、ワクチン

株が頻繁に変更される。今回の臨床試験での結果は、変化した抗原部位への免

疫誘導（プライミング）が、過去の流行株との共通抗原部位に対する二次免疫

応答（ブースト）に隠れたものと推察される。 

 現在、第 I 及び II相臨床試験の検体を用いて、変化した抗原部位への免疫

反応が実際に新規不活化ウイルス全粒子ワクチンによって誘導されているか否

かを最新のレパトア解析システムにより検証している。 

(2)-2. 免疫レパトア解析によるインフルエンザワクチンの評価 

 抗体レパトア解析とは、B細胞の表面に発現する B細胞受容体（抗体）の遺

伝子の多様性を解析する手法である。 B細胞には、様々な抗原に対応できるよ

う多様な抗体遺伝子断片群が備わっており、遺伝子再構成によって複数の遺伝

子断片群から一つずつランダムに選択されて発現する抗体遺伝子が決定され

る。このように、特異性が異なる多数の抗体の遺伝子断片の構成パターンを解



析することを抗体レパトア解析と呼ぶ。ウイルス感染またはワクチン接種後の

初期に免疫応答として検出される抗原特異的な B細胞はわずかである。しかし

ながら、その後、これらの B細胞は分裂を繰り返し、それぞれが単一の抗原特

異クローン細胞として増加する。レパトア解析では、それぞれの抗原に特異的

な抗体遺伝子の構造パターンを追跡することにより、生体内の B細胞の質的分

布を解析する。 

 インフルエンザワクチンの効果を判定するために、ワクチン株特異的な免疫

応答は重要である。しかしながら、実際にはしばしばワクチン株と抗原性が異

なるインフルエンザウイルスが流行する。そのため、臨床でのワクチン効果を

期待するためには、抗原性がずれたウイルスに対しても有効な「ブロードな免

疫」を誘導するワクチンが望ましい。そのために、全粒子ワクチンと現行のス

プリットワクチンにより誘導された B細胞を解析することにより、どれだけた

くさんの B細胞を刺激できたかを評価する。これまでに、全粒子ワクチンの評

価のために B細胞レパトア解析システムの構築が終了し、現在サンプルの解析

を進めている。 

(2)-3. 抗原原罪現象の免疫学的解明 

 抗原原罪（Original Antigenic Sin）は、初回に感染したインフルエンザウ

イルスと抗原性が異なるウイルスに感染した際に、初感染ウイルスに対する免

疫反応が優位に起こり、当該ウイルスに対する免疫反応が抑制される現象であ

る。この現象は 1953 年に Thomas Francis Jr.らにより初めて報告された。最

初に刷り込まれた免疫記憶が、生涯にわたってその後の免疫反応に影響を与え

ることから、抗原原罪と名付けられた。 

 小児期の初期感染インフルエンザウイルスに対する免疫反応が、成人後の再

感染に対して呼び起こされる。明らかに、生体防御を効率的に行うための免疫

記憶に起因する現象である。抗原原罪説の提唱から 60年以上が経過するが、

その誘導機序と条件は不明のままである。ウイルス感染で見られる抗原原罪現

象がワクチンによっても誘導されるか否かは不明であるが、ワクチン接種によ

る抗原原罪誘導が感染ウイルスに対する免疫反応を低下させる可能性も否定で

きない。本研究の目的は、この現象の誘導機序をウイルス学と免疫学の双方の

視点から明らかにし、効果的な季節性インフルエンザワクチンの開発や投与法

の改善につなげることである。 

 これまでに、マウスモデルを用いて抗原原罪現象を確認した。現在、構築し

た上記 B細胞レパトア解析システムを用いて詳細な解析を継続中である。 

 

１３）バイオインフォマティクス部門 特任准教授 大森亮介 

(1) 研究テーマ 

・ インフルエンザウイルス流行動態の解明 

・ 塩基配列データからの感染症流行動態の推定 

・ 複雑ネットワーク上での性感染症流行動態の解明 



・ 数理モデルによる感染症流行動態解析 

・ 機械学習による感染症流行動態解析 

・ 直感に反する流行動態解明のための感染症数理モデルの解析 

(2) 平成２８～令和１年度の研究の総括 

 インフルエンザの流行コントロールには、ウイルスの進化を予測しワクチン株の選

定を最適化するところにある。インフルエンザの進化は完全にランダムなものではな

く、過去に流行したウイルス株と似た様な抗原を持つウイルスは宿主免疫交叉反応に

より流行しにくい事が明らかになっており、この性質を記述した数理モデルは単純な

構造にも関わらず、決定論カオスを含む極めて複雑な挙動を見せる事が知られてい

る。一方で、宿主免疫交叉反応はウイルスの進化の方向を限定するものであり、進化

の予測可能性を示唆する。実際に、インフルエンザは毎年多数の突然変異株を産むも

のの、そのほとんどが次の世代を残す事無く絶滅する。数少ない次の世代を残す様な

ウイルス株の条件の半径は進化予測に大いに貢献する。これまでに、宿主免疫交叉反

応を考慮したインフルエンザの進化の数理モデルを構築し、主要なウイルス株は、流

行シーズン初期に誕生し、誕生した次のシーズンに流行ピークを迎える事を明らかに

した。これは、流行シーズン中に将来流行するウイルス株が存在する事を意味し、同

時に進化予測は可能性である事を意味する。これらの知見をもとに、インフルエンザ

B型の流行予測を数理モデルを用いて試みた。インフルエンザ B型は二系統に分類さ

れ、ワクチン株としてどちらか一方を選定してきた経緯があり、インフルエンザの流

行及び進化を記述した数理モデルを構築し、過去の系統別流行データからモデルパラ

メータを近似ベイズ計算法を用いて推定し、その推定されたパラメータでどちらの系

統が主流になるかを予測したところ、2014-2015 シーズンの主流な流行株を 89%の的中

率で予測する事が出来た。また、インフルエンザの流行解析の難しさの原因の一つ

に、ヒト以外の宿主とインフルエンザウイルスを共有しており、新型ウイルスはヒト

以外の宿主で流行している系統が突然変異によりヒトにも感染可能となる事で誕生す

るためヒト以外の宿主での流行の解析が必須であるが感染個体数の時系列情報が存在

しない事がもう一つの解析の困難さである。ヒト以外の宿主におけるインフルエンザ

のデータとして遺伝子配列情報は数多く存在していことから、感染個体数の時系列情

報の代わりに病原体遺伝子配列の時系列情報からウイルス流行動態を表す統計量であ

る実効再生産数（１人の感染個体が二次感染を引き起こす期待値）を Tajima’s Dと

いう進化学で主に用いられる統計量を介して推定する方法を考案した。これまで、

Tajima’s Dと実効再生産数の関連性は陽には書く事が出来ていなかったため、近似

ベイズ計算法による推定を行った。その後、Tajima’s Dと実効再生産数の関連性を

陽に書き下す事に成功し、Tajima’s Dと実効再生産数の関連性を明らかにした。 

 HIVを始めとした性感染症は、性的接触を行ったパートナー同士を結んだ性

的接触ネットワークを介して流行が広がっていく為に、性的接触ネットワーク

の解析が必要不可欠である。近年、Demographic and Health Survey (DHS) 

Programがサブサハラアフリカ２５カ国において大規模かつ詳細な性行動およ

び性感染症流行の調査を行っており、これらのデータの解析により HIVの流行

ダイナミクスを解明されることが期待された。これまでに、複雑ネットワーク

の分野において性的接触ネットワークを介して HIVが広がっていく過程を描写

した数理モデルを用いた理論的解析が多く進められており、性的接触ネットワ



ークと HIVの流行の関連性に関する知見が蓄積されてきた。推定された性的接

触ネットワークと実際に観測された HIVの流行データの関連性を調べたとこ

ろ、これまでに発見された理論的関連性は観察されなかった。現在行われてい

る性行動および性感染症流行の調査が自己回答によるアンケート調査であり、

バイアスが大きく、HIV 流行動態の推定には使用出来ない事が示唆された

(Omori and Abu-Raddad 2016)。従って、HIV 流行動態の推定及び予測には、自

己回答によるアンケート調査以外の手法による性感染症流行の調査が必要とな

る。これに対し、既婚者の結果が特にバイアスが大きい事が示唆された事を受

け、法的な父親が本当の父親でない率、兄弟間で父親が違う率を既婚女性の性

行動調査として使う方法を考案し、数理モデルでその有用性、特にこれらの統

計量は性行動の時系列変化を推定出来る事を示した。また、同じ性的接触ネッ

トワークを介して流行する HIV以外の性感染症の流行レベルから性的接触ネッ

トワークを推定し、その推定された性的接触ネットワークから HIVの流行レベ

ルを推定する方法を提案した。この方法の有効性を計る為に、時々刻々と変化

する個人レベルの性的接触ネットワークの形成過程を記述した数理モデルを構

築し、そのネットワーク上を HIVと性感染症の一つである性器ヘルペスが流行

する数理モデルを構築した。この数理モデルを用い、性器ヘルペスと HIVで，

流行レベルと性的接触ネットワーク構造との関連性が異なることを解明し、性

器ヘルペス流行レベルから集団レベルの HIV感染リスクが推定可能であるこ

と，ネットワーク統計量と組み合わせるとさらに推定精度が高まることを示し

た。また、この手法を梅毒、淋病、クラミジアにも適応し、HIVに対するリス

クの推定可能性を評価した。これにより、HIVの有病率に対し、淋病の有病率

を使った推定が最も精度が高く、他の性感染症に関してはクラミジア、梅毒、

性器ヘルペスの順に精度が高いという知見を得た。また、HIV以外の４感染症

の有病率をすべて使った場合は決定係数が９２程度と高精度で推定可能である

ことが判明した。この手法による高リスク群の特定が期待される。 

 感染症流行動態は数理モデルの数理解析により、比較的単純な流行動態は定

性的理解が成された。しかしながら、流行予測などの目的のための高精度の流

行動態は、単純な状況を想定した数理モデルが記述する流行動態とは異なるこ

とが多い。個体レベルでの宿主の感受性の多様性およびその時系列変化は、直

感的な理解を超える流行動態を示す要因の一つである。そこで、この要因を考

慮し、かつ、解軌道が解析的に求まるような数理モデルを構築し、流行動態の

性質を数理解析した。この解析により、これまでの疫学解析では把握できな

い、流行初期に感染者数が減少した後に起きるアウトブレイクを発見し、

delayed outbreakと名付けた。これまでの疫学解析は流行初期の感染者数の増

減を解析するものであり、delayed outbreakは一般的な基本増殖率では捉えら

れず、delayed outbreakをも捉えることのできる新たな尺度の開発が必要であ

る。また、この delayed outbreakは初期値依存性を示し、感染者数の初期条

件の仮定を一般化しなければ理解できないという理論疫学の新たな研究課題の

創造にも繋がった。 



 機械学習による疫学データ解析、特に基本増殖率の推定可能性について人工

データと疫学実データの両方を用いて検討し、機械学習による推定の精度は既

存の統計モデルによる推定より低いものの推定に要する時間を大幅に短縮でき

ることを明らかにした。 

 実疫学データ解析として、日本における MRSA院内感染データから施設別の

MRSA基本増殖率を推定し、MRSAの院内感染が医療施設外からの患者の移入に

よる持ち込みの影響は小さい事が示唆された。また、大阪府の学童におけるノ

ロウイルスの伝搬率を推定のために、学校単位でのノロウイルス伝搬過程の数

理モデルを構築した。構築したモデルをノロウイルス疫学データに適用し、世

界初となる大規模疫学調査による伝播率の推定を行い、2016/2017シーズンの

流行系統が特に高い伝播性を示していたことを明らかにした。 

 

