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研究成果の概要（和文）：昆虫ウイルスの一種であるバキュロウイルスは、100kbp 以上の 2 本

鎖 DNA をゲノムとして持つ大型の DNA ウイルスであり、高度な宿主制御を行うことが知られて

いる。バキュロウイルスゲノムには 100 個以上のタンパク質コード遺伝子が存在するが、一部

のグループが提唱している microRNA をのぞいて、非コード RNA の存在は知られていない。申請

者は、ウイルス感染培養細胞のトランスクリプトーム解析によって、既報の ORF をコードしな

い長鎖非コード RNA がウイルスゲノムから転写されていることを発見した。バイオインフォマ

ティクス解析により 100 個以上の非コード転写ユニットを同定し、そのうちの一部は、遺伝子

ORF の 5'端にクラスターをなしてマップされたことから、ORF の転写制御に何らかの役割を果

たしていると考えられた。さらに、発現量が多い転写物に関して、ノザンブロット解析を行う

とともに、プロモーターノックアウトウイルスの作成を行った。現在までに 13 種類の変異ウイ

ルスの作成に成功しているが、それらのほとんどが、野生株と比較して、ウイルス増殖に異常

が認められた。以上のことから、バキュロウイルスのゲノム中に存在する長鎖非コード RNA は

ゲノムからリークした単なる転写産物ではなく、「機能性」RNA として存在していることが判明

した。 

 

研究成果の概要（英文）：The baculoviruses possess a large circular, dsDNA genome 

encapsidated within a rodshaped virion. During the transcriptome analysis of 

baculovirus-infected cells, we identified more than one hundred of putative long 

non-coding RNAs (ncRNAs), most of which are expressed from recognized baculovirus 

early or late promoter motifs. To understand better the roles of these putative ncRNAs, 

we have generated 13 mutant NPVs whose ncRNA promoters are inactivated. We found that 

most of the mutants showed defects in virus growth, indicating that baculovirus long 

ncRNAs play important roles in virus propagation. 
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１．研究開始当初の背景 
昆虫ウイルスの一種であるバキュロウイル
スは、100kbp 以上の 2本鎖 DNA をゲノムとし
て持つ大型の DNA ウイルスであり、高度な宿
主制御を行うことが知られている。バキュロ
ウイルスゲノムには 100個以上のタンパク質
コード遺伝子が存在するが、一部のグループ
が提唱している microRNA をのぞいて、非コ
ード RNA の存在は知られていなかった。その
ような状況の下、研究代表者は、ウイルス感
染培養細胞のトランスクリプトーム解析に
よって、既報の ORF をコードしない長鎖非コ
ード RNA（long ncRNAs）がウイルスゲノムか
ら転写されている可能性を見いだしていた。
他の SV40 や EB ウイルスなどでは、短鎖非コ
ード RNA である microRNA の存在が知られて
いたが、ウイルス由来の long ncRNAs の報告
は皆無であった。 
 
２．研究の目的 
バキュロウイルスをモデルとして、現在まで
に全く報告がないウイルス由来 long ncRNAs
の機能解析を行い、それらのウイルス感染時
における役割を解明する。 
 
３．研究の方法 
(1) バイオインフォマティクス解析、および
ノザンブロットにより、long ncRNAs がバキ
ュロウイルスの early または late プロモー
ターから発現していることを確認する。 
(2) 発現量が多いユニットを中心に、ncRNA
のプロモーターをノックアウトした変異体
を培養細胞における相同組換えによって作
成する。 
(3) プロモーターノックアウトウイルスの
性状を培養細胞、およびカイコ幼虫を用いて、
詳細に調査する。 
 
４．研究成果 
(1) ウイルス由来 long ncRNAs であると考え
られた転写ユニットは、ほぼすべてバキュロ
ウイルスの early または late プロモーター
モチーフ内から転写されていることが判明
した。また、ストランド特異的プローブを用
いたノザンブロットにより、それらが実際に
ウイルス感染時に発現していることを確認
した。 
(2)プロモーターノックアウトウイルスを 13
種類作成することに成功した。 
(3)プロモーターノックアウトウイルスのほ
とんどは、培養細胞かカイコ個体において、
ウイルス増殖の低下が認められた。その中に

は、経口感染力が低下したり、半数致死時間
が延長しているものも存在した。 
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