
福井県衛生環境研究センター活動報告 概要 

 

発表演題名 RSV G遺伝子の分子疫学 

学会名 衛生微生物技術協議会第３８回研究会 

発表者名 平野 映子 （保健衛生部） 

開催場所 タワーホール船堀 

開催日時 平成２９年６月２８日（水） 

発表内容 RSウイルス（Respiratory syncytial virus）は、主に乳幼児や高齢

者に下気道炎（気管支炎や肺炎）を引き起こす主要な病原体として認

識されている。RSV は主要抗原の 1 つである G 蛋白（attachment 

glycoprotein）をコードしている G 遺伝子の遺伝学的差異から、2 つ

のサブグループ（RSV-Aと RSV-B）、さらに RSV-Aは 14種類、RSV-B

は 20 種類の遺伝子型に再分類されている。特に、G 蛋白の C 末端を

コードしている領域（C 末端超可変領域）の進化速度は非常に速く、

G 蛋白の多様性のみならず RSV の再感染にも関与している可能性が

ある。さらに、RSV-A の遺伝子型の 1 つである ON1 は、始祖遺伝子

型NA1の C末端超可変領域に 72塩基の繰り返し配列が挿入された新

しい遺伝子型であり、2010 年にカナダにおいて初めて報告されて以

来、世界中で検出されている。 

今回、国内外で検出された NA1型と ON1型に関し、詳細な分子疫

学・分子進化学的解析を行った。その結果、ON1および NA1の G遺

伝子 C末端超可変領域において高い頻度でアミノ酸置換が生じている

ことおよび RSV の G 遺伝子 C-末端超可変領域における進化速度は非

常に速いことが示唆された。また、RSV の G 遺伝子 C-末端超可変領

域の変異は RSV 感染症の再感染に寄与する可能性があるため、RSウ

イルスの継続的なサーベイランスが必要であると考えられる。 

 