１４）分子病態・診断部門 講師 大場靖子 

(1) 研究テーマ 

・ 蚊が保有するウイルスの調査研究 

・ 節足動物媒介性ウイルス増殖機構の解明 

・ 内在性フラビウイルスエレメントに関する研究 

(2) 平成２８～令和１年度の研究の総括 

(2)-1. 蚊が保有するウイルスの調査研究 

ザンビア共和国における人獣共通感染症の流行状況の把握、および未知の感

染症起因微生物の網羅的探索を目的とした調査研究の中で、分子病態・診断部

門では、2012 年から、ザンビア各地域に生息する蚊におけるアルボウイルスの

探索を継続して実施している。 

アフリカ南部に位置するザンビアでは、これまでに黄熱、デング熱、ジカ

熱、ウエストナイル熱、チクングニヤ熱等の蚊媒介性ウイルス感染症のヒトで

の発生報告は無い。しかしながら、これらの感染症の原因となるアルボウイル

スを媒介するネッタイイエカやネッタイシマカ等の蚊は生息しており、アンゴ

ラやコンゴ民主共和国など周辺国でのアルボウイルス感染症の発生状況を鑑み

ると、未同定のアルボウイルスがザンビアにも存在し、未診断の感染症が発生

している可能性がある。我々の研究では、蚊媒介性ウイルス感染症の流行リス

クを把握し、先回り対策を実施することを目的として、ザンビアに生息するベ

クターとなる雌蚊を採集し、蚊が保有するアルボウイルスを網羅的に解析し

た。 

ザンビア国内の各地において、市街地、集落、農場などに CDC トラップおよ

び BGセンチネルトラップを設置して、2012 年からこれまでに計約 17,500匹の

雌蚊を採集した。蚊種を同定後、1から 40匹の同種の蚊を１プールとしてホモ

ジネートを作製し、RNA抽出およびウイルス分離試験に用いた。フラビウイル



ス属、アルファウイルス属、フェヌイウイルス属のウイルスをそれぞれ広範囲

に検出する RT-PCR法を確立し、蚊由来 RNAのスクリーニングを実施した。そ

の結果、これまでに、ウエストナイルウイルス(WNV)、シンドビスウイルス

(SINV)、および新規のフラビウイルス、アルファウイルス、ブニヤウイルスを

検出した。 

WNVは、2016年 5月にザンビア西部の Mongu 地域で採集したネッタイイエカ 

(Culex quinquefasciatus) 5プール（278匹）の内、1プールから検出され

た。培養細胞を用いたウイルス分離試験により WNVを単離し、遺伝子解析した

結果、南アフリカで脳炎患者より分離されている linege IIの WNVに近縁であ

ることが判明した (Orba Y. et al. 2018. Transbound Emerg Dis., 大場靖子 

他.2019. 40(9) IASR.)。この結果は、ザンビアの University Teaching 

Hospital (UTH)、Zambia National Public Health Institute (ZNPHI)、Ministry of 

Health等と共有し、ヒトにおけるウエストナイル熱等のアルボウイルスの調査に関して共

同研究を開始した。これまでに実施した熱性疾患患者の血清から抽出した RNAを

用いた調査では、WNVは検出されていない。今後も、Mongu 地域に重点を置い

た蚊のアルボウイルスのスクリーニングを継続して実施すると共に、自然宿主

である野鳥等の動物での WNV感染調査を実施する。一方で、ザンビア大学との

共同研究により、2019年に南部の Sinazongwe地域において、神経症状を示し

たワニから linage I の WNVを同定したことから (Simulundu E. 2020. Emerg 

Infect Dis.)、同地域でのウイルス調査も実施する。 

また、Mongu 地域で採集したネッタイイエカからは、アルファウイルス遺伝

子を検出する RT-PCRにより SINVが検出され、ウイルス分離試験によりウイル

スを単離した。WNVに加えて、ヒトでの蚊媒介性熱性疾患の原因となる SINVの

存在も明らかとなった。 

本研究で確立した広範囲のアルボウイルスを検出する RT-PCR法を用いるこ

とで、既知のアルボウイルスのみならず、蚊に存在する新規のウイルスが多数

検出された。2016年に北西部の Mwinilunga地域において採集したネッタイイ

エカから、pan-Alphavirus RT-PCR法を用いて、新規のアルファウイルスであ

る Mwinilunga alphavirus (MWAV)を同定した。ウイルスゲノム全長を蚊のホモ

ジネートより抽出した RNAより同定し、系統樹解析を実施した結果、MWAVは蚊

特異的アルファウイルスと近縁で、非構造タンパク質領域のアミノ酸配列は既

知の蚊特異的アルファウイルスである Eilat virus と 83%の相同性が見られた 

(Torii S. et al. 2018. Virus Res.)。また、2019年に Mongu 地域で採集した

ネッタイイエカからは、Eilat virusが同定、単離された。2017 年には、

Mongu 地域、Livingstone地域で採集したイエカ属の蚊から、pan-Flavivirus 

RT-PCR法を用いて、Barkedji virus (BJV)、および新規フラビウイルスと考え

られる Barkedji-like virus (BJLV)を同定した。これらのウイルスは蚊由来細

胞のみで増殖し、単離されたウイルスを用いて約 11kbのウイルゲノム全長を

解析した結果、BJVザンビア株は既知の BJVと 99%、BJLVは 75%の核酸相同性

を有しており、系統樹解析の結果から、何れも dual-host affiliated 

flaviviruses (dISFs)に属するフラビウイルスと考えられた。Pan-



Phlebovirus RT-PCR法を用いたスクリーニングでは、これまでにザンビアで採

集した蚊から少なくとも 22種のフェヌイウイルス科のウイルス遺伝子を同定

しており、その多くが未知のブニヤウイルスゲノムであった。 

新規の蚊媒介性ウイルスの同定により、ウイルスの進化や増殖様式に関して

新たな知見が得られると同時に、近縁のアルボウイルスとの比較解析や、ヒト

への病原性が無いウイルスとして診断系やワクチン開発への応用が期待でき

る。 

(2)-2. 内在性フラビウイルスエレメントに関する研究 

ネッタイシマカやヒトスジシマカは全ゲノムが解析されており、蚊のゲノム

中にフラビウイルス遺伝子の一部が内在化したと考えらえる配列（内在性フラ

ビウイルスエレメント(EFVE)）が存在する。蚊の体内では、EFVE領域から産生

される piRNAが外来ウイルスの増殖を抑制する作用があるとの報告があるが、

詳細な EFVEの機能は不明である。我々は、野外採集蚊におけるフラビウイル

ス遺伝子のスクリーニングにおいて、フラビウイルスゲノム以外に、蚊のゲノ

ム DNAから配列の異なる EFVEsを保有する蚊種 6種を新たに同定した。それぞ

れの蚊種のゲノムにおいて EFVEの挿入部位を同定し遺伝子解析をした結果、

各蚊種が保有する EFVEsは、その蚊種に特異的なフラビウイルスに由来すると

考えられた。本研究により、EFVEsが多様な種において存在し、共通した機能

を持ち共進化している可能性が示唆された。現在 EFVEsの蚊の体内における機

能について解析を進めている。 

 

１５）感染・免疫部門 講師 古田芳一 

(1) 研究テーマ 

・ 炭疽菌ザンビア分離株の遺伝的多様性の研究 

・ 炭疽菌転写因子の結合モチーフ解析 

・ 菌血症患者より分離されたセレウス菌株のゲノム解析 

(2) 平成２８～令和１年度の研究の総括 

(2)-1. 炭疽菌ザンビア分離株の遺伝的多様性の研究 

 炭疽菌 (Bacillus anthracis)は、ヒトや家畜に感染して炭疽を発生させる

人獣共通感染症である。我が国においては、炭疽の発生事例は十年以上報告さ

れていないが、アジアやアフリカの一部の国や地域、そして一部の欧米の先進

国においても、野生動物や家畜、場合によってはヒトへの感染事例が毎年報告

されている。中でもザンビアにおいては、炭疽が家畜と野生動物の双方で頻繁

に発生しており、公衆衛生および経済の深刻な問題となっている。 

 ザンビアにおいて炭疽が流行する地域は東西にわたって点在している。その

原因となる炭疽菌が、全て同じ菌株なのか、地域や宿主によって異なる株が存

在しているのか、その遺伝的多様性はわかっていなかった。もし地域によって



異なる菌株が原因となっている場合は、それぞれの菌株に合わせた治療法を選

択することで、より効率的に予防・治療が行えると考えられた。 

 我々は、ザンビア国内の炭疽菌の遺伝的多様性を調べるため、様々な場所や

宿主、発生年にザンビア国内で分離された炭疽菌について、全ゲノム解読およ

び比較解析を行った[1]。炭疽菌ザンビア株間の全ゲノム配列中の一塩基置換

を用いて系統解析を行った結果、分離地域ごとにおおまかに 3つのグループに

分けられることがわかった。また、遺伝子クラスターの挿入や欠失の有無を調

べたところ、3つのグループのうち 1グループはバシトラシン耐性関連遺伝子

を失っていることが判明した。この遺伝子欠失によって、このグループに属す

る菌株が抗生物質の一種であるバシトラシンに感受性となっていることが実験

によって確かめられた。このことから、このグループの菌株によって引き起こ

される炭疽に、この薬剤が使用できる可能性があり、ザンビア国内の炭疽に対

するより効率的な予防・治療への貢献が期待される。 

(2)-2. 炭疽菌転写因子の結合モチーフ解析 

 炭疽菌は 19世紀末にコッホによる純粋培養が行われて以来、長い研究の歴

史がある菌種であり、炭疽を引き起こす毒素や、そのメカニズムについても詳

細な研究が行われている。病原性の炭素菌は pXO1 と pXO2 と呼ばれるプラスミ

ドを保有しており、3つの毒素タンパク質をコードする遺伝子が pXO1上に、莢

膜の生成に必要な遺伝子群が pXO2上に存在している。3つの毒素タンパク質

は、同じ pXO1上のプラスミドのコードされている転写因子 AtxAによって発現

を制御されていることが知られている。 

 しかしながら、この AtxAによる毒素遺伝子の発現制御メカニズムについ

て、詳細は未だ明らかではない。多くの転写因子は、特定の DNA配列に結合す

ることで発現制御を行うことが多いが、現在知られている AtxAの結合領域に

特異的な DNA配列が見出されておらず、AtxAが制御する遺伝子のプロモーター

領域にどのように特異的に結合しているかはわかっていない。AtxAが DNA配列

ではなく、DNAの二次構造を認識していることを示唆する報告もなされている

が、解析された結合領域の数が極めて少なく、その普遍性は不明であった。 

 我々は、AtxAのターゲット遺伝子を選択的に制御するメカニズムを明らかに

するため、炭疽菌野生株と atxA欠損株について、Cappable-seq法による網羅

的転写開始点解析を行った。野生株で特異的に発現している遺伝子の上流配列

を比較することにより、AtxAが DNA配列ではなく二次構造を認識することでタ

ーゲット遺伝子上流に結合していることを示唆する結果が得られた。現在

ChIP-seq法による AtxA 結合領域の網羅的検出を行なっており、上記の結果と

統合して解析を行うことで、AtxAの発現制御メカニズムを明らかにできると考

えている。 

(2)-3. 菌血症患者より分離されたセレウス菌株のゲノム解析 

 セレウス菌 (Bacillus cereus)は炭疽菌と遺伝的に非常に近縁の菌種であ

る。主に食中毒の症状を引き起こすことで知られる菌であるが、まれに菌血症



などの重篤な血流感染症を引き起こす例が報告されている。我々は、日本各地

の菌血症患者から分離されたセレウス菌株について、MLST法を用いて遺伝的多

様性を解析した。その結果、異なる地域、異なる年に起こった菌血症事例から

分離された菌株であるにもかかわらず、多くが同じ ST1420という配列型を保

持していることが明らかとなった[2]。 

 この菌株が重篤な血流感染症を引き起こすメカニズムを理解することは、こ

の菌株による症状の治療・予防を行う上で重要である。ST1420に属するセレウ

ス菌に特徴的な遺伝子群を検出するため、代表的な株について、Illumina社の

MiSeqと Oxford Nanopore Technologies社の MinIONによる解析を組み合わせ

ることにより、完全ゲノム配列を取得した。得られた完全ゲノム配列につい

て、既知のセレウス菌株とゲノム比較解析を行うことで、この菌株に特異的な

遺伝子群が複数検出された。新規の毒素タンパク質をコードすると考えられる

遺伝子クラスターや、アミノ酸要求性を変化させる遺伝子群、および膜タンパ

ク質の構造に関わる遺伝子群が含まれており、複数のメカニズムが ST1420に

属するセレウス菌株の病原性に寄与していることが示唆された。 

 これらの遺伝子群について実験的にその影響を確認するため、ST1420に属す

る株の遺伝子欠損株を作成する方法を確立した。ST1420に属する株は、標準株

と比較して形質転換能が 103以上低く、通常のセレウス菌や炭疽菌で使用して

いる方法で欠損株を作成することは困難であった。我々は、形質転換に使用す

る DNAを、ST1420株の crude lysateで予め処理することで、形質転換能が標

準株と同等程度に回復することを見出し、これを既存の欠損株作成プロトコル

と組み合わせることで、ST1420に属する株における遺伝子群の欠損株の作成に

成功した。今後、得られた欠損株を用いて、各遺伝子群の病原性への寄与や、

ST1420株の病原性のメカニズムの詳細を明らかにする予定である。 

 

１６）国際協力教育部門 特任助教 林田京子 

(1) 研究テーマ 

・ ザンビア共和国におけるヒトアフリカトリパノソーマ症の調査研究 

・ LAMP法を用いた各種熱帯感染症診断方法の開発 

・ トリパノソーマ原虫のヒトへの感染能獲得機構の解明 

(2) 平成２８～令和１年度の研究の総括 

 ザンビアとマラウィ共和国における、ヒトアフリカトリパノソーマ症

（HAT）、動物トリパノソーマ症（AAT）の媒介昆虫ツェツェバエ、自然宿主と

なる野生動物や家畜、流行地域における地域住民を含む疫学調査を行った。ザ

ンビア地方ではローデシアタイプの HATが散発的に報告されるが、野生動物を

含む人獣共通感染症であること、致死率は高いものの年間報告数が年間１００

例以下と減少していることからその対策はほとんど講じられておらず、顧みら

れない熱帯病として扱われている。そこで統合的な対策が必要であると考え、



ザンビア・マラウィ共和国における家畜や野生動物・媒介昆虫の検体を採集

し、これら野外検体に存在するヒトアフリカトリパノソーマの疫学調査を行っ

てきた[(2)-1]。また、HATをオンサイトで診断できるように新たな迅速診断法

を開発し、その性能評価を行った。開発した技術は他病原体の検出にも応用展

開し、マラリア・動物トリパノソーマ ・チクングニヤの診断系を確立・評価

した[(2)-2]。さらに、動物にのみ感染するトリパノソーマとヒト感染型トリ

パノソーマはゲノムの類似性が極めて高いにも関わらずその形質が異なる。こ

れらの違いの分子機構を明らかにするべく、試験管内における動物トリパノソ

ーマのヒト血液馴化と、その遺伝子発現解析を行った[(2)-3]。 

(2)-1. ザンビア共和国におけるヒトアフリカトリパノソーマ症の調査研究 

ヒトアフリカトリパノソーマ症のリスクの高い地域を明らかにするため、ザ

ンビアの 6 つの国立公園周辺、ならびにマラウィの３つの国立公園周辺でツェ

ツェバエの調査を行なった。採取した 2,056個体ツェツェバエは種の同定後、

ヒト感染性トリパノソーマ亜種(SRA陽性トリパノソーマ＝Trypanosoma brucei 
rhodesiense)の検出を PCRあるいは LAMPで実施し、原虫陽性率を算出した。

その結果、ヒト感染型原虫の陽性率は 0%から 12.2%と地域差が大きく、さらに

現在 HAT 流行地域とは認識されていない地域であるにもかかわらず高い原虫陽

性率が検出される地域が数カ所同定された。 

特にツェツェバエの調査において陽性率の高かった４地域について後述する

我々の LAMP法を用いて、現地における合計 1,106人の地域住民の診断を行っ

た。結果は全検体陰性であった。ローデシア型の HATは急性感染症であるた

め、マラリア診断と同時に流行地では HAT 診断を行うなどの方針で継続的に行

う必要性があると考えられた。電気のない環境であったが、モバイルバッテリ

ーを用いたオンサイトでの診断は順調に行うことができ、CZC-HAT-LAMP診断薬

の安定した性能を実証できた。 

また、ザンビア野生動物保護局の共同研究者と、カフエ国立公園で採集し

た 248個体の野生動物血液からのヒトアフリカトリパノソーマの検出を行っ

た。結果、バッファロー、セーブルアンテロープ、バーベットモンキーの血液

からヒト感染型トリパノソーマ原虫が検出された。同じくカフエ国立公園の周

辺に位置するイテジテジ地域における家畜牛 498個体の調査も行い、結果、27

個体（5.42%）の牛がヒト感染型である T. b. rhodesienseマーカーSRA陽性を

示した。トリパノソーマ感染と牛の貧血率（Packed Cell Volume <25%）の相

関性は高く、ヒトへの感染源となる公衆衛生上の問題と共に、食肉生産性の低

下などの被害も深刻であることが推測された。 

同様の家畜牛の調査をマラウィにおいても実施した。カスング, コタコタ

の国立公園に隣接する地区において 384 検体の家畜牛の血液を採取し、T. b. 
rhodesiense 保有率を PCR法を用いて調査した。結果、カスング地区で 19/199 

