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研究成果の概要（和文）：HIV-1感染症患者の病期経過には著しい個人差があり、感染から数年で死に至る場合もあれ
ば10年以上経ってもAIDSを発症しない場合もある。
HIV-1V3領域の塩基配列と、その塩基配列を様々な符号化法によって加工し作り上げた人工的な符号との類似を調べた
ところ、病期の進行の速い患者、遅い患者、非進行患者の感染初期に得られたV3領域は、それぞれ特有の符号構造をも
つことが明らかになった。つまり、V3領域の符号構造は患者の病期の進行速度の違いによって異なることがわかった。
また、病期が進行する患者においては、AIDS発症前後で、その患者内のV3領域の符号構造が変化することがわかった。

研究成果の概要（英文）：The speed of HIV-1 disease progression varies between HIV-1 infected individuals. 
We applied artificial codes in coding theory to sequence analysis of the V3 region of HIV-1. In this study
, HIV-1 infected patients were classified into groups with rapid progression, slow progression or long-ter
m non progression by the code structure of the V3 region sequences obtained in the early stage of HIV-1 in
fection. Moreover, we found that the code structure of the V3 sequences obtained longitudinally for the ra
pid progressors changes around the time of AIDS diagnosis.
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１．研究開始当初の背景 

生命の形が塩基の配列として蓄えられて

いることが事実ならば，4 つの記号である塩

基の配列は一つの記号列（符号）であると見

なせるので，各生物固有のゲノムや遺伝子は

それ特有な構造を持った符号であると考え

られる．その符号はどの様な構造を持ってい

るのであろうか．そしてその符号構造は，生

命の発現にどのような役割を持ち，生体の変

化に如何に関わってくるのであろうか．こう

した問題に対し，本研究「HIV-1env 遺伝子

V3 領域の符号論的解析」では，HIV-1 の宿主

細胞への侵入，抗体誘導に深く関わる env 遺

伝子 V3 領域が持っている符号構造と性質を

調べることで HIV-1 の特質を理解する．  

国連エイズ合同計画がまとめたレポート

によると，世界の HIV 陽性者数は 3000 万人

を超え，年間数約万の人々がエイズ関連疾患

によって死亡している．HIV-1 の感染，増殖

によるこのような事態を防げない最大の理

由は，HIV-1のゲノムが非常に変異しやすく，

きわめて多様であるからである．中でも，

HIV-1感染症患者の免疫応答の抑圧から逃れ

るため，HIV-1 表面の外被糖タンパクをコー

ドする env 遺伝子の配列変異は非常に高い．

本研究では，env 遺伝子の特に V3 領域にお

ける符号構造，つまりその塩基配列に蓄えら

れた規則を解明することを試みる． 

 

２．研究の目的 

HIV-1感染症患者から長期的に得られたe

nv遺伝子V3領域の塩基配列と情報通信にお

ける様々な人工的な符号との近さを測り，

その塩基配列が感染症過程をとおしてどの

ような符号構造を有するのかを理解するこ

とを目的とする．また，どのような符号構

造をもったV3領域が病期の進行に関わって

いるのかが判明できれば，HIV-1感染症患者

の治療開発につなげることができる．した

がって，HIV-1感染症初期のV3領域の符号構

造の違いによって患者の分類を行い，その

予後との関連を明らかにすることを目的と

する． 

 

３．研究の方法 

最初に，経時的に追跡調査された HIV-1 感

染症患者の各タイムポイントでの env遺伝子

V3 領域の塩基配列，およびそのタイムポイ

ントでの免疫状態，臨床症状等を含めた情報

をまとめた独自のデータベースを構築する．

次に，その塩基配列への人工的な符号の適用

の仕方を工夫し，多くの人工的な符号を作り

あげるべく符号化を行う．それから，V3 領域

がどの符号に近い構造をもつのかを調べる

ための指標として情報尺度を適用し，V3 領域

の塩基配列に類似する符号を探る． 

 

４．研究成果 

HIV-1 感染症患者の病期経過には著しい個

人差があり，感染から数年で死に至る場合も

あれば，10 年以上経っても AIDS を発症しな

い場合もある．HIV-1V3 領域の塩基配列と，

その塩基配列を様々な符号化法によって加

工し，作り上げた人工的な符号との類似を調

べたところ，感染初期に得られた V3 領域の

符号構造が，患者のその後の病期の進行速度

の違いによって異なることがわかった．つま

り，病期の進行の速い患者，遅い患者，非進

行の患者，それぞれの患者群の V3 領域を特

徴付ける符号を見つけることができた． 

また，病期が進行する患者において，HIV-1

感染症過程における V3 領域の符号構造を調

べたところ，AIDS 発症前後でその患者内の符

号構造が変化し，感染症末期にはその前と異

なる構造を有するようになることがわかっ

た． 

本研究手法を使うことで，HIV-1 感染初期

における V3領域の符号構造の違いによって，

または HIV-1 感染症過程における患者の有す

る符号構造から，患者の予後を予測すること

が可能であること，この符号構造という観点

から HIV-1 の進化を捉えたり，分類したりす



ることが可能であることを示せた．なお，本

研究に対し，現在，論文を執筆中であること

を付け加えておく． 
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