
平成 25 年度厚生労働科学研究費補助金総括研究報告書 

アジアの感染症担当研究機関とのラボラトリーネットワークの 

促進と共同研究体制の強化に関する研究 
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概要：一国で発生した感染症の原因となる病原体は、SARS の事件が実証したように、ヒ

トあるいは物を介して瞬く間に世界中に拡散し、時には莫大なる被害をもたらす。アジア

の特定な地域で発生している感染症が、旅行者、食材（食品）、動物等を介してアジア地

域全域に瞬く間に拡散し、それが我が国にも侵入する機会は増大してきている。いつ発生

するかまたはどのような状況で伝播するかわからない感染症に対しては、常時監視体制の

確立が最も効果的防止法である。そのためには国を越えての協力体制の構築が求められて

いる。各国の感染症の制御に責任を持っている国立研究機関と国立感染症研究所の連携を

深め、感染症の患者及びその原因病原体の遺伝子型等の情報の共有化を図ることは重要で

ある。その顕著な成果は、わが国で 2013 年の初めにわが国でも発生していることが確認さ

れた SFTS の事例が挙げられる。中国で 2011 年に論文として発表される前から、この連携

を通して感染研には患者情報等が伝えられており、共同研究事業を通じて SFTS ウイルスの

遺伝情報やウイルス自体の分与も受けていた。そのことが、わが国における内在的発生の

発見に対して大きな貢献をもたらした。それ以外の共同研究課題に対しても 2013 年度にお

いては、2011 年度から進めてきている中国 CDC、台湾 CDC、ベトナム NIHE,インド NICED と

の研究協力の取りまとめを行った。各国で開催した研究発表会において、それぞれとの間

で問題となっている感染症についての共同研究成果が発表され、情報の共有化が行われた。

各機関からこのような連携においてお互いの機関の現状を理解しあい、相互の対等な関係

における支援関係の構築に対する意義は非常に高いとの評価が発せられた。国を超えて問

題となる感染症の効果的防御のための連携体制の構築が固められてきているといえる。 
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A.研究目的： 

 高病原性鳥インフルエンザ、デング熱、

下痢性疾患等のアジアで発生している感染

症が旅行者等を通しわが国に進入する危険

性が常に存在している。それらの発生状況

を常時に把握し、わが国への侵入あるいは

拡散を防止する事前対応が必要である。そ

のため、感染研では東アジア地区（中国、

韓国、台湾）やインド等に存在する感染症

を専門とする国立の研究機関（国立感染症

研究所と同じような機能を持つ機関を対象

にする）や ASEAN 機構との共同研究契約（Ｍ

ＯＵ）を締結してきている。問題となる病

原体の正確な情報、および特徴を日常的に

把握し監視していくために当該研究機関と

のネットワークを構築し、感染症情報およ

び病原体情報の交換を行う。本研究におい

てはアジアで問題となっている感染症、①

腸管系下痢症、②麻疹、インフルエンザ等

の呼吸器系感染症、③ベクター媒介性疾患

等の新興感染症を対象に研究プロジェクト

を組織し、アジア地域とのネットワークを

構築し、病原体検査法の標準化および共通

のマニュアルの作成、病原体の分子疫学的

解析の共同研究、病原体情報の効率的交換

の促進を図る。さらにアジアの各地域の研

究機関に研究委託を行い、そこで分離され

る病原体の分布、病原体の遺伝学的特徴等



の調査・解析、そのデーターベースの構築

を行う。今までに、コレラ菌、デング熱ウ

イルスを用いて、アジア・環太平洋諸国の

CDC 様研究機関との共同研究により、ゲノ

ムの多様性を解析する手法の標準化、その

制度管理“いわゆる PulseNet Asia”や”