(9.5%) 及びコタコタ地区で 5/185(2.7%)と高い陽性率で原虫が検出された。ザ

ンビアと同様に、トリパノソーマ原虫感染率と貧血症状には高い相関を示し

た。これらの結果より、国立公園とその周辺地域で、野生動物と家畜の双方が



原虫の感染環に関与しており、これらの感染のコントロールがヒトへの感染を

防ぐために重要であることが明らかになった。 

(2)-2. LAMP法を用いた各種熱帯感染症診断方法の開発 

 地方部におけるヒトトリパノソーマ症の早期診断方法を確立するべく、乾燥

状態で持ち運びできて、血液から直接迅速に簡単に遺伝子を検出することので

きる LAMP診断法を開発した。従来の LAMP法の実用化で問題となっていた、遺

伝子抽出の煩雑さやコールドチェインの維持の問題を克服した。本トリパノソ

ーマ症 LAMP診断薬は現在ザンビア大学獣医学部と大学病院に供給し、実際に

患者が出た時に使われており、現地への技術移転を進めている。またこの技術

を応用し、マラリア原虫の血液からの直接検出法の確率も行なった。実際の患

者検体において評価を行なったところ、現在使われているイムノクロマト法よ

りも感度が高く、nested-PCR法を基準とした場合に 87.7%の感度と 99.5%の特

異度が得られた。現在マラリアは撲滅に向けてイムノクロマト法で検出できな

い低い原虫量の慢性患者の治療が重要視されており、本 LAMPは高い感度と特

異度から、マラリア撲滅に向けた診断技術として応用が期待される。また、蚊

媒介性 RNAウイルスであるチクングニアウイルスの診断法の確立も行なった。

ブラジルのチクングニア患者血液において、リアルタイム法と比較した場合

70％の検出感度と 100%の特異度を示した。さらに、陽性検体をポータブル次世

代シーケンサーにより即時遺伝子配列解析を行い、ウイルスの遺伝子型を同定

する技術を確立した。これら独自の乾燥技術やオンサイト遺伝子配列解析の技

術は様々な感染症に応用展開が可能であり、今後も幅広い感染症診断法の開発

を進める予定である。 

(2)-3. 家畜感染性トリパノソーマのヒト感染能獲得機構の解明 

 ヒトを始めとする霊長類は血清中に Trypanolytic factor (TLF)と呼ばれる

抗トリパノソーマ因子を有し、TLFはトリパノソーマに取り込まれて細胞溶解

を起こし原虫を殺滅する。従って家畜や野生動物が宿主となるトリパノソーマ

のヒトへの感染は通常は成立しない。しかし最近ベトナムにおいて、本来家畜

にしか感染しない Trypanosoma evansiが正常型 TLFを血清に含有する人に感

染した例が報告されている。T. evansiはアフリカ大陸、アジア・南米の家畜

に広く蔓延していることから、新たな人獣共通感染症の原因として監視すべき

病原体である。そこで T. evansiのヒト血清抵抗性の獲得機構を解明するた

め、in vitroで徐々に正常ヒト血清に馴化することで、ヒト血清抵抗性 T. 
evansiの作出を試みた。馴化前には 0.001％の血清濃度で 50％以上の原虫が殺

滅されたが、馴化後には 0.1％〜１％のヒト血清存在下で増殖可能な原虫株が

得られた。また、本抵抗性はヒト血清除去により感受性に戻る可逆性の変化で

あることから、エピジェネティックな変化であることが示唆された。これら原

虫株のトランスクリプトーム解析を行ったところ、TLFの原虫側レセプターで

あるハプトグロビンヘモグロビンレセプター（HpHbR）を含むポリシストロニ

ックな遺伝子群の有意な転写の減少が認められた。HpHbRの mRNA発現減少は、

ヒトアフリカトリパノソーマ症を起こす T. brucei gambienseでも報告されて



いるヒト血清抵抗性獲得メカニズムの１つであることから、自然界において

も、家畜トリパノソーマ T. evansiのヒトへの感染性獲得が同様な分子機構で

起こりうる可能性が示唆された。 

 

１７）分子病態・診断部門 特任助教 佐々木道仁 

(1) 研究テーマ 

• ウイルスの細胞感染機構、病原性発現機構に関する研究 

• 野生動物が保有するウイルスに関する研究 

(2) 平成２８～令和１年度の研究の総括 

(2)-1. 狂犬病ウイルスの細胞感染機構に関する研究 

狂犬病ウイルスの細胞内侵入の最初のステップである細胞表面への吸着機構

に関して研究した。狂犬病ウイルスが細胞表面へ吸着する際に利用する宿主の

吸着因子として、ヘパラン硫酸を同定し、ヘパラン硫酸と狂犬病ウイルスの結

合様式を詳細に解析した。狂犬病ウイルスエンベロープ糖タンパクであるＧタ

ンパクがヘパラン硫酸と結合し、その結合にヘパラン硫酸の硫酸基修飾およ

び、狂犬病ウイルスの Gタンパク質に存在する特定の塩基性アミノ酸残基が重

要な役割を担っていることを見出した。これらの解析により、狂犬病ウイルス

の細胞内侵入機構の一端を解明した。 

(2)-2. フラビウイルスの細胞内侵入および出芽機構に関する研究 

11 アミノ酸からなる発光ペプチドタグ HiBiTをウイルスの構造タンパク質

に融合することで、HiBiTを付加したフラビウイルスの subviral particle

（SVP-HiBiT）および virus like particle（VLP-HiBiT）を作製した。これら

の粒子が、フラビウイルス粒子の細胞内侵入及び出芽を高感度、定量的且つ簡

便に検出するよう有用なツールとなることを示した。 

(2)-3. コウモリが保有する A群ロタウイルスの研究 

ザンビアの洞窟に生息する食虫コウモリの糞便メタゲノム解析を実施し、A

群ロタウイルス（RVA）を検出した。過去にコウモリから検出された RVA株は

他動物由来株とは遠縁であり、コウモリ種特異的な RVA株であると考えられて

いる。しかしながら、全ゲノム解析の結果、検出した RVAは、全 11分節のう

ち 6分節はヒト臨床株の分節と 96−99%の塩基配列同一性を示し、残りの 5分節

は家畜や野生動物由来株と近縁であった。本結果は、コウモリがヒトと同じ遺

伝子型の RVAに感受性を有しており、種間伝播と遺伝子再集合（リアソータン

ト）による RVAの遺伝的多様性獲得に関与していることを示唆している。 

続いて、ザンビアに生息するフルーツコウモリの RVA保有状況を調査し、3

例のコウモリからウイルス遺伝子を検出した。このうち、ストローオオコウモ

リ（Eidolon helvum: E. helvum）から検出したウイルスは、カメルーンに生

息する E. helvumから検出されたウイルスとほぼ同一の塩基配列を有してい

た。本結果から、数千キロメートルに及ぶ長距離を移動する E. helvumが A群
ロタウイルスを遠隔地へ伝播している可能性が示された。 

(2)-4. 霊長類動物が保有するウイルスの研究 

ザンビアで採集したヒヒおよびサルの糞便検体を用いてメタゲノム解析を実

施し、11株の新規スマコウイルスを検出した。2018年に新規ウイルス科 



Smacoviridae へ分類されたスマコウイルスは、ヒトおよび動物の糞便から検

出された新しいウイルスであり、消化器疾患との関連が示唆されている。本研

究によりスマコウイルスの分布や宿主域に関する新たな知見を得た。 

 

１８）ザンビア拠点 特任助教 邱 永晋 

(1) 研究テーマ 

・ ザンビアにおけるボレリア属細菌に関する研究 

・ アジア・アフリカにおける節足動物媒介性細菌・原虫に関する研究 

・ 日本産爬虫類寄生性マダニ保有細菌に関する研究 

(2) 平成２８～令和１年度の研究の総括 

2015 年 9月から 2018年 5月までは、ザンビアに博士研究員として長期駐在

し、研究活動を行った。滞在中は、特に節足動物の採集に注力した。2019年 4

月からは特任助教として出張ベースでザンビアでの研究活動を行った。 

ザンビアにおいて初めて回帰熱患者の存在を見出した。解析の結果、患者か

ら分離されたボレリア属細菌は、北米大陸に分布する新世界型回帰熱群ボレリ

アに分類される新種であることが解った。追加の調査によって、この新種のボ

レリア属細菌は、患者が虫に刺咬された洞窟に生息するコウモリ（Rousettus 
aegyptiacus）が自然宿主でヒメダニの一種（Ornithodoros faini）が媒介節

足動物であることが解った。本研究は、世界で初めてアフリカ大陸に分布する

新世界型回帰熱ボレリアを分離した研究となり、その新菌種を Borrelia 
fainiiと命名することを提唱した。また、いままで回帰熱の分布が知られてい

なかった南部アフリカにおいても回帰熱が常在していることが解り、マラリア

等の熱性疾患の鑑別に回帰熱も加える必要があると考えられザンビア保健省に

報告した。本研究は、ザンビア大学獣医学部、ザンビア国立公園野生動物局、

ならびに国立感染症研究所との共同研究として実施された。また、この研究で

ボレリアを分離する過程で Trypanosoma 原虫が食虫コウモリから分離された。

系統樹解析の結果、Trypanosoma conorhiniに近縁な種と Trypanosoma 
dionisiiに近縁な種の 2種類の Trypanosoma 原虫が検出された。コウモリの

Trypanosoma 原虫は 30種を超えているが、その遺伝的多様性や進化、分布域な

どの多くは解明されていない。本研究はザンビアにおける分子生物学的検出手

法を用いたコウモリの Trypanosoma 原虫の初報告となった。 

アフリカにおける節足動物媒介性細菌・原虫に関する研究に関しては、ザン

ビアのイヌ血液サンプルを 247 検体採集し、マダニ媒介性のアナプラズマ科細

菌ならびに血液原虫の探索を行った。本研究では、犬の血液原虫（Babesia 
rossi、Babesia vogeli、Hepatozoon canis）を増幅産物の大きさで区別でき

るマルチプレックス PCRを開発した。全体で約 40％のイヌが Hepatozoon 
canisに感染していることが解り、感染率の高い地域では約 75％にのぼった。

また、Anaplasma platys や Ehrlichia canisなどのアナプラズマ科細菌も検出



された。特に Anaplasma platysはヒトへの感染も報告されており注意が必要

である。本研究は、ザンビア大学獣医学部ならびに北海道大学獣医学部との共

同研究として実施された。 

アジアにおける節足動物媒介性細菌に関する研究として、バングラディシュ

の野犬とマダニにおける紅斑熱群リケッチアとアナプラズマ科細菌の探索を行

った。イヌ血液 50サンプルとイヌとウシから採集したマダニ 169匹を解析し

た結果、29サンプルのイヌ血液からヴォルバキア属細菌が検出された。系統樹

解析の結果、線虫が保有するヴォルバキア細菌群に分類され、陽性サンプルの

イヌはフィラリア線虫に感染していると考えられた。また、マダニからは、紅

斑熱群リケッチアの Rickettsia monacensisと未同定のリケッチア属細菌が検

出された。Rickettsia monacensisはヨーロッパで人での感染例が報告されて

いる。一方、アナプラズマ科細菌としては、Anaplasma bovisがウシから取れ

たマダニで検出された。本研究がバングラディシュにおける紅斑熱群リケッチ

アと Anaplasma bovisの分子生物学的手法による検出の初報告となった。本研

究は、北海道大学獣医学部との共同研究として実施された。 

日本産爬虫類寄生性マダニ保有細菌に関する研究に関して、岡山理科大の共

同研究者らと共に 2019年 8月に西表島にてウミヘビからウミヘビキララマダ

ニ、ヤエヤマセマルハコガメからカメキララマダニを採集した。マダニ乳剤を

作製し、DNAと RNAを抽出した。今後、Rickettsia、 Anaplasma、Ehrlichia
などのマダニ媒介性細菌の検出・分離を行う予定である。 

 

１９）ザンビア拠点 特任助教 梶原将大 

(1) 研究テーマ 

・ ザンビアのコウモリにおけるフィロウイルスの分布調査 

・ 節足動物が媒介するブニヤウイルス感染症の疫学調査 

・ ザンビアにおけるマダニ媒介性フェニュイウイルスの調査 

(2) 平成２８～令和１年度の研究の総括 

(2)-1. ザンビアのコウモリにおけるフィロウイルスの分布調査 

 エボラウイルスおよびマールブルグウイルス (MARV) は共にフィロウイルス

科に属し、人に対して重篤な出血熱を引き起こす。ザンビアにおけるフィロウ

イルスの分布状況を明らかにする目的で、コウモリを対象とした疫学調査を実

施した。2014-2017 年にチョングウェ郡にある洞窟において 290頭のエジプト

ルーセットオオコウモリ (Rousettus aegyptiacus) を捕獲し血清検体を採取

し、フィロウイルスの表面糖タンパク質を抗原とする ELISA法によりコウモリ

血清からフィロウイルス特異抗体の検出を試みた。スクリーニングの結果、

158頭 (54.5%) のコウモリがフィロウイルスに対する抗体を保有しており、う

ち 127頭 (43.8%) が MARVに対する特異抗体を保有することがわかった。MARV

特異抗体の陽性率をコウモリの捕獲月ごとに比較したところ、毎年 11-12 月に



抗体保有率がピークを迎えることがわかった。以上のことから、ザンビアの R. 
aegyptiacus群において繰り返し MARV感染が流行していることが示唆された。 

2018年には 2, 9および 11 月にそれぞれ 22, 25 および 24頭の R. 
aegyptiacusiから臓器検体を採取し、RT-PCR法を用いて MRAV 遺伝子の検出を

