
        

 

インフルエンザウイルスの遺伝の仕組みを解明 
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２．発表概要：  

あらゆる生物において、子は親からゲノム（遺伝情報）を受け継ぎます。ウイルスも同じ

く、子孫ウイルスは親ウイルスからゲノムを受け継ぎます。インフルエンザウイルスは 8本の

RNAをゲノムとして持っていますが、8本に分かれた RNAがどのように子孫ウイルス粒子に

伝えられるか、その仕組みの詳細は明らかにされていませんでした。 

 本研究グループは以前、子孫インフルエンザウイルス粒子の中の RNAの解析を行い、子孫

ウイルスが“1+7” という特徴的な配置（中心の 1本の RNAを 7本の RNAが取り囲む配置）を

とった 8本の RNAを取り込むことを明らかにしました（図１左）。今回はさらに、ウイルス

RNAを１本欠き 7本しか RNAを持たない変異子孫ウイルスにも、“1+7” 配置にまとめられた

8本の RNAが取り込まれることを明らかにしました（図１右）。興味深いことに、8本目の

RNAとして取り込まれたのはインフルエンザウイルスの RNAではなく、感染細胞のリボソー

ム RNAでした（図１右）。 

今回の発見から、インフルエンザウイルスが子孫ウイルスにゲノムを伝えるとき、8本の

RNAを“1+7” に集合させる過程が重要であることがわかりました。さらに、ウイルスの RNA

が足りないときには、“1+7” 配置にまとめるために感染細胞の RNAを奪う仕組みを持つこと

が明らかになりました。本成果は、ウイルス RNAの集合を標的とした新規抗インフルエンザ

薬の開発に繋がることが期待されます。 

 

本研究成果は、2018年 1月 4日（日本時間午後 7時）に英国科学雑誌「Nature 

Communications」で公開されます。なお本研究は、東京大学、京都大学、米国ウィスコンシン

大学が共同で行ったものです。本研究成果は、日本医療研究開発機構（AMED）新興・再興感

染症に対する革新的医薬品等開発推進研究事業、AMED革新的先端研究開発支援事業、文部

科学省新学術領域研究「ネオウイルス学：生命源流から超個体、そしてエコ・スフィアへ」

「ウイルス感染現象における宿主細胞コンピテンシーの分子基盤」、科学技術振興機構さきが

け「ライフサイエンスの革新を目指した構造生命科学と先端的基盤技術」などの一環として得

られました。 

 

 

 



３．発表内容：  

① 研究の背景・先行研究における問題点 

種を存続させるためには、ウイルスもゲノム（遺伝情報）を子孫ウイルスへと伝えなけれ

ばいけません。インフルエンザウイルスは 8本に分かれた RNAをゲノムとして持ちます。し

たがって、感染細胞から新たに作られるウイルス（子孫ウイルス）は、その粒子の中に 8本に

分かれた RNAをもれなく取り込む必要があります。しかしそのメカニズムの詳細はわかって

おらず、8本の RNAを効率よく子孫ウイルスに取り込ませるような特別な仕組みがあるのか

どうか、長年の論争となっていました。本研究グループは以前、電子顕微鏡解析によって、8

本のウイルス RNAが“1+7”という特徴的な配置（中心に１本の RNAがあり、７本の RNAが

中心の RNAを囲むような配置：図 2）に集められ子孫ウイルス粒子に取り込まれることを明

らかにしました（Noda et al. Nature, 2006: Noda et al. Nature Communications, 2012）。しかし、ウ

イルス RNAが“1+7” という配置をとることにどのような意義があるのか、よくわかっていま

せんでした。 

 

② 研究内容 

本研究では、次世代シークエンス解析と電子顕微鏡解析によって、子孫インフルエンザウ

イルス粒子の中に取り込まれている RNAを調べました。通常の子孫ウイルス粒子には 8本の

ウイルス RNAが“1+7” という配置をとって取り込まれていました。また、ウイルス RNA以

外の RNA（感染細胞の RNA）は、ほとんど取り込まれていませんでした。次にリバースジェ

ネティクス法を用いて、ウイルス RNAを１本欠き７本しかウイルス RNAを持たない変異ウ

イルスを人工合成し、その変異ウイルス粒子の中に取り込まれた RNAを解析しました。予想

に反して、7本しかウイルス RNAを持たない変異ウイルスにも、“1+7”に束ねられた 8本の

RNAが取り込まれていました。興味深いことに、この変異ウイルスに取り込まれた 8本目の

RNAは、インフルエンザウイルスの RNAではなく、感染細胞に存在するリボソーム RNAで

した。今回の発見から、インフルエンザウイルスが子孫ウイルスにゲノムを伝えるとき、8本

の RNAを“1+7” に集合させるステップが重要であることがわかりました。さらに、ウイルス

の RNAが足りないときには、“1+7” に集合させるために細胞のリボソーム RNAを奪い取る

仕組みを持つことが明らかになりました。 

 

③ 社会的意義・今後の予定 

本成果は、インフルエンザウイルスの遺伝に関する巧妙な仕組みを明らかにしたという点

で重要であり、インフルエンザウイルスの増殖機構の理解に大きな知見を与えました。今後、

ウイルス RNAが“1+7” に束ねられるメカニズムがより詳細に明らかにされたら、インフルエ

ンザウイルスの RNAの集合を標的とした（すなわちインフルエンザウイルスの 8本の RNA

の集合を阻害するような）新しい作用機序の抗インフルエンザ薬の開発へと繋がることが期

待されます。 
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５．添付資料： 

 

図１：本研究で解明されたインフルエンザウイルスの遺伝の仕組み 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

図 2：子孫ウイルス粒子内のウイルス RNAのモデル図 

電子顕微鏡解析によって 3次元的に作られた子孫ウイルス粒子とウイルス RNAのモデル図。 
子孫ウイルス粒子の中には８本のウイルス RNAが存在する。中心の１本の RNA（黄色）が
７本の RNAに取り囲まれるように、“１＋７“配置に束ねられている。 
 