パルボネット“の構築を行ってきた実績が

ある。昨年度から上記①～③に該当する疾

患を対象に、特に政府も掲げている東アジ

ア地区の研究機関（中国 CDC、韓国 CDC/NIH,

台湾 CDC）と感染研の連携を強化してきて

いる。さらにベトナム NIHE,インド NICED

との連携も強化している。これらを通し、

Asia のＣＤＣ様研究機関との連携と、病原

体情報交換のパイプの強化及びその維持が

可能となる。病原体を各国から手に入れる

のは国際的に非常に難しい状況にある。原

則的には各国で分離される病原体は委託し

て各国で解析してもらい、わが国では輸入

感染症として分離される病原体を解析しそ

れらの比較解析、データベース化を行うこ

とを基本とする。また、連携各国との国際

シンポジウムを定期化し、情報の交換、人

的交流を図る。それらが総合的に、アジア

地区への我が国の国際貢献、および感染症

コントロールに貢献することに繋がるであ

ろう。 

B．研究方法 

対象国；中国 CDC,台湾 CDC,インド NICED, 

ベトナム NIHE 

全体計画：腸管係感染症、呼吸器系感染症、

ベクター媒介性感染症および新興感染症の

病原体を中心に、東アジアの CDC 様機能を

持つ感染症の国立の専門研究機関（中国 CDC, 

韓国 CDC/NIH, 台湾 CDC）およびインド

(NICED), ベトナム(NIHE)との共同研究を

促進する。これらの研究所は、今までに感

染研との間で共同研究契約（MOU）を締結し

てきた機関であり、実質的な共同研究体制

の確立に繋がる。プロジェクト間の連携は、

毎年少なくとも１回以上会合を持ち、進捗

状況、意見交換を行う。現在は、病原体の

移動・輸入が難しい状況にあるので、各国

で患者、あるいは動物等から分離される病

原体を解析し（委託研究）、そのデータベ

ースを、国立感染症研究所を中心に集積す

ることを原則とする。 

共通目標：各研究機関との共同研究プロト

コールの作成を行った。各病原体の分離・

検査法の確立と統一、検査マニュアルの作

成、分子疫学的手法の開発と統一化、解析

マニュアルの作成をＨ２３年度から開始し

た。統一された方法に基づき各国で分離さ

れる病原体の疫学マーカーの解析を行い、

わが国のものとの比較検討を行う。結果の

データベース化を行い、共通に利用できる

体制を構築する（Ｈ２４，２５年度）。新

しい解析手法の開発に成功した場合には、

お互いの国間での技術移転を行う。人的な

交流も促進し、健康危機の発生時には迅速

に情報の交換が行える体制を構築する。主

任研究者が全体の進捗を調整する。分担研

究者は研究組織に記載した病原体を担当す

る 

各論： 

中国CDC+韓国CDC/NIH：(1)腸管感染症とし

て細菌（赤痢菌、コレラ菌）、ウィルス(EV



71)の病原体の分子疫学手法の開発、病原体

のgenotypeの比較解析、(2)ウイルス性出血

熱；最近中国でダニを媒介とするブニヤウ

イルスが新規に発見された。その検査法の

確立および媒介蚊、ウイルスの分布域を共

同で調査する。また、新しいウイルスの存

在に関する調査を行う。(3)呼吸器感染症：

レジオネラ、麻疹、インフルエンザ等の病

原体疫学調査、分子疫学調査をおこなう。

一定のGenotypingにより病原体のデータベ

ース化、(4)淋菌の薬剤耐性、その伝播に関

する分子疫学解析を行う。 

台湾CDC: (1)ベクター媒介性ウイルス感染

症：台湾ではデング熱が流行している。そ

の媒介蚊、ウイルスのgenotypeの疫学調査,

 (2) 腸管病原体；赤痢アメーバ―、下痢性

ウイルス疾患の疫学調査、genotypingの比

較、(3)結核菌の薬剤耐性：薬剤耐性パター

ン及び病原体のgenotypeの比較による国を

超えての菌の伝播の調査、(4)らい菌の薬剤

耐性調査、(5)希少感染症としてのレプトス

ピラ、ブルセラの調査、診断法の開発。 

インドNICED: (1) インドで問題となって

いる下痢性疾患の迅速診断法の開発、新規

の遺伝型の発生メカニズムの解析；病原体

としてコレラ、赤痢、原虫症ジアルジアを

扱う。(2)インドではHIV感染症が重要な課

題。HIVウイルスのgenotypeの比較解析。ウ

イルスゲノムの変異とHLAとの関連性の進

化的解析。 

ベトナムNIHE: (1)ベトナムで流行してい

るEV71, HFMDの解析、(2)国境を越えて移動

する狂犬病ウイルスの解析、(3)真菌の中重

症のヒストプラズマ症の疫学、(4)麻疹、風

疹の分子疫学、(5)コレラの流行解析と分子

疫学、(6)炭疽菌の分子遺伝学的解析、(7)