試みた。遺伝学的スクリーニングの結果、2月および 11 月に捕獲したコウモリ

からは MARV 遺伝子が検出されなかった一方で、9月に捕獲したコウモリ 25頭

のうち 2頭から MARVの N, VP35 あるいは L遺伝子が検出された。ウイルスゲ

ノムの塩基配列に基づく分子系統学的解析の結果、ザンビアのコウモリから検

出された MARVはウガンダの R. aegyptiacusから検出された MARVおよびコン

ゴ民主共和国でヒトに感染した MARVに非常に近縁であることがわかった。こ

れまでザンビアでフィロウイルス感染症が発生したことはないが、本研究はザ

ンビアにもフィロウイルスが分布しており、マールブルグ熱が発生するリスク

があることを示している。R. aegyptiacus における MARV特異抗体の検出期間

は感染後 3ヶ月程度であることが既に報告されていることから、毎年 8-10月

の間にザンビアの R. aegyptiacus群内における MARV感染が増加するものと考

えられる。ウイルスへの曝露によるコウモリ群の抗体保有率の上昇に伴い MARV

感染の流行は一時沈静化するものの、時間経過に伴いコウモリ郡内における

MARV特異抗体を持たない個体の割合が増加することにより、再度 MARVの伝播

が活発化するものと思われる。今後も同コウモリ群のモニタリングを継続し、

ザンビアに分布する MARVの遺伝的多様性を明らかにすると共に、全ゲノム配

列の決定によりより詳細な遺伝的解析を行う必要があると考えている。 

(2)-2. 節足動物が媒介するブニヤウイルス感染症の疫学研究 

リフトバレー熱およびクリミア・コンゴ出血熱はそれぞれ蚊およびマダニが

媒介する人獣共通感染症であり重症例では出血熱症状を呈し死に至る。流行地

においては、蚊あるいはマダニと家畜 (ウシ、ヒツジ等)・野生動物の間で感

染環が成立しているが、媒介節足動物の刺咬や感染動物の体液を介してウイル

スはヒトへと伝播する。ザンビアはその周囲をリフトバレー熱およびクリミ

ア・コンゴ出血熱発生国に囲まれているものの、両感染症の発生に関する公式

な記録は残されていない。ザンビアにおける両感染症の公衆衛生学的なリスク

を正確に把握するために本研究を実施した。リフトバレー熱ウイルス (RVFV) 

およびクリミア・コンゴ出血熱ウイルス (CCHFV) の核タンパクを一過性に発

現した培養細胞を抗原とする免疫蛍光法により、ザンビアのウシを対象とした

血清疫学調査を実施したところ、10.2% (942頭中 96頭) および 8.4% (1,047

頭中 88頭) のウシがそれぞれ RVFVおよび CCHFV特異抗体を保有しており、ザ

ンビアに両ウイルスが分布していることが示唆された。また、ヒト血清を用い

たスクリーニングにおいても 1.6%の検体から CCHFV特異抗体が検出されたこと

から、マダニあるいは家畜からヒトへの散発的な CCHFVの伝播が起きているも

のと思われる。CCHFVの主要なベクターであるイボマダニ (Hyalomma sp.) 290
匹をザンビア国内で採取し、RT-PCR法を用いて CCHFV 遺伝子のスクリーニング

を実施したところ、11 検体から CCHFV 遺伝子が検出された。S遺伝子分節の塩

基配列に基づく分子系統解析の結果、ザンビアで検出されたウイルスは Africa 



3 系統のウイルスに属することがわかった。その一方で、ザンビア株の M遺伝

子分節の塩基配列は他の Africa 3 系統のウイルスのそれとは相同性が低く、

むしろアジアで検出された CCHFVと分子系統学的に近縁であることがわかっ

た。以上の結果から、ザンビアで検出された CCHFVはアフリカおよびアジアの

ウイルス間の遺伝子再集合により生じたウイルスを起源とすることが明らかと

なった。血清疫学調査により CCHFV特異抗体陽性と判定されたウシおよびヒト

はザンビアの広い地域で確認された。CCHFV 遺伝子を保有するイボマダニもザ

ンビアの様々な地域から採集されたことから、ザンビア国内において CCHFVが

広範囲に分布しており、散発的に家畜やヒトに感染している可能性が高いこと

が明らかとなった。 

(2)-3. ザンビアにおけるマダニ媒介性フェニュイウイルスの調査 

 重症熱性血小板減少症候群 (SFTS) はフェニュイウイルス科バンダウイルス

属のウイルス (SFTS virus) により引き起こされるマダニ媒介性の人獣共通感

染症である。アフリカのマダニが保有するフェニュイウイルスについてはほと

んど調査がされておらず、その公衆衛生学的なリスクについては未だ評価され

ていない。アフリカに分布するマダニ媒介性フェニュイウイルス (TBPV) の遺

伝的多様性を明らかにするため、ザンビア全土で採集したマダニ 2,327匹 (4

属 14種以上) を対象に TBPV 遺伝子のスクリーニングを行った。スクリーニン

グには TBPVを広範に検出することのできる RT-PCR法を用いた。スクリーニン

グの結果、13.1% (304匹) のマダニが TBPV 遺伝子を保有することがわかっ

た。L遺伝子分節の塩基配列に基づく分子系統解析の結果、ザンビアで検出さ

れた TBPVは少なくとも 8つの異なるクレードに分類され、一部のウイルスは

新規ウイルスであることが示唆された。また、過去にヒトに対して熱性疾患を

引き起こしたことのあるバンジャウイルス属に属するウイルスも検出された。

未吸血マダニ、吸血マダニおよび卵からも TBPV 遺伝子が検出されたことか

ら、TBPVは介卵感染により世代および成長ステージを超えてマダニ内で伝播、

維持されていることが示唆された。 

  



（２）学会誌、学術雑誌等に掲載された論文数 

業績の詳細については巻末に記載 

区分 平成 28 年度 平成 29 年度 平成 30 年度 令和 1 年度 

論文数     71     87     88     94 

  
（うち国際学会

誌に掲載された

論文数） 
    71     87     88     94 

    （うち国際

共著論文） 
    43     53     56     63 

  
国際共著論文の

割合 
    61%     61%     64%     67% 

 

（３）被引用数 

分野 被引用数 論文数 調査会社名 備考 

全分野 1961 340 

トムソン・ロイタ

ー・プロフェッシ

ョナル株式会社 

【対象期間】平

成 28年 4月 1日

～令和 1年 3月

31 日（2020 年 5

月時点） 

 

（４）受賞状況 

受賞者氏名 賞名 受賞年度 受賞対象となった研究題名等 

喜田 宏 北海道功労賞 平成 28 年度 
インフルエンザウイルスの生態解明と対策への

貢献 

佐々木 道仁 
第 39回日本分子生物学

会年会 優秀ポスター賞 
平成 28 年度 

ヘパラン硫酸を介した狂犬病ウイルスの細胞吸

着機構の解析 

喜田 宏 瑞宝重光章 平成 29 年度 
新型インフルエンザウイルス出現メカニズムの

解明 

喜田 宏 文化功労者顕彰 平成 29 年度 
インフルエンザウイルスの伝播経路やパンデミ

ックインフルエンザウイルスの出現機構の解明 

高田 礼人 
研究総長賞 奨励賞 

(北海道大学) 
平成 29年度 （特定の研究課題名無し） 

佐々木 道仁 
日本農学進歩賞 

（財団法人農学会） 
平成 29年度 動物が保有するウイルスの多様性とその起源 

林田 京子 
日本農学進歩賞 

（財団法人農学会） 
平成 30年度 簡便・迅速なオンサイト感染症診断技術の開発 

喜田 宏 
高橋賞 

（日本ワクチン学会） 
令和 1年度 

パンデミックインフルエンザワクチンの開発と

実用化研究 

 

 

  



６. 共同利用・共同研究拠点活動 

（１）概要 

 人獣共通感染症研究拠点としての教育・研究組織を充実させ、国際社会にお

ける喫緊の課題である人獣共通感染症の克服に向けた共同研究の推進と人材育

成を展開する。提案型共同研究である特定共同研究により、国内５機関と大型

共同研究を展開するとともに、公募型研究である一般共同研究により国内外を

問わず広く共同研究を公募し、共同研究委員会の審査の後採択された課題につ

いて共同研究を実施した。加えて、国内の産・官・学との共同研究を推進し

た。 

 

（２）共同利用・共同研究拠点経費による共同研究 

(1) 特定共同研究（平成 28年-令和 1年） 

研究組織名 研 究 課 題 

北海道大学 

人獣共通感染症リサーチセンター 

人獣共通感染症克服に向けたイノベーション創出と地球規模の感

染症対策 

滋賀医科大学 
カニクイザルを使用したインフルエンザウイルス感染の重症化因

子解明と予防法、治療法開発 

鳥取大学農学部附属鳥由来人獣共 

通感染症疫学研究センター 
鳥由来人獣共通感染症病原体の解析 

宮崎大学農学部 One Healthに向けた動物感染症制御の実践的教育・研究基盤強化 

東北大学災害科学国際研究所 
災害としての感染症リスクに対する分野融合型イノベーションと

地球規模の早 期対応に関する研究 

岐阜大学応用生物科学部附属 
野生動物管理学研究センター 

難治性人獣共通感染症の診断・予防・治療法の研究開発 

 

(2) 一般共同研究 

平成 28年度（19 件） 

研究代表者 研  究  課  題 受入教員 

阿部 貴志 節足動物と共生微生物間の水平伝播様式の俯瞰的解明 新潟大学 

高瀬 明 
インフルエンザウイルスと宿主細胞レセプターの結合特異性に関

する研究 
創価大学 

伊藤 直人 
遺伝子操作による高安全性狂犬病生ワクチンの開発：新規変異導

入による弱毒性状の安定化 
岐阜大学 

井上 浄 フィロウイルスに対する高機能抗体の創出 慶応義塾大学 

宗像 文男 
高分子量を有する病原体特異的分子のポリマー系圧電素子を用い

た新規高感度検出素子の開発 
東京都市大学 

堀口 安彦 ボルデテラ属菌の感染成立に必要な新規二成分制御系の解析 大阪大学 

松林 誠 
Apicomplexa 門原虫の比較ゲノム解析による弱毒化分子機構の解

明 
大阪府立大学 

後藤 康之 Leishmania tarentolae のゲノム解析 東京大学 

小泉 信夫 
異なる動物種から分離された Leptospira borgpetersenii 血清群

Javanica北海道 MLVAタイプのゲノム解析 

国立感染症研

究所 

佐藤 裕徳 
インフルエンザ対策へのゲノム情報およびタンパク質立体構造情

報の活用 

国立感染症研

究所 



和田 崇之 
動物感染症例においてゲノム非可塑性を示す抗酸菌種の遺伝的多

様性とその応用 
長崎大学 

麻田 正仁 次世代シーケンスによる脳性バベシア症原因分子の探索 長崎大学 

田村 豊 
フルオロキノロン系薬の標的部位としての Clostridium 

difficile の DNA gyrase の性状解析 
酪農学園大学 

川端 寛樹 軟ダニ(soft tick)媒介性感染症病原体のゲノム解析 
国立感染症研

究所 

寸田 祐嗣 狂犬病の早期発症予測因子の探索・同定のための実験的研究 鳥取大学 

川口 敦史 
アマンタジンとその誘導体の耐性変異株の出現に関する分子機構

の解明 
筑波大学 

三浦 信明 
インフルエンザウイルス HA蛋白質の pH依存性構造変化に関する

分子シミュレーション研究 

お茶の水女子

大学 

進藤 有一郎 
成人肺炎患者から分離された起炎微生物における薬剤耐性・予後

悪化に関わる遺伝子解析 
名古屋大学 

児玉 耕太 
細菌感染症に関する実験と計算の融合による次世代計算創薬法の

開発 
立命館大学 

 

平成 29年度（16件） 

研究代表者 研  究  課  題 受入教員 

伊藤 直人 狂犬病ウイルス N 蛋白質による自然免疫回避機序の解明 岐阜大学 

井上 浄 フィロウイルスに対する高機能抗体の創出 慶應義塾大学 

鈴木 忠樹 
経鼻インフルエンザワクチンにより誘導される粘膜抗体高機能化

機構の解明 

国立感染症研

究所 

川端 寛樹 新規ボレリア属細菌の遺伝学的ならびに病原学的特性の解析 
国立感染症研

究所 

児玉 耕太 
細菌感染症に関する実験と計算の融合による次世代計算創薬法の

開発 
立命館大学 

臼井 優 
フルオロキノロン系薬の標的部位としての Clostridium 
difficile の DNA gyrase の性状解析 

酪農学園大学 

村上 晋 リフトバレー熱ウイルスの細胞侵入に関与する分子の探索 東京大学 

阿部 貴志 病原原虫ゲノムにおける水平伝播遺伝子獲得過程の俯瞰的解明 新潟大学 

川口 敦史 
アマンタジン誘導体アダマンチルブロモチオフェン M2プロトチ

ャネル阻害機構の解明 
筑波大学 

坂口 美亜子 人獣共通感染性サルマラリア原虫のトランスクリプトーム解析 長崎大学 

小泉 信夫 
アカネズミ由来 Leptospira interrogans血清群 Autumnalisのゲ

ノム解析 

国立感染症研

究所 

和田 崇之 
病原性抗酸菌種のゲノム全長解読に基づく分子進化学および分子

疫学的解析 
長崎大学 

中田 行彦 複雑な感染症流行動態の数理モデリング 島根大学 

中山 真彰 遅発育性抗酸菌の増殖速度を規定する因子の解析 岡山大学 

堀口 安彦 ボルデテラ属細菌の感染病態発症機構の解析 大阪大学 

小川 寛人 ガーナ共和国のブタにおけるフィロウイルスの血清疫学調査 岡山大学 

 

平成 30年度（16件） 

研究代表者 研  究  課  題 受入教員 

西山 祥子 
脂質輸送機構を介したアルボウイルスの蚊での体内輸送と垂直感

染機構の解明 
岐阜大学 

中山 真彰 抗酸菌の葉酸代謝機構の解明と新規抗結核薬の開発に関する研究 岡山大学 

直  亨則 
メタニューモウイルスゲノムにおける重複塩基配列獲得メカニズ

ムの解明 

国立感染症研

究所 

鈴木 仁人 病原細菌の RNA直接解読によるトランスクリプトーム解析 
国立感染症研

究所 



藤木 純平 バクテリオファージを用いた薬剤耐性菌制御基盤の構築 酪農学園大学 

鈴木 忠樹 
経鼻インフルエンザワクチンにより誘導される粘膜抗体高機能化

機構の解明 

国立感染症研

究所 

宗像 文男 
病原体特異的生体高分子検知用ポリマーピエゾバイオセンサーの

開発 
東京都市大学 

山本 典史 
インフルエンザウイルス薬剤耐性化の分子機構についての理論的

研究 
千葉工業大学 

児玉 耕太 
細菌感染症に関する実験と計算の融合による次世代計算創薬法の

開発 
立命館大学 

松林 誠 
Apicomplexa 門モデル原虫の弱毒化過程における段階的比較ゲノ

ム解析 
大阪府立大学 

佐藤 豊孝 

次世代シークエンサーを用いた、動物および人医療に潜む超低頻

度薬剤耐性菌または未知の耐性獲得機構を持つ薬剤耐性菌の耐性

機構の解明と分子疫学的解析 

札幌医科大学 

中田 行彦 複雑な感染症流行動態の数理モデリング 島根大学 

川端 寛樹 回帰熱帯病原体 Borrelia fainii の自然宿主と伝藩経路の解析 
国立感染症研

究所 

阿部 貴志 
ゲノム塩基組成から探る病原性微生物ゲノム多様性とその機能の

解明 
新潟大学 

堀口 安彦 ボルデテラ属細菌の発咳機構の解析 大阪大学 

井上 浄 
改良型 SLOT法を用いたフィロウイルスに対する高機能抗体の創

出 
慶應義塾大学 

 

