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研究成果の概要（和文）： H1～16亜型鳥インフルエンザウイルスのなかで、ニワトリに対し
て高病原性のウイルスはH5と H７亜型にしか認められない。H5と H7亜型のウイルスだけが
高病原性を獲得する要因、すなわち H5と H7ウイルスの HA 蛋白開裂部位にだけ連続した塩
基性アミノ酸の挿入が起こる要因を明らかにするため、これまでの学術的背景から「H5と H7
亜型の遺伝子には塩基性アミノ酸の挿入を誘引する特有の塩基配列がある」のではないかと推

測し、H1から H16全ての亜型の HA遺伝子データバンクの情報を網羅的に比較解析した。そ
の結果、高病原性化に必要なすなわち塩基性アミノ酸の挿入を誘引する共通配列候補を見つけ

た。また渡り鳥から分離された非病原性の H5と H6ウイルスについて遺伝子解析を行い、H5
と H７亜型が持つ共通配列の検索を行った。その結果、H5 のウイルスにも共通配列と考えら
れる配列が認められたのに対し、H6 ウイルスには認められなかった。今後は共通配列を導入
した変異ウイルスの作出し、それらを用いて比較解析を行いたい。 
 
研究成果の概要（英文）： Influenza A viruses have two major viral surface glycoproteins, 
hemagglutinin (HA) and neuraminidase (NA), and 16 HA and 9 NA subtypes are 
recognized at present.  However, highly pathogenic influenza virus for chicken 
appears only in H5 and the H7 sub-type.  These viruses have multiple basic amino 
acids at the cleavage site of the HA.  We searched peculiar base sequences that induce 
insertion of multiple basic amino acids from Gene data bank.  As a result, necessary 
common sequences for high pathogenicity, that is, the insertion of the basic amino acid 
was found.  Moreover, HA genes of non-pathogenic H5 and H6 viruses isolated from 
migratory ducks were analyzed.  As a result, H5 virus had common sequences, while 
H6 virus had not.  We will analyze the mutant viruses introduced the common 
sequences in the future. 
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研究分野：ウイルス 
科研費の分科・細目： 
キーワード：高病原性インフルエンザウイルス、H5、H７ 
 
１．研究開始当初の背景 
H1～16 亜型の数あるインフルエンザウイ

ルスの中で、H5 と H7 亜型に限りニワトリに

対して高病原性のウイルスが出現するとい

う事象は昔から謎であった。しかし、このメ

カニズムを明らかにするための研究はほと

んどなされていない。 

 
２．研究の目的 
H5 と H7 亜型に限りニワトリに対して高病原
性のウイルスが出現するメカニズムを明ら
かにすることで、潜在的に病原性を獲得しや
すい HA 亜型またはウイルス株の摘発を可能
にし、高病原性鳥インフルエンザの防圧に大
きく貢献すると考える。 
 
３．研究の方法 
H1 から H16 全ての亜型の HA 遺伝子データバ
ンクの情報を網羅的に比較解析。分離ウイル
スの遺伝子解析。 
 
４．研究成果 
高病原性化に必要なすなわち塩基性アミノ
酸の挿入を誘引する共通配列候補を見つけ
た。渡り鳥から分離された非病原性の H5 と
H6 株について遺伝子解析を行い、H5 と H７亜
型が持つ共通配列の検索を行った。その結果、
H5 のウイルスには共通配列と考えられる配
列が認められたのに対し、H6 ウイルスには認
められなかった。今後は共通配列を導入した
変異ウイルスの作出し、それらを用いて比較
解析を行いたい。 
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