増加する耐性菌NDM-1の解析 

C.研究結果： 

1. 全体としての活動: 研究代表者、研究協

力者（倉根、、宮川、渡邉） 

毎年各国の機関との共同研究成果発表会を

相互の国で行った。H25 年度については下

記のような日程で行った：①台湾 CDC（9月

11-12 日 感染研で）、②NICED(９月 26-27

日、感染研で)、③NIHE（10 月 28-29 日、

ベトナム NIHE で）、④ 中国 CDC（11 月

26 日、中国 CDC で）。研究発表プログラム

を添付に記した。 

２．中国 CDC との連携： 

(1) L. pneumophila の遺伝子型別法として

普及している SBT 法(sequence-based 

typing)により、生息域でその遺伝子型

に特徴があることがわかった。入浴施

設や冷却塔の分離株には日中で共通性

が認められた（倉）。 

(2) 日本国内の侵襲性感染症と呼吸器感染

症由来肺炎球菌の血清型別と遺伝子型

解析を行い、小児や成人用肺炎球菌ワ

クチンの有効性を評価できるデータの

蓄積ができた（常）。 

(3) 中国から分与された SFTSV 株を用いて

ウイルス感染細胞から抗原を調整して

ELISA法などを開発した。予備調査で、

高率に国内の野生のシカなどから抗体

が検出された。一方、マダニからの遺

伝子検出法を開発した結果、マダニ中

の RNA から 10 コピー/反応の感度で

SFTSV 遺伝子が検出できた（森川）。 



(4) 中国の下痢症患者から分離される

V.cholerae 

non-O1/non-O139,V.fluvialis の O 血

清型分布の初めての実態調査を行った

（荒川）。 

(5) 中国 CDC において、中国で伝播してい

る EV71 分離株の分子疫学的解析を行

ったところ、中国で検出されたほとん

どすべての EV71 分離株は、Genogroup 

C4 に属することが明らかとなった。

Genogroup C4 は、台湾、日本等でも検

出されているが、中国本土のように単

一の遺伝子型の EV71 が長期間伝播す

ることはなく、異なる複数の遺伝子型

の EV71 が認められている。（清水）。 

(6) 中国研究者は、インフルエンザ以外の

急性呼吸器ウイルスのサーベイランス

を行い、一定の成果を報告した。この

共同研究での日中双方の訪問を通じて、

新興再興呼吸器感染症に対応するため

の日中間のホットラインを研究者間で

構築できたことの意義は大きい（松山）。 

３．台湾 CDC との連携 

(1) 台湾で分離された INH 耐性結核菌の遺

伝子解析を行い、katG 遺伝子上に耐性

に関与している新規の遺伝子変異を見

出した。またこれまでに耐性株で見出

されていた ndh 遺伝子の変異について

耐性との関連の解析を進めた（柴山）。 

(2) Bordetella holmesii を特異的に検出

する遺伝子検査法を開発した。B. 