令和 1年度（24件） 
研究代表者 研  究  課  題 所属機関 

鈴木 忠樹 抗インフルエンザウイルス四量体型 SIgA 抗体形成機構の解明 国立感染症研

究所 

西山 祥子 脂質輸送機構を介したアルボウイルスの蚊での体内輸送と垂直感

染機構の解明 

岐阜大学 

井上 浄 改良型 SLOT法を用いたフィロウイルスに対する高機能抗体の創出 慶應義塾大学 

阿部 貴志 連続塩基組成に基づくゲノムコンタミ除去ツールの開発と実デー

タヘの応用 

新潟大学 

南保 明日香 エボラウイルス粒子形成における生体膜動態の役割 長崎大学 

鈴木 仁人 細菌の病原性と薬剤耐性のエピ遺伝学的解析 国立感染症研

究所 

宗像 文男 病原体特異的生体高分子検知用ポリマーピエゾバイオセンサーの

開発 

東京都市大学 

児玉 耕太 細菌感染症に関する実験と計算の融合による次世代計算創薬法の

開発 

立命館大学 

港 雄介 Genome-wide identification of genes responsible for 

delamanid resistance in J!ycobacterium tuberculosis 

University of 

Minnesota 

藤木 純平 薬剤耐性菌に対するファージライブラリーの構築 酪農学園大学 

松林 誠 経代的比較ゲノム解析による Apicomplexa 門原虫の弱毒化責任遺

伝子の同定 

大阪府立大学 

中山 真彰 新規抗結核薬の開発を目指した葉酸代謝系に関与する代謝酵素の

役割 

岡山大学 

川端 寛樹 回帰熱病原体 Borrelia fainii の病態解析モデルの作成と病原

性・組織向性の解析 

国立感染症研

究所 

直 亨則 ヒトメタニューモウィルスの進化メカニズム解明 国立感染症研

究所 



Hassan 

Mahmoud  

Mohamed 

Abdellatef 

エジプトで分離された結核菌群菌の遺伝子解析  

Egypt, South 

Valley 

University 

和田 崇之 結核菌外群種のゲノム解読に基づく分子進化学的解析 長崎大学 

臼井 優 薬剤耐性菌対策のための堆肥・畜産排水の実態解明 酪農学園大学 

堀口 安彦 ボルデテラ属細菌の系統進化における感染性獲得メカニズムの理

解 

大阪大学 

Setivono Agus Identification of pathogens from domestic and wild animals 

in Indonesia 

Indonesia、 

Bogor 

Agricultural 

University 

山本 典史 インフルエンザウイルス薬剤耐性化の分子機構についての理論的

研究 

千葉工業大学 

中田 行彦 複雑な感染症流行動態の数理モデリング 島根大学 

佐藤 豊孝 伴侶動物およびヒト由来薬剤耐性菌の遺伝子学的類似性の検討 札幌医科大学 

麻田 正仁 ヤギマラリア原虫 Plasmodium caprae のゲノム解読 長崎大学 

立石 善隆 非結核性抗酸菌患者由来株のゲノム基盤構築 新潟大学 

 

（３）国内共同研究先一覧 

(1) 大学 

・ 愛知医大 

・ 旭川医大 

・ 大阪大学 

・ 岡山大学 医歯薬学総合研究科 

・ 岡山理科大学 

・ 帯広畜産大学 

・ 北里大学生命科学研究所 

・ 吉備国際大学 

・ 吉備国際大学 保健医療福祉学部 

・ 岐阜大学応用生物科学部共同獣医学科 

・ 九州大学 

・ 杏林大学医学研究科 

・ 札幌医科大学 医学部 微生物学教室 

・ 産業技術総合研究所 

・ 自治医科大学 

・ 創薬疾患研究所 

・ 千葉工業大学 

・ 東海大学 

・ 東京工業大学 

・ 東京大学医科学研究所 

・ 東京大学農学部 



・ 東京大学薬学部 

・ 東京都市大学 工学部 エネルギー工学科 

・ 同志社大学 

・ 東北大学災害科学国際研究所 災害感染症学分野 

・ 東北大学大学院 医工学研究所  

・ 長浜バイオ大学 

・ 日本大学 

・ 広島大学歯学部 

・ 藤田医科大学医学部 

・ 吉田学園 

・ 酪農学園大学獣医学群 

・ 旭川医科大学 

・ 横浜市立大学 生命医科学研究科 

・ 岐阜大学医学部 

・ 岐阜大学応用生物科学部 

・ 慶應義塾大学先導研究センタ－ 

・ 三重大学医学部 

・ 山口大学農学部 

・ 鹿児島大学 

・ 新潟大学医学部 

・ 大阪大学微生物病研究所 

・ 長崎大学 熱帯医学研究所 

・ 鳥取大学 医学部 感染制御学講座 

・ 東京大学大学院理学系研究科 

・ 日本獣医生命科学大学 

・ 名古屋大学理学部化学科 

(2) 国公立試験研究機関等 

・ 国立感染症研究所 ウイルス第一部 

・ 国立感染症研究所 感染病理部 

・ 国立感染症研究所 細菌第一部 

・ 国立感染症研究所 細菌第二部 

・ 国立感染症研究所 獣医科学部 

・ 国立感染症研究所 ハンセン病研究センター 

・ 国立がんセンター 

・ 国立精神・神経センター 

・ 神戸市環境保健研究所 



・ 大阪健康安全基盤研究所 

・ 大阪府立公衆衛生研究所 

 

(2) 学内他部局 

・ 北海道大学病院 

・ 北海道大学薬学研究院 創薬科学研究教育センター 

・ 北海道大学獣医学研究院 

・ 北海道大学医学部 

・ 北海道大学医学研究院 

・ 北海道大学獣医学研究院 

・ 北海道大学薬学研究院 

 

(3) 民間企業等 

・ 株式会社 TBA 
・ 関東化学（株） 試薬事業本部 

・ 協和発酵キリン株式会社 

・ 塩野義製薬株式会社 

・ 大研医器株式会社 

・ デンカ生研株式会社 

・ 日本 BCG 製造 

・ 日本中央競馬会 

・ 扶桑薬品工業（株） 

・ ライラックファーマ株式会社 

・ 大塚製薬微生物研究所 

・ 扶桑薬品工業 

 

  



（４）学術資料の利用・提供・整備状況 

  資料名   資料の概要   整備の状況、利用・提供方法 

1 
インフルエンザウイルス株

ライブラリー 

家禽、家畜およびヒトを含む

哺乳動物のインフルエンザの

疫学調査を実施し、分離され

たインフルエンザウイルスと

実験室内で作出した遺伝子再

集合ウイルスを系統保存して

いる。 

144亜型 5,071株のウイルスの

系統保存が完了。このライブラ

リーに随時、追加、更新してい

る。ワクチンおよび診断抗原と

しての利用価値が高く、米国

NIHおよび CDC等、国内外の研

究機関にウイルス株および、遺

伝子情報を供給している。 

  保有数/利用・提供状況 平成 28 年度 平成 29年度 平成 30年度 令和 1年度 

  保有数   2983 3723 4652 5071 

  利用・提供区分 公開・供与 公開・供与 公開・供与 公開・供与 

  利用件数 総利用件数 14 65 160 128 

    
内共同利用・

共同研究者 
13 12 55 5 

 

  資料名   資料の概要   整備の状況、利用・提供方法 

2 
抗体・抗血清・株化細胞ラ

イブラリー 

インフルエンザウイルス、フ

ィロウイルスほかのウイルス

蛋白質に対するモノクローナ

ル抗体産生ハイブリドーマ、

抗体、高度免疫血清及びコウ

モリ等由来細胞株を系統保存

している。 

インフルエンザ Aウイルスヘマ

グルチニン特異抗体をはじめ、

フィロウイルス、ラブドウイル

ス等の蛋白質に対するモノクロ

ーナル抗体および抗血清及びコ

ウモリ由来細胞株を保存してい

る。診断用抗体及び研究用試薬

等としての利用価値が高く、国

内外の研究機関等に提供してい

る。  

  保有数/利用・提供状況 平成 28 年度 平成 29年度 平成 30年度 令和 1年度 

  保有数   695 721 751 751 

  利用・提供区分 公開・供与 公開・供与 公開・供与 公開・供与 

  利用件数 総利用件数 83 88 82 76 

    
内共同利用・

共同研究者 
66 69 61 58 

 

  資料名   資料の概要   整備の状況、利用・提供方法 

3 
遺伝子・ベクターライブラ

リー 

病原体のゲノム、独自にクロ

ーニングした遺伝子の cDNA

及び開発したプラスミドベク

ターを系統保存している。 

保有する遺伝子及びベクターの

リストをデータベース化し、分

与依頼に応じて、利用者に提供

している。 

  保有数/利用・提供状況 平成 28 年度 平成 29年度 平成 30年度 令和 1年度 

  保有数   5200 5480 5634 5756 

  利用・提供区分 公開・供与 公開・供与 公開・供与 公開・供与 

  利用件数 総利用件数 365 349 324 346 

  
  

内共同利用・

共同研究者 
365 376 298 320 



（５）データベースの作成・公開状況 

  資料名   蓄積情報の概要 公開方法   

1 
インフルエンザウイルス株

データベース 

北海道大学が保有するインフル

エンザウイルス株のデータベー

ス。北海道大学のインフルエン

ザウイルス株ライブラリーに系

統保存したウイルス株につい

て，その病原性，抗原性，遺伝

子情報と発育卵における増殖能

に関する情報をウェブサイトに

公開している。 

ウェブサイトに公開 

http://virusdb.czc.hokudai.

ac.jp/ 

  蓄積量/利用・提供状況 平成 28 年度 平成 29年度 平成 30年度 令和 1年度 

  蓄積量/利用・提供状況 2983 3723 4652 5071 

  利用件数 総利用件数 859 853 1064 638 

    
内共同利用・

共同研究者 
80 142 116 66 

 

  資料名   蓄積情報の概要 公開方法   

2 TOTデータベース 

Theileria orientalisの全ゲノ

ムと遺伝子情報を網羅した世界

唯一のデータベース。 

ウェブサイトに公開 

http://totdb.czc.hokudai.ac

.jp/ 

  蓄積量/利用・提供状況 平成 28 年度 平成 29年度 平成 30年度 令和 1年度 

  蓄積量/利用・提供状況 178 178 178   

  利用件数 総利用件数 不明 不明 不明 公開終了 

    
内共同利用・

共同研究者 
不明 不明 不明   

  



７．国際交流状況 

（１）理念・目標 

 「感染症には国境がない」との言葉の通り、我が国も CIVID-19、デング熱な

ど多くの感染症の侵入の脅威にさらされている。これらの研究を実施し、その対

策を講ずるには感染症の発生国での調査研究が不可欠である。同時に、研究資源

の収奪につながらないよう、現地研究者との密接な共同研究と相手国側の人材

の育成も重要である。この様な観点から、獲得した競争的資金等を基礎研究に費

やすのに加えて、海外拠点の設立と維持、海外との共同研究、疫学調査にも多額

の経費を使用している。また目標の一つに掲げていた世界保健機関（WHO）研究

協力センターの指定を2011年に受け、提示された活動目標を大きく上回る成果

を挙げたことから、２度の認定更新を受け、現在も精力的にその活動を推進して

いる。また、OIE鳥インフルエンザレファレンスラボラトリーとしての機能を強

化するために2017年3月に国際規格「ISO17025」の認証を取得した。更に、2019

年２月には、国際規格「ISO17025 2017」」の認証を取得し，世界各国から依頼

の検査に従事することにより、世界における鳥インフルエンザ対策に貢献した。 

本センターは毎年の活動報告により、６年毎に継続の可否の審査が行われる

ことから、継続的な国際協力活動が必要である。人獣共通感染症リサーチセン

ターの国際共同研究ネットワークはアジア、アフリカを中心に世界的に広が

り、これらの国からの留学生、研修生の受け入れも積極的に行っており、ネッ

トワークの強化と拡大を常に図っている。この様な国際交流は、広い視野を持

った若手研究者の育成、多数の国際共著論文の発表や、国際的な認知度の向上

につながっており、本センターの活動の重要な柱の一つとなっている。 

 

