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研究要旨  

 近年特に大きな問題となっているデングウイルスの感染伝播状況を把握するため、National 

Center for Biotechnology Information (NCBI) database から計 7,933 株分のデングウイル

ス・ゲノム配列を取得し、serotype, genotype 毎に分類して Google Maps にて分布地図を作成

した。世界各国で分離されるデングウイルスの genotype には特徴的な地理的要因が背景にあ

り、それはデングウイルスの蚊を媒介とする感染伝播ライフサイクルに起因するものと推測さ

れた。また、検疫所にて報告される輸入感染症例もマップ上で理解できる web サイトを構築し、

海外渡航前に感染リスク因子を予め把握し、渡航中における注意喚起にも役立つ web サイトに

なるものと期待している。今後、アジア各国と日本を有機的に結び付けるシステムを確立する

ため、他の病原体ゲノム情報のマップ化を推進してく予定である。 

 

Ａ．研究目的 

 多くの新興・再興感染症が発生し、インフルエ

ンザ、デング熱、薬剤耐性菌感染症、下痢性感染

症は特に近年我が国にとって近年大きな問題とな

っている感染症である。これら感染症に対して適

切な感染症対策の立案と新たな治療薬、ワクチン、

診断薬等の創薬開発が求められている。これら感

染症はアジアにおいての発生が問題となることか

ら、アジアにおいて分布するこれら各種病原体の

ゲノム情報は有効な情報源となり、ゲノム情報を

基盤とした発生分布と疫学への情報提供は効果的

な対策となりうる。 

 本研究においては、近年特に大きな問題となる

インフルエンザウイルス、デングウイルス、薬剤

耐性菌、下痢原性細菌およびノロウイルスに関し

て、アジア各国と日本を有機的に結び付けるシス

テムを確立し、アジアにおいて流行している病原

体株を主とするゲノムデータベースを構築し、さ

らにデータベースが継続的に維持されるため基盤

を確立することを目的とする。 

 

Ｂ．研究方法 

１）デングウイルスの公開配列情報の取得 

 デングウイルス・ゲノム配列をNational Center 

for Biotechnology Information (NCBI) database 

から計 7.933 株分を取得し、表記されている

serotype, genotype 毎に分類した。公開データベ

ースの取得と genotype 分類の基本的な解析手法

は  

 Yamashita A, Sasaki T, Kurosu T, Yasunaga Y, 

Ikuta K. Origin and distribution of divergent 

dengue virus: novel database construction and 

phylogenetic analysis. Future Virology. 2013, 

8(11): 1061-83. (査読有) 

http://www.futuremedicine.com/doi/abs/10.22

17/fvl.13.99 

にて報告している。 

２）Google Maps によるデングウイルスの頻度と

分布地図の図示化。 

 Google Maps の地図情報（フリーライセンス）

を元にしてデングウイルスの serotype と

genotype を分離国ごとにパイチャートとして表

示した。配列データベースは MySQL で管理し、地

図上への描画はJava script D3.jsにて開発した。 

 
（倫理面への配慮） 
 特記事項無し。公開配列情報を用いたデングウ
イルス・データベースの構築であり、個人情報に
結びつく配列解析は一切行っていない。 
 

Ｃ．研究結果 



 NCBI 配列データベースに配列登録されている

7,933 株のデングウイルスを serotype ごとに

Google Map 上にパイチャートで閲覧可能にし、

分離国における各 serotype の頻度（実態数では

なく、