holmesii の病原性解析を実施し、ワク

チン抗原候補となる高分子タンパク質

BipA を同定した（蒲池）。 

(3) 日本，台湾で分離された Leptospira 

interrogans の分子タイピングの結果， 

MLVA 法は，他の分子タイピング法より

も簡便で血清群識別能も高いことが明

らかとなった（小泉）．  

(4) 台湾 CDC におけるブルセラ症検査体制

構築のために、感染研で開発した抗体

検出法と遺伝子検出法を移転し、診断

技術の共有を行った。本法を用いて、

台湾で発生した輸入患者を同定した。

日台のイヌにおける B.canis 感染状況

の比較を目的として、台湾でも現在調

査が進行中である（今岡）。 

(5) 台湾のハンセン病患者血清 100 サンプ

ルの血清診断を行い、MMP-II 抗原の有

用性確認と技術共有した。 

台湾のハンセン病患者由来 DNA サンプ

ルを 13 検体調査し、薬剤耐性遺伝子変異を

検出した（甲斐）。 

(6) 台湾 CDC との共同研究で日台両国のフ

ィリピン、インドネシアからのデング

熱輸入症例、チクングニア熱輸入症例

に関する情報をリアルタイムに交換し、

ホームページに公開した。渡航地が同

じであれば、近似のウイルスに感染し

ていることが明らかになった。（高

崎）。 

(7) ) 赤 痢 ア メ ー バ (Entamoeba 

histolytica)国内分離株の比較ゲノム

より見出した、非病原性株で欠損して

いる遺伝子（AIG1-17）が非病原性台湾

株においても有意に欠損していること

を明らかにした。（津久井） 

(8) 核酸迅速検出システム,超高感度

Norovirus 抗原検出システム BLEIA の

導入、技術共有に成功した。また、キ

メラウイルスをも解析可能な新規

genotyping システムの技術移転も行っ



た。（片山）。 

４．ベトナム NIHE との連携 

(1) ベトナムでは患者から NDM 型カルバペ

ネマーゼ産生菌が頻繁に分離されてい

ることが分かった。この遺伝子は、ベ

トナム独自に進化を遂げたタイプであ

ることが分かった。ベトナム側に耐性

遺伝子のスクリーニング法を技術移転

した（柴山）。 

(2) ベトナム北部の手足口病症例から、

2011-2012 年は EV71 が髙頻度で検出さ

れ、2011 年に検出された EV71 分離株

の多くは Genogroup C4 であり、2013

年には Genogroup B5 の割合が増加した。

（片山） 

(3) ベトナム国内の地域ラボと連携した狂

犬病及び炭疽の診断ネットワークモデ

ルを構築した。ベトナムで分離される

炭疽菌特異的な SNP 配列を特定して遺

伝子型別を可能にした。（井上） 

(4) 高感度の Nested PCR 法を開発し、ベト

ナム NIHE へ技術譲渡した。この技術で

NIHEでは過去に採取された血清から麻

疹ウイルス遺伝子を検出する事に成功

し、流行株の変遷の解析が可能となっ

た。（駒瀬） 

(5) コレラ菌の遺伝子型別を整備する上で、

国際的な標準法であるパルスネットに

準じた PFGE の解析環境の整備を行っ

た。また、NIID 側で MLVA 等による解

析を進めた。（泉谷） 

(6) ハノイ市での疫学的検討の結果、呼吸

器感染症が疑われた症例における抗ヒ

ストプラスマ抗体保有率は約 18%であ

った。（大野）。 

５．インド NICED との連携 

(1) 赤痢菌の弱毒ワクチンの開発を行い、

血清型の異なる赤痢菌（A 群）に対し

ても防御効果があることが分かった

(三戸部)。 

(2) コレラ流行地であるインドよりコレラ

菌ゲノム DNA を受領し、分子疫学解析

を行った。コレラ流行株間では遺伝的

多様性があるものの、遺伝子型に地域

性も見られた。（森田） 

(3) HLA タイピング法の確立を進め、HIV-1

感染インド人の HLA 遺伝子型を同定し

た。（俣野） 

 