（２）国際共同研究先一覧（３０ヵ国、７９機関） 

・ 世界保健機関（WHO） 

・ 国際獣疫事務局（OIE） 

・ 国際連合食糧農業機関（FAO） 

・ アイルランド アイルランド大学ダブリン校 

・ アメリカ合衆国 Global Virus Network 

・ アメリカ合衆国 Icahn School of Medicine at Mount Sinai 

・ アメリカ合衆国 The Scrpps Research Institute  

・ アメリカ合衆国  York University, Department of Mathematics and 

Statistics 

・ アメリカ合衆国 ウイスコンシン大学 

・ アメリカ合衆国 テキサス大学 

・ アメリカ合衆国 ハドソン医科学研究所 

・ アメリカ合衆国 フロリダ大学 



・ アメリカ合衆国 ロッキーマウンテン研究所 

・ アメリカ合衆国 米国国立衛生研究所 

・ イギリス Radcliffe  Department of Medicine, University of Oxford 

・ インドネシア アイルランガ大学 

・ インドネシア サムラトランギ大学 

・ インドネシア ボゴール農業大学 

・ エジプト National TB Program 

・ エジプト サウスバレー大学獣医学部 

・ オーストラリア メルボルン大学 

・ カザフスタン Research Institute for Biological Safety Problems 

・ カタール Weill Cornell Medicine in Qatar 

・ カナダ National Microbiology Laboratory 

・ コンゴ民主共和国 Central Veterinary Laboratory 

・ コンゴ民主共和国 National Pedagogic University 

・ コンゴ民主共和国 University of Kinshasa 

・ コンゴ民主共和国 キンシャサ獣医学研究所 

・ サウジアラビア KAUST 

・ ザンビア ACEIDHA 

・ ザンビア CVRI  

・ ザンビア Department of Veterinary Services, Ministry of Fisheries and 

Livestock 

・ ザンビア Global Virus Network Affilate Center of Excellence 

・ ザンビア Hillview Medical Centre 

・ ザンビア Tuberculosis and leprosy trasut 

・ ザンビア University Teaching Hospital 

・ ザンビア ザンビア大学獣医学部 

・ ザンビア 保健省 

・ ザンビア 野生動物局 

・ シエラレオネ シエラレオネ大学 

・ ジンバブエ Central Veterinary Research and Diagnostic Laboratory 

・ スリランカ ペラデニア大学 

・ タイ カセサート大学 獣医学部 

・ タイ タマサート大学 

・ タイ タマサート大学 公衆衛生学部 

・ タイ チュラロンコーン大学 獣医学部 

・ タイ マハナコン大学 



・ タイ マヒドン大学 

・ タイ マヒドン大学 公衆衛生学部 

・ タイ 公衆衛生省 

・ タイ 国立予防衛生研究所 

・ タイ 保健省 

・ 中国 ハルピン医科大学 

・ ドイツ Infection Biology Unit, German Primate Center 

・ ドイツ The Max-Planck Institute of Biochemistry 

・ ドイツ ボン大学 

・ ネパール ドイツ-ネパール結核プロジェクト 

・ ネパール 国家結核協会 

・ ハイチ 保健省 

・ バングラディシュ アポロ病院ダッカ 

・ バングラデシュ 国際下痢症共同研究センター 

・ フィリピン フィリピン大学 

・ フィリピン 国立サンラザロ病院 

・ フィリピン 国立水牛センター 

・ フィリピン 中央ルソン州立大学 

・ ブラジル オズワルドクルズ財団 

・ ベトナム IVVI at NIHE 

・ ベトナム ベトナム国立衛生疫学研究所 

・ ボリビア Gabriel Rene Moreno大学獣医学部 

・ マラウィ Collage of Medicine 

・ マラウィ National Tuberculosis Reference Laboratory 

・ マラウィ リロンゲ生命科学大学 

・ マラウィ 保健省 

・ ミャンマー 保健省 

・ ミャンマー 保健省 医学研究局 

・ モザンビーク 保健省 

・ モンゴル Institute of Veterinary Medicine 

・ モンゴル 獣医学中央研究所 

・ 台湾 中興大学 

 

  



（３）学術国際交流協定の状況 

期間 相手国・機関名 協定名 
平成 28
年度 

平成 29
年度 

平成 30
年度 

令和 1 
年度 

      
受

入 
派

遣 
受

入 
派

遣 
受

入 
派

遣 
受

入 
派

遣 

H23 年 1 月～

R7 年 2 月 
ザンビア・ザンビ

ア大学獣医学部 
MEMORANDUM OF 
UNDERSTANDING 14 48 15 52 15 52 9 43 

H25 年 5 月～

R4 年 4 月 

ジンバブエ・ジン

バブエ大学獣医学

部 

MEMORANDUM OF 
UNDERSTANDING ON 
GENERAL AGREEMENT 
FOR ACADEMIC 
COOPERATION 

0 0 0 0 0 0 0 0 

H25 年 5 月～

R4 年 4 月 

ジンバブエ・農

業・機械・灌漑省

獣医技術サービス

局 

MEMORANDUM OF 
UNDERSTANDING ON 
GENERAL AGREEMENT 
FOR ACADEMIC 
COOPERATION 

0 0 0 0 0 0 0 0 

H25 年 5 月～

R4 年 4 月 

ジンバブエ・農

業・機械・灌漑省

ツェツェバエ規制

局 

MEMORANDUM OF 
UNDERSTANDING ON 
GENERAL AGREEMENT 
FOR ACADEMIC 
COOPERATION 

0 0 0 0 0 0 0 0 

H25 年 6 月～

R5 年 6 月 
ミャンマー・保健

省・医学研究局 

AGREEMENT FOR 
ACADEMIC 
COOPERATION 

1 0 0 0 0 0 0 4 

H26 年 7 月～

R6 年 7 月 

オーストラリア・

メルボルン大学微

生物・免疫学部 

ACADEMIC EXCHANGE 
AGREEMENT  13 1 8 0 8 0 10 2 

H26 年 9 月～

R1 年 9 月 
台湾・国立中興大

学 
ACADEMIC EXCHANGE 
AGREEMENT  0 2 0 0 0 0 0 0 

H26 年 12 月～

R6 年 11 月 

ベトナム・ベトナ

ム国立衛生疫学研

究所 

AGREEMENT FOR 
ACADEMIC 
COLLABORATION 

1 5 0 1 0 1 0 1 

H28 年 4 月～

R6 年 4 月 

ネパール・自然保

護ナショナルトラ

スト／ネパール結

核対策協会／ドイ

ツ−ネパール結核

対策プロジェクト 

MEMORANDUM OF 
UNDERSTANDING ON 
GENERAL AGREEMENT 
FOR ACADEMIC 
COOPERATION 

0 2 0 1 0 1 0 0 

H28 年 6 月～

R6 年 6月 

ブラジル・ブラジ

ルオズワルドクル

ズ財団 

AGREEMENT FOR 
ACADEMIC 
COLLABORATION 

4 4 0 0 0 0 1 1 

H28 年 7 月～

R3 年 7 月 

インドネシア・ボ

ゴール農科大学獣

医学部 

AGREEMENT FOR 
ACADEMIC 
COLLABORATION 

0 0 0 4 0 4 2 0 

H28 年 10 月～

自動更新 
スーダン・ハルツ

ーム大学獣医学部 
MEMORANDUM OF 
UNDERSTANDING 0 0 0 0 0 0 0 0 

H29 年 1 月～

R3 年 1 月 

韓国・全北大学校 

韓国人獣共通感染

症研究所 

MEMORANDUM OF 
UNDERSTANDING 0 0 0 0 0 0 0 0 

H26 年 11 月～

R6 年 10 月 

アイルランド・ア

イルランド国立大

学ダブリン校 

ACADEMIC EXCHANGE 
AGREEMENT  0 0 2 4 2 4 7 0 



H27 年 1 月～

自動更新 
タイ・タマサート

大学公衆衛生学 
ACADEMIC EXCHANGE 
AGREEMENT 0 0 6 6 6 6 7 2 

H24 年 2 月～

自動更新 
タイ・マヒドン大

学獣医学部 
ACADEMIC EXCHANGE 
AGREEMENT 0 0 1 2 1 2 0 0 

H24 年 2 月～

自動更新 
タイ・マヒドン大

学公衆衛生学部 
ACADEMIC EXCHANGE 
AGREEMENT 1 0 1 1 1 1 1 0 

H24 年 2 月～

自動更新 

タイ・マヒドン大

学・医学部シリラ

ー病院 

ACADEMIC EXCHANGE 
AGREEMENT 0 0 0 0 0 0 0 0 

H21 年 12 月～

自動更新 

フィリピン・フィ

リピン水牛センタ

ー 

ACADEMIC EXCHANGE 
AGREEMENT  1 0 1 0 1 0 1 0 

H29 年 3 月～

R3 年 3 月 
アメリカ・コロラ

ド州立大学 
ACADEMIC EXCHANGE 
AGREEMENT  0 0 0 0 2 4 0 2 

H26 12 月～

R6 年 11 月 

サウジアラビア・

アブドラ国王科学

技術大学 

MEMORANDUM OF 
UNDERSTANDING  0 0 0 0 0 0 2 0 

 

  



（４）国際的な研究プロジェクトへの参加状況 

相手国名・研究機関名 研究プロジェクト等の概要 関係研究者名 

オーストラリア・メルボルン大学、ア

イルランド・アイルランド国立大学ダ

ブリン校、サウジアラビア・アブドラ

王立科学技術大学 

名称：Consortium for the Control of 

Zoonoses 

メルボルン大学、アイルランド大学ダブリ

ン校、アブドラ国王科学技術大学および北

海道大学が人獣共通感染症の克服に向けた

イノベーション創出のために実施する国際

共同研究のコンソーシアムである。4大学

から計 30名以上が参加する。 

喜田 宏 

杉本 千尋 

澤 洋文 

高田 礼人 

鈴木 定彦 

東 秀明 

伊藤 公人 

磯田 典和 

五十嵐 学 

中島 千絵 

山岸 潤也 

新開 大史 

オーストラリア、カナダ、中国、ドイ

ツ、インド、アイルランド、イスラエ

ル、イタリア、ロシア、英国、南アフ

リカ、南米諸国、スペイン、スウェー

デン、米国、アフリカ(1)、オーストラ

リア(1)、アジア(3)、欧州(10)、中東

(1)、南米(2)、北米(11)の計 29 機関 

名称：Global Virus Network 

新興感染症に対応して政府機関に科学的見

地から提言をする国際ネットワークプロジ

ェクト。ウイルス感染症のサーベイランス

や人材育成において、連携・協働してい

る。 

澤 洋文 

ベルギー(2)、カナダ(2)、中国(2)、ド

イツ(1)、ハンガリー(2)、イタリア

(1)、 日本(2)、ケニア(1)、オランダ

(4)、韓国(2)、スウェーデン(1)、台湾

(1)、イギリス(6)、アメリカ(4)、ベト

ナム(1) 

名称：The Global Consortium for H5N8 

and Related Influenza Viruses 

世界各国に拡散し、家禽の大きな被害をも

たらしている H5N8 インフルエンザウイル

スについて、世界各国の研究者が協力し、

遺伝子データ、疫学データ、貿易データを

解析し、その拡散の要因を調査している。 

喜田 宏 

アメリカ(9)、ドイツ(1)、ガボン(1)、

ロシア(1)、南アフリカ(1)、イギリス

(1)、フランス(1) 

名称：International Committee on 

Taxonomy of Viruses (ICTV) Filoviridae 

Study Group 

フィロウイルスの分類および命名方法に関

して、学術的見地から提言をする国際研究

グループ。 

高田 礼人 

アメリカ(15)、カナダ(2)、イスラエル

(1)、ウガンダ(1)、ベルギー(1) 

名称：Viral Hemorrhagic Fever 

Immunotherapeutic Consortium (VIC) 

出血熱ウイルスによる感染症に対する抗体

医薬の開発を目指した国際コンソーシア

ム。モノクローナル抗体のエピトープ解析

や治療効果判定などを行っている。 

高田 礼人 

WHO、KwaZulu-Natal 大学、南アフリカ

農業省、Ghent 大学、アルゼンチン国

立感染症研究所、Addis Ababa大学、

イラン保健省、ブータン農林省、タ

イ・Mahanakorn 大学、OIE東京事務

所、FAOジンバブエ、フィリピン水牛

センター、アルバニア公衆衛生研究

所、ザンビア大学、エクアドル中央大

学 

名称：Advisory Group on Integrated 

Surveillance of Antimicrobial 

Resistance薬剤耐性菌の軽減を目指して、

地球規模で家畜ならびに食品での薬剤耐性

菌のサーベイランスを実施して、薬剤耐性

菌蔓延防止策立案のための基礎データを収

集する。 

鈴木 定彦中島 

千絵磯田 典和 

 



（５）国際シンポジウム等の主催及び参加状況 

主催した主な国際シンポジウム 

平成 28年度 

  開催時期 国際シンポジウム等名称 参加人数（人） 

1 H28 年 10 月 23-25 日 
8th International Global Virus Network 

Meeting 
218 

2 H28 年 9月 5-8 日 
The 15th Awaji International Forum on 

Infection and Immunity 
211 

3 H29 年 3月 3日 

JICA Technical Cooperation Project for 

“Joint Symposium on Viral Zoonoses in 

Africa” under the Scheme of SATREPS, 

Scientific Meeting 

80 

4 H29 年 2月 17 日 The 2nd J-GRID International Symposium 70 

5 H29 年 2月 20 日 

The 2nd International Conference on the 

Control Measure of Neglected Tropical 

Diseases 

28 

6 H28 年 10 月 11-12 日 
Innovative Mathematical Modeling for the 

Analysis of Infectious Disease Data 
30 

 

平成 29年度 

  開催時期 国際シンポジウム等名称 参加人数（人） 

1 H29 年 7月 21 日 The 5th Bacteriology Special Seminar 47 

2 H29 年 8月 2日 Second Lecture Series on One Health in HU 48 

3 H29 年 9月 5-8 日 
The 16th Awaji International Forum on 

Infection and Immunity 
133 

4 H29 年 9月 12-14 日 

WHO Advisory Group on Integrated 

Surveillance of Antimicrobial Resistance 

Meeting 

26 

5 H29 年 10 月 19-20 日 

2nd International Joint Symposium: 

Promotion of Infectious Disease Research 

Cooperation between Africa and Japan toward 

Science, Technology and Innovation 

96 

 

平成 30年度 

  開催時期 国際シンポジウム等名称 参加人数（人） 

1 H30 年 5月 30 日 
Seminar on reviewing AGISAR research call 

in Thailand, Philippines, and Japan 
33 

2 H30 年 9月 10-13 日 
The 17th Awaji International Forum on 

Infection and Immunity 
190 



3 H30 年 11 月 15-16 日 

3rd International Joint Symposium: 

Promotion of Infectious Disease Research 

Cooperation between Africa and Japan toward 

Science, Technology and Innovation. 

136 

4 H30 年 12 月 20 日 The 3rd Lecture Series on One Health 64 

5 H31 年 1月 21 日 The 4th J-GRID International Symposium 68 

 

 

令和 1 年度 

  開催時期 国際シンポジウム等名称 参加人数 

1 R1 年 5月 14 日 The 4th Lecture Series on One Health 44 

2 R1 年 6月 21 日 The 9th Bacteriology Special Seminar 46 

3 R1 年 7月 10 日 
Symposium and Workshop for Diagnosis by 

Sequencing using MinION 
35 

4 R1 年 7月 31 日 

The 4th International Joint Symposium: 

Promotion of Infectious Disease Research 

Cooperation between Africa and Japan toward 

Science, Technology and Innovation 

224 

5 R1 年 9月 19 日 

training course of infection, immunity, 

diagnosis, and pathogenesis of virus 

pathogens 

25 

 

（６）研究者の海外派遣状況・外国人研究者の招へい状況 
                                                        単位（人） 

    平成 28 年度 平成 29 年度 平成 30 年度 令和 1 年度 

    

派遣

状況 

招へい

状況 

派遣

状況 

招へい

状況 

派遣

状況 

招へい

状況 

派遣

状況 

招へい

状況 

合計 120 44 120 47 2,724 50 2643 1170 

事業区分 文部科学省事業 4 0 1 0 65 0 78 78 

 
日本学術振興会事業 16 0 17 0 182 2 93 223 

 
当該法人による事業 25 30 24 30 484 10 821 60 

  その他の事業 75 14 78 17 1,993 38 1651 809 

派遣・招聘

先国 ①アジア 35 9 30 12 444 23 336 51 

 
②北米 9 1 6 1 242 3 77 14 

 
③中南米 6 1 5 0 58 1 20 25 

 
④ヨーロッパ 13 7 15 5 160 4 424 6 

 
⑤オセアニア 2 13 3 8 15 2 0 0 

 
⑥中東 0 2 1 1 29 2 15 0 

  ⑦アフリカ 55 11 60 20 1,716 15 1575 80 

 

  



８. 教育活動・人材育成 

（１）概要 

 人獣共通感染症リサーチセンターは北海道大学獣医学研究科の協力講座とし

て大学院教育に参画してきた。当センターの教員は感染症研究の研究者ならび

に感染症対策の専門家を育成することを目的として、微生物学、感染症学はもと

より、計算機科学を用いた病原体進化解析、感染症モデル解析という従来の医

学・獣医学教育にはなかった分野もカバーし、多岐にわたる感染症対策関連の教

育分野を構築してきた。グローバル COE プログラム「人獣共通感染症国際共同

教育研究拠点の形成」（平成 20～24 年度）ならびに獣医学研究科博士課程教育

リーディングプログラム「One Healthに貢献する獣医科学グローバルリーダー

育成追うログラム」（平成 23～29年度）に加えて、「One Health フロンティア

卓越大学院プログラム」（平成 30年度採択、現在進行中）において、センター

所属教員の多くがプログラム担当者として加わり、また、平成 29年度より開講

した新たな博士課程大学院「国際感染症学院」においては担当教員として、「人

獣共通感染症対策専門家」の養成を行ってきた。人獣共通感染症対策専門家養成

コースでは、感染症とそれを引き起こす病原体に関する卓越した専門知識を有

し、実践的な応用力を備え、かつ、国際舞台での感染症対策および教育・研究に

リーダーシップを発揮できる人材を育成してきており、これまでに海外からの

留学生 43 名を含む 82 名の資格認定者を輩出し、世界に輩出してきた。輩出先

は、国際機関、各国保健省、大学、民間企業等、多岐にわたる。さらに、平成 30

年８月からは、国際協力機構（JICA）全面支援を受けて、博士の学位を有する研

究者、医療従事者、教員、行政官、感染症関連機関職員または同等の知識・経験

を有する人材を対象とする、感染症克服のためのリーダー育成プログラムであ

る「人獣共通感染症対策グローバルエキスパート（Global Zoonosis Control 

Expert）養成プログラム」を開始した。当該プログラムは、感染症の発生現場に

おいて、人獣共通感染症対策専門家の陣頭指揮を取る事ができる人材の育成を

目指すものである。これらに加えて、本学の大学院、学部学生の感染症に対する

基礎教育を大学院共通科目ならびに全学教育科目の責任教員として、獣医学部

並びに医学部の系統講義の担当教員として、実施した。さらに、センター教員の

一部は国内並びに海外の大学の客員教員として招聘され、共同研究以外にも教

育、研修等の人材育成にあたっており、外部審査委員としても外国大学における

学位審査にも参加してきた。 

 

  



（２）大学院学生の受入状況 

〔単位：人〕 

区

分   平成 28 年度 平成 29年度 平成 30年度 令和 1年度 

      うち、外国人   うち、外国人   うち、外国人   うち、外国人 

博士後期課程 36 21 40 24 37 22 38 20 

  うち、社会人 DC 0 0 0 0 0 0 0 0 

合計   36 21 40 24 37 22 38 20 

 

 

（３）本センターを利用して学位を取得した大学院学生数 

〔単位：人〕 

区分   平成 28 年度 平成 29年度 平成 30年度 令和 1年度 

    学内 学外 学内 学外 学内 学外 学内 学外 

博士号取得者数 5 0 5 1 3 0 9 2 

 

 

（４）学位取得者一覧 

【平成 28年度】 

博士専攻 

分野の名称 
氏   名 学位論文の題名 

学位論文の題名 

題名が外国語の場合

の日本語訳 

関係部門 

責任者等 

博士 

（獣医学） 
キム ギヨン 

A study on the 

population genetics of 

influenza A viruses 

A 型インフルエンザ

ウイルスの集団遺伝

学に関する研究 

伊藤 公人 

博士 

（獣医学） 

マービン  

アルデッツア  

ビラヌエバ 

Epidemiological 

investigation of 

pathogenic Leptospira 

spp. harbored by water 

buffalo (Bubalis 
bubalis) in the 
Philippines 

フィリピンの水牛

(Bubalis bubalis)
が保有する病原性レ

プトスピラの疫学的

研究 

鈴木 定彦 

博士 

（獣医学） 

カーンバンチョブ 

ニパウィット 

A study on the avian-

to-swine transmission 

of influenza A viruses 

A 型インフルエンザ

ウイルスの鳥豚間伝

播に関する研究 

伊藤 公人 

博士 

（獣医学） 
古山 若呼 

Studies on the 

function of ebolavirus 

glycoprotein-specific 

antibodies 

エボラウイルス表面

糖蛋白質に対する抗

体の機能に関する研

究 

髙田 礼人 

博士 

（獣医学） 
山口 智之 

Studies on DNA gyrase 

of quinolone-resistant 

Mycobacterium leprae 

キノロン耐性らい菌

の DNAジャイレース

に関する研究 

鈴木 定彦 

 



【平成 29年度】 

博士専攻 

分野の名称 
氏   名 学位論文の題名 

学位論文の題名 

題名が外国語の場合

の日本語訳 

関係部門 

責任者等 

博士 

（獣医学） 
ジーワン タパ 

Genetic 

characterization of 

Mycobacterium orygis 
isolates from animals 

of South Asia 

南アジアの動物から

分離された

Mycobacterium 
orygisの遺伝的特

徴 

鈴木 定彦 

博士 

（獣医学） 

パウリナ  

ドゥヒータ  

アニンディタ 

Development and 

Implementation of a 

Compound Screening 

Assay to Identify 

Antivirals against 

Rabies Virus 

 

 

狂犬病ウイルスに対

する抑制作用を有す

る化合物のスクリー

ニングアッセイ法の

開発と化合物の探索 

澤 洋文 

博士 

（獣医学） 
ヨゲンドラ サハ 

Genetic diversity of 

multidrug resistant 

Mycobacterium 
tuberculosis Central 
Asian Strain isolates 

in Nepal 

ネパールで分離され

た多剤耐性中央アジ

ア型結核菌株の遺伝

的多様性 

鈴木 定彦 

博士 

（獣医学） 
和田 雄治 

Discovery of a novel 

antiviral agent for 

chikungunya virus 

 新規抗チクングニ

アウイルス化合物の

探索と解析 

澤 洋文 

博士 

（獣医学） 

ワンラヤー  

ポンペオウ 

The valosin-containing 

protein is implicated 

in West Nile virus 

replication and an 

examination of the 

pathogenicity of  

novel WNV strain 

isolated in Zambia 

ウエストナイルウイ

ルスの複製に関与す

るバロシン含有タン

パク質に関する研究

とザンビアで単離さ

れたウエストナイル

ウイルスの病原性の

検索 

澤 洋文 

 

【平成 30年度】 

博士専攻 

分野の名称 
氏   名 学位論文の題名 

学位論文の題名 

題名が外国語の場合

の日本語訳 

関係部門 

責任者等 

博士 

（獣医学） 
Heidi Lynn Tessmer 

The Analysis of 

Infectious Diseases 

via Machine Learning 

機械学習による感染

症の解析 
伊藤 公人 

博士（獣医

学） 
Jednipit Borthong 

Comprehensive analysis 

of pathogenic bacteria 

in environmental 

samples using 

metagenomic approaches 

メタゲノム解析によ

る環境中の病原性バ

クテリアの総合解析 

伊藤 公人 



博士 

（獣医学） 
Nan Aye Thida Oo 

Characterization of 

streptomycin and 

pyrazinamide 

resistance in clinical 

multidrug-resistant 

Mycobacterium 
tuberculosis isolates 
from Myanmar 

ミャンマー由来臨床

分離多剤耐性結核菌

株のストレプトマイ

シン並びにピラジナ

ミド耐性に関する研

究 

鈴木 定彦 

博士 

（獣医学） 
Lai Lai San 

Insight into the 

Beijing genotype 

Mycobacterium 
tuberculosis clinical 
isolates in Myanmar 

ミャンマーにおける

北京型結核菌臨床分

離株に関する研究 

鈴木 定彦 

博士 

（獣医学） 
Manyando Simbotwe 

Seroepidemiological 

study of anthrax among 

cattle in Zambia 

ザンビアにおけるウ

シの炭疽に関する血

清疫学研究 

東 秀明 

博士 

（獣医学） 
近藤 達成 

Functional analyses of 

host factors involved 

in filovirus infection 

フィロウイルスの感

染に関与する宿主因

子の機能解析 

髙田 礼人 

博士 

（獣医学） 
佐藤 匡浩 

Generation of bat-

derived influenza 

viruses and detection 

of virus-specific 

antibody in African 

bats 

コウモリ由来インフ

ルエンザウイルスの

作出とアフリカのコ

ウモリからの特異抗

体検出 

髙田 礼人 

 

【令和 1年度】 

博士専攻 

分野の名称 
氏   名 学位論文の題名 

学位論文の題名 

題名が外国語の場

合の日本語訳 

関係部門 

責任者等 

博士 

（獣医学） 

アレックス  

サモエル  

キァリアエ  

ガイトマ 

Application of 

metagenomic approaches 

in the comprehensive 

detection and 

characterization of 

trypanosomes, 

microbiome and blood 

meal sources in tsetse 

flies 

メタゲノム的手法

を用いたツェツェ

バエ内トリパノソ

ーマ原虫、細菌

叢、および吸血源

の包括的解析 

山岸 潤也 

博士 

（獣医学） 

バラプワドゥジ  

チャリサ  

ガヤスリ  

メンディス 

Molecular 

characterization of 

Mycobacterium 
tuberculosis isolates 
from pulmonary 

tuberculosis patients 

in Sri Lanka 

スリランカにおい

て肺結核患者より

分離された結核菌

株の分子疫学的解

析 

鈴木 定彦 

博士 

（獣医学） 
小出 健太郎 

Studies on the 

antibacterial activity 

of novel 

fluoroquinolones 

against quinolone 

キノロン耐性

Salmonella 
Typhimurium に対す

る新規フルオロキ

ノロンの抗菌作用

に関する研究 

鈴木 定彦 



resistant Salmonella 
Typhimurium 

博士 

（獣医学） 
伊藤 聡 

Studies on risk 

assessment of 

transboundary swine 

diseases in Japan 

日本における越境

性豚伝染病のリス

ク評価に関する研

究 

磯田 典和 

博士 

（獣医学） 

ウェッサム  

モハメド  

アハメド  

モハメド 

Studies on the spread 

of H5N1 influenza 

viruses in Egypt 

エジプトにおける

H5N1 インフルエン

ザウイルスの伝播

に関する研究 

伊藤 公人 

博士 

（獣医学） 
大内 勇樹 

Studies on 

fluoroquinolone 

resistance in 

Mycobacterium 
tuberculosis utilizing 
recombineering 

technology 

組換え技術を利用

した結核菌のフル

オロキノロン耐性

に関する研究 

鈴木 定彦 

博士 

（獣医学） 
高舘 佳弘 

Studies on molecular 

determinants for 

susceptibilities of 

bats to filoviruses 

フィロウイルスに

対するコウモリの

感受性を決定する

分子基盤に関する

研究 

髙田 礼人 

博士 

（獣医学） 
鳥居 志保 

Investigation of the 

life cycles of novel 

viruses in arthropods 

and molecular analyses 

of the intracellular 

proliferationmechanisms 

of Chikungunya virus 

節足動物から検出

された新規ウイル

スの生活環の解析

と蚊媒介性チクン

グニアウイルスの

細胞内増殖の分子

生物学的解析 

澤 洋文 

博士 

（獣医学） 
朴 鍾勲 

Inhibitory activities 

of WQ-3810 and its 

analogs against DNA 

gyrase of Mycobacterium 
leprae 

らい菌のＤＮＡジ

ャイレースに対す

る WQ-3810 とその

類縁体の阻害活性 

鈴木 定彦 

博士 

（獣医学） 
佐名木 孝央 

Studies on the 

identification of 

antiviral lipid 

molecules against 

dengue virus 

抗デングウイルス

活性を有する脂質

分子の同定に関す

る研究 

澤 洋文 

博士 

（獣医学） 

マハルジャン  

バグワン 

Establishment of the 

diagnostic system of 

tuberculosis feasible 

in developing countries 

開発途上国で実施

可能な結核診断シ

ステムの確立 

鈴木 定彦 

 

（５）留学生の受入状況 

〔単位：人〕 



区 分 平成 28年度 平成 29年度 平成 30年度 令和 1年度 

①アジア 17 17 10 10 

②北米 1 1 0 0 

③中南米 0 0 0 0 

④ヨーロッパ 0 0 0 0 

⑤オセアニア 0 0 0 0 

⑥中東 0 0 0 0 

⑦アフリカ 3 6 12 10 

合計 21 24 22 20 

 

（６）若手研究者、学生の受賞状況 

受賞者氏名 賞名 受賞年 受賞対象となった研究題名等 

佐々木 道仁 
第 39回日本分子生物学会年会 

優秀ポスター賞 
平成 28 年 

ヘパラン硫酸を介した狂犬病ウイ

ルスの細胞吸着機構の解析 

佐々木 道仁 
日本農学進歩賞 

（財団法人農学会） 
平成 29年 

動物が保有するウイルスの多様性

とその起源 

林田 京子 
日本農学進歩賞 

（財団法人農学会） 
平成 30年 

簡便・迅速なオンサイト感染症診

断技術の開発 

 

  