D.考察： 

 アジアの特定な地域で発生している感染

症が、旅行者、食材（食品）、動物等を介

してアジア地域全域に拡散し、それが我が

国にも侵入する機会は増大してきている。

そのような時期に、各国の感染症の制御に

責任を持っている国の研究機関との連携を

深め、情報の共有化を図るためのネットワ

ーク化に向けた試みを行うことは時期を得

ている。特に、各地域、各国において発生

している病原体の表現型（生物型、薬剤耐

性等）および遺伝型（塩基配列の差による

型別）の解析結果の情報の収集を図る基盤

的研究成果は、アジア地域における新規病

原体の発生の迅速検知、その制御に向けた

アジア地域での協力体制の確保を図ること

に多大なる貢献をすることが期待できる。 

３年目のまとめとして、各国（中国 CDC、

ベトナム NIHE,台湾 CDC、インド NICED）と

の共同研究報告会を開催した。2011,2012

年度においてお互いに討議を重ねてきた内



容に沿っての、共同研究が促進されてきて

いるといってよいであろう。お互いに会っ

て話し合える機会が年に１～２度であり、

多くが e-mail ベースの話し合いによらな

ければならないため、時にして意思の疎通

を欠く研究課題も見られたが、多くは検査

法の統一化、検査結果の情報交換において

成果が見られた。 

当共同研究を通していくつかのアジアで

共通に問題となっている課題が浮かび上が

ってきた。１）SFTS においては、わが国で

発生しているウイルスと中国のものは遺伝

的にかなり離れており、近年に中国から我

が国に侵入してきたものではなく、かなり

以前から我が国に存在し、土着化したもの

であると考えられた。情報では、韓国にも

存在することがわかってきており、広範囲

に存在するものである可能性が高い。２）

ベトナムで分離される狂犬病ウイルスは、

遺伝子型解析で、中国で分離されるウイル

スとも近縁のものがあり、ベトナム近隣諸

国の間で国境を越えて移動している可能性

が高い。犬等を食している文化があるので、

そのような経路での移動も考えられる。国

を超えてのサーベイランスの施行と情報の

共有化が重要であろう。３）EV71 による髄

膜炎を含む重症事例が、中国、ベトナム等

で発生しており、その genotype は C4 であ

る。わが国では HFMD が主で CV16,CV6 によ

るものである。EV71 も見られるが、重症例

の頻度はわずかである。その臨床上および

ウイルス流行の違いが何に起因しているか

の原因の究明はお互いの国にとって興味あ

るところである。４）カルバペネム等の臨

床上重要な抗菌薬に耐性を示す腸内細菌科

細菌（大腸菌、クレブシェラなど）の中に、

かなりの頻度でカルバペネム耐性を示す菌

(CRE)が、ベトナム、インドで分離されるこ

とが明らかになった。事実インドからの我

が国への帰国者から CRE が分離されてきて

いるので、薬剤耐性菌も国を超えて拡散し

ていく対象として重要である。今後更なる

注意が必要である。 

感染症の伝播には国境はない。いつどの

ような病原体の勃発、その拡散が起こるか

予期できない。その発生を迅速に検知する

ためにも、近隣諸国との連携、および病原

体の検出技術の標準化および情報の共有化

が重要である。幸いにも我が国は科学的に

も技術的にもアジア諸国のなかでは先んじ

ている。我が国がリーダーシップをとり、

アジア諸国の感染症対応の責任を担う国立

の研究機関とのネットワークを構築し、人

的、技術的な交流を深めておくことが、強

いては我が国への新規病原体の侵入防止、

および拡大の迅速把握に結びつき、我が国

の感染症対策に役立つこととなる。構築さ

れつつあるネットワークのさらなる発展お

よび維持に当該研究の果たす役割は大きい

と考える。 

Ｅ．結論： 

一国で発生した感染症の原因となる病原

体は、SARS の事件が実証したように、ヒト

あるいは物を介して瞬く間に世界中に拡散

し、時には莫大なる被害をもたらす。それ

を未然に阻止する対策が求められている。

いつ発生するかまたはどのような状況で伝

播するかわからない感染症に対しては、常

時監視体制の確立が最も効果的防止法であ

る。そのためには国を越えての協力体制の



構築が求められている。アジア諸国を中心

として感染症対策に関与する研究機関と国

立感染症研究所とのネットワークを構築し、

各国における研究促進を図ってきており、

その成果が見えてきた。このような連携は、

一時的なものでなく、継続してこそ意味が

あるものである。新興感染症の発生を事前

にいつ発生するかを予測することは不可能

に近い。何がいつ発生しても対処できるよ

うに日ごろから用意をしておくことこそ最

高の防御である。アジアとの連携はその一

環である。 

F.健康危機情報 

中国において 2009 年にブニヤウイルス科

フレボウイルス属の新種のウイルス(SFTS

ウイルス: SFTSV)による重症発熱性血小板

減少症(SFTS)が発生した。2013 年に我が国

においても患者が見られることが判明した。

今後のサーベイとその情報提供が重要であ

る。ベトナム、インド等において NDM-1 等

のカルバペネム耐性の腸内細菌（CRE）がか

なりの頻度で分離される。東南アジアで治

療する患者は院内感染として感染する可能

性もあるので、情報の提供が必要である 
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別添：各国とのシンポジウムのプログラム 

The Second China-Japan Meeting 26th November 2013, Beijing, China 
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13:20-13:40  

“Characterization of Japanese encephalitis viruses isolated in Japan”  

Dr Shigeru TAJIMA, Senior Research Scientist, Department of Virology I, NIID  

 

13:40-14:00  

“Genetic relationship of vector mosquitoes and the vector-borne pathogens between Taiwan 
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