９．情報発信・広報活動等 

（１）研究活動等の公開状況（講演会、公開講座等） 

(1) 主なシンポジウム、公開講演会の開催状況 

【平成 28年度】 

開催期間 形態（区分） 対象 公開講座等名称 概要 参加人数 

H28 年 6 月 4
日 一般公開 一般 

創成研究機構 一般
公開展示ブース

「人獣共通感染症

の克服を目指し

て」 

創成研究機構の一階

エントランスホール

に「人獣共通感染症

の克服を目指して」

と題した展示ブース

を出展した。 

238 

 

H29 年 2 月

12 日 シンポジウム 一般 

北海道大学人獣共

通感染症リサーチ

センター市民公開

講座 

北海道大学、東京大

学、大阪大学、長崎

大学の研究者が、感

染症の最新研究につ

いて一般市民に解説

した。 

58 
 

 

H28 年 6 月 4
日 公開講演会 一般 

道民カレッジ連携

講座・土曜市民セ

ミナー北大の最前

線 

「人獣共通感染症― 
蚊・野生動物が運ぶ

ウイルス―」と題

し、一般市民に研究

内容について講演し

た。 

60 

 

 

H28 年 6 月 4
日 一般公開 一般 

創成研究機構 一般
公開展示ブース

「人獣共通感染症

の克服を目指し

て」 

創成研究機構の一階

エントランスホール

に「人獣共通感染症

の克服を目指して」

と題した展示ブース

を出展した。 

238 

 

 

H29 年 2 月

12 日 
シンポジウム 一般 

北海道大学人獣共

通感染症リサーチ

センター市民公開

講座 

北海道大学、東京大

学、大阪大学、長崎

大学の研究者が、感

染症の最新研究につ

いて一般市民に解説

した。 

58  

H28 年 6 月 4
日 公開講演会 一般 

道民カレッジ連携

講座・土曜市民セ

ミナー北大の最前

線 

「人獣共通感染症― 
蚊・野生動物が運ぶ

ウイルス―」と題

し、一般市民に研究

内容について講演し

た。 

60 

 

 

H28 年 6 月 4
日 公開講演会 一般 第 58回北大祭公開

講座 

「ウイルスの生態」

と題し、一般市民に

講演した。 
40 

 

 

H28 年 8 月 2
日 公開講演会 一般 

北海道大学 平成遠

友夜学校 

インフルエンザとエ

ボラ出血熱を中心に

人獣共通感染症 の
について、一般市民

に講演した。 

20 

 

 



H28 年 8 月 4
日 

講演会 一般 

北海道ハイテクノ

ロジー専門学校 

平成 28 年度高校教

員バイオ講習会 

インフルエンザとエ

ボラ出血熱を中心に

研究の最前線を高校

教員に講演した。 

20 
 

 

H28 年 10 月

27 日 
講演会 学生 Academic Fantasista 

出前授業 

「コンピューターで

インフルエンザウイ

ルスの変異を予測す

る」と題して、札幌

南高校の生徒に講演

した。 

92 

 

 

H28 年 11 月

17 日 講演会 学生 
とわの森三愛高等

学校 出前授業 

とわの森三愛高等学

校の生徒に、ウイル

ス研究の最前線につ

いて講演した。 

60 
 

 

H28 年 6 月

23-24 日 
研修生受け入れ 学生 

日本学術振興会ス

ーパーサイエンス

ハイスクール 

釧路湖陵高校の生徒

を受入、講義、施設

紹介、顕鏡観察を行

った。 

6 
 

 

H28 年 11 月

15 日 
公開授業 学生 Academic Fantasista 

公開授業 

立命館慶祥高校の生

徒が人獣共通感染症

リサーチセンターを

訪問し、病原体遺伝

子の解析について授

業を受けた。 

9 

 

 

【平成 29年度】 

開催期間 形態（区分） 対象 公開講座等名称 概要 参加人数 

H29 年 4月

15 日 
公開授業 学生 

日本学術振興会ス

ーパーサイエンス

ハイスクール 

北海道旭川西高等学

校の生徒を受入、講

義、施設紹介、顕鏡

観察を行った。 

50 

 

H29 年 6月 3

日 
一般公開 一般 

人獣共通感染症の

克服を目指して 

創成研究機構の一階

エントランスホール

に「人獣共通感染症

の克服を目指して」

と題した展示ブース

を出展した。 

236 

 

 

H29 年 6月

23 日 
シンポジウム 一般 

第 6回日本インフ

ルエンザワクチン

研究会 

インフルエンザワク

チン開発についての

シンポジウムを開催

した。 

34 
 

 

H29 年 7月 8

日 
公開講演会 一般 

人獣共通感染症の

克服戦略 

海外から研究者を招

き、感染症や最新の

研究内容について解

り易く講演頂いた。 

92 
 

 

H29 年 7月

21 日 
公開講演会 一般 

The 5th 

Bacteriology 

Special Seminar 

細菌学について 2 名

の研究者を招聘し、

講演頂いた。 

47 
 

 

H29 年 7月

22 日 
公開授業 学生 

やさしい科学技術

セミナー 

奈良県私立西大和学

園の生徒を受入、ゲ

ノムから読み解くバ

クテリアの世界につ

60 

 

 



いて講義をおこなっ

た。 

H29 年 8月 2

日 
シンポジウム 一般 

Second Lecture 

Series on One 

Health in HU 

タイ王国タマサート

大学公衆衛生学部と

の合同で、蚊媒介性

感染症、ウイルス学

および細菌学分野で

の One Health コンセ

プトに関連するシン

ポジウムを開催し

た。 

48 

 

 

H29 年 8月

26 日 
シンポジウム 一般 

第 84回日本細菌学

会北海道支部総会 

第 84回日本細菌学会

北海道支部学術総会

を開催した。 

45 
 

 

H29 年 9月

12-14 日 
シンポジウム 一般 

WHO AGISAR 

Meeting 

One Health approach

による食品における

薬剤耐性菌の監視に

関わるシンポジウム

を開催した。 

26 

 

 

H29 年 9月

27-29 日 
シンポジウム 一般 

第 6回生命医薬情

報学連合大会

(IIBMP 2017) 

第 6回生命医薬情報

学連合大会(IIBMP 

2017)を開催した。 

345 
 

 

H29 年 10 月

19-20 日 
シンポジウム 一般 

2nd International 

Joint Symposium: 

Promotion of 

Infectious 

Disease Research 

Cooperation 

between Africa 

and Japan toward 

Science, 

Technology and 

Innovation 

日本およびアフリカ

各国の有識者を招聘

し、感染症対策の推

進を目的とした学術

会議を開催した。 

96 

 

 

H30 年 1月

20 日 
公開講演会 一般 

北海道大学人獣共

通感染症リサーチ

センター市民公開

講座 

北海道大学、東京大

学、大阪大学、長崎

大学の研究者が、感

染症の最新研究につ

いて一般市民に解説

した。 

83 

 

 

【平成 30年度】 

開催期間 形態（区分） 対象 公開講座等名称 概要 参加人数 

H30 年 4月

16 日 
公開授業 学生 

スーパーサイエン

スハイスクール 

人獣共通感染症一般

に関する講義とセン

ター見学をおこなっ

た。 

40  

 

H30 年 5月

27 日 
その他 一般 

ＮＨＫワールド

JAPAN「Direct 

Talk」  

エボラの研究と科学

者の役割について解

説した。 

不特定多

数 

 

 



H30 年 6月 3

日 
一般公開 一般 

人獣共通感染症の

克服を目指して 

創成研究機構の一階

エントランスホール

に「人獣共通感染症

の克服を目指して」

と題した展示ブース

を出展した。 

236  

 

 

H30 年 6月 4

日 
その他 一般 

伊集院光とらじお

と 

ラジオ放送でウイル

スについて解説し

た。 

不特定多

数 

 

 

H30 年 6月 8

日 
公開講演会 一般 

第 20回日本医療マ

ネジメント学会学

術総会 

特別講演 エボラウ

イルス研究最前線。 
100  

 

 

H30 年 8月 3

日 
公開講演会 一般 ラブラボ 

感染症の現状につい

て講演すると共に、

研究室を紹介した。

東京開催。本センタ

ー共催。感染症研究

教育拠点連合の４拠

点から一名ずつ講師

を務めた。 

101  

 

 

H30 年 11 月

10 日 
一般公開 一般 

サイエンスアゴラ

2018 「感染症克

服を目指したオー

ルジャパン戦略」 

感染症の現状につい

て講演した。大阪開

催。本センター共

催。感染症研究教育

拠点連合の４拠点か

ら一名ずつ講師を務

めた。 

43  

 

 
H30 年 11 月

16 日 
公開授業 学生 

第 27回先端科学移

動大学 2018 

高校生を対象とした

出張授業を行った。 
240  

 

 
H30 年 11 月

17 日 
公開講演会 一般 

第 27回先端科学移

動大学 2018 

市民公開講座を行っ

た。 
100  

 

 

H30 年 11 月

29 日 
その他 一般 「Session22」 

ラジオ放送でウイル

スについて解説し

た。 

不特定多

数 

 

 

H30 年 12 月

4日 
公開授業 学生 

スーパーサイエン

スハイスクール 

人獣共通感染症一般

に関する講義とセン

ター見学をおこなっ

た。 

6  

 

 

H30 年 12 月

9日 
その他 一般 マイあさラジオ 

ラジオ放送でウイル

スについて解説し

た。 

不特定多

数 

 

 

H30 年 12 月

18 日 
公開講演会 一般 

Winterschool2018@

微研 

感染症の現状につい

て講演した。大阪開

催。本センター共

催。感染症研究教育

拠点連合の４拠点か

ら一名ずつ講師を務

めた。 

60  

 

 

H31 年 1月

12 日 
公開講演会 一般 

北海道大学人獣共

通感染症リサーチ

センター市民公開

講座 

北海道大学、東京大

学、大阪大学、長崎

大学の研究者が、感

染症の最新研究につ

66  
 

 



いて一般市民に解説

した。 

H31 年 3月 3

日 
一般公開 一般 

アフリカフェステ

ィバル（JICA北海

道主催） 

トリパノソーマ症の

ポスターと標本展示

を行った。 

200  

 

 

【令和 1年度】 

開催期間 形態（区分） 対象 公開講座等名称 概要 参加人数 

R1 年 4月 15

日 
公開講座 学生 

スーパーサイエン

スハイスクール

（旭川西高等学

校） 

感染症に関する講義 50  

 

R1 年 4月 21

日 
公開講座 一般 

第 92回日本細菌

学会総会市民公開

講座 

細菌学会開催に先立

ち、著名な演者を招

いて市民向けの公開

講座、トークショー

を行った。 

55  

 

 
R1 年 5月 15

日 
その他 学生 

全学教育 蛙学へ

の招待 

アフリカにおけるウ

イルス学研究の紹介 
20  

 

 

R1 年 6月 8

日 
その他 

学生・

一般 

創成研究機構 一

般公開展示ブース 

エボラウイルスの生

態、治療法、診断法

について概説した 

50  
 

 

R1 年 6月 16

日 
公開講座 

学生・

一般 

TICAD関連セミナ

ー「エボラウイル

スを見つける／診

断する／治療す

る」  

エボラウイルスの生

態、治療法、診断法

について概説した 

50  

 

 

R1 年 7月 20

日 
その他 学生 

Science Lecture 

2019 

「人獣共通感染症の

克服を目指して」と

題した展示ブースを

出展した。 

191  

 

 

R1 年 7月 25

日 
その他 その他 

2019 年度ベトナム

国別研修「AMR お

よび狂犬病、動物

管理」 

JICA の依頼を受けて

ベトナムの研修生を

受け入れ、講義、実

習を実施した。 

8  

 

 
R1 年 7月 26

日 
その他 学生 

Science Lecture 

2019 

蚊とマダニの講義と

実習 
43  

 

 

R1 年 7月 28

日 
その他 学生 

Science Lecture 

2019 

小学生から高校生を

対象として、節足動

物が媒介する感染症

の講義、蚊やマダニ

の観察、感染細胞の

観察などの実習を実

施。 

40  

 

 
R1 年 8月 3

日 
セミナー 

学生・

一般 

熱研サマースクー

ル  

ザンビアにおける原

虫研究紹介 
50  

 

 

R1 年 8月 5

日 
公開講座 

学生・

一般 
サイエンス・アイ 

人獣共通感染症に関

する学習と施設内見

学 

27  
 

 



R1 年 8月 28

日 
その他 一般 

第 7回アフリカ開

発会議 (TICAD 

VII) 

アフリカにおける北

海道大学の活動のブ

ース展示 

不明 
 

 

R1 年 9月 9

日 
その他 

学生・

一般 

サイエンス読書カ

フェ   

「ウイルスは悪者

か？」 ウイルスの

生態と感染症につい

て紹介 

10  

 

 

R1 年 10 月 5

日 
公開講座 一般 

北海道大学人獣共

通感染症リサーチ

センター市民公開

講座「感染症の克

服に向けて」 

人獣共通感染症とし

ての炭疽 
60  

 

 

R1 年 11 月

29 日 
公開講座 学生 

スーパーサイエン

スハイスクール

（旭川西高等学

校） 

原虫の遺伝子診断と

塩基配列解析の実習 
8  

 

 

R1 年 12 月

20 日 
公開講座 学生 

最先端科学特論 

「ウイルス学に関

する実験実習」  

高校生を対象とした

講義および実習 
15  

 

 

R2 年 1月 23

日 
セミナー 

学生・

一般 

宮崎大学 感染症

公開セミナー 

「エボラ治療薬開発

への取り組み」 エ

ボラウイルス病の治

療薬候補について概

説した 

40  

 

 
 

 

(2) 定期刊行物やホームページ等による一般社会に対する情報発信 

情報発信の手段・手法 概要及びわかりやすい情報発信のための工夫 

ホームページ 

人獣共通感染症リサーチセンターのミッション、沿革、組

織、研究内容について概説している。また、北海道大学のイ

ンフルエンザウイルス株ライブラリーに系統保存したウイル

ス株について、その病原性、抗原性、遺伝子情報と発育卵に

おける増殖能に関する情報をウェブサイトに公開している。 

リーフレットの作成 
本センターには国内だけではなく、国外からの訪問者も多い

ことから、日本語および英語のリーフレットを別々に作成し

ている。 

ニュースレター 

博士課程教育リーディングプログラム、および、卓越大学院

プログラムで行った、海外疫学調査、公開講座、シンポジウ

ム、トレーニングコース、人獣共通感染症対策専門家認定試

験、アウトリーチ活動等の内容をニュースレターとして発信

している。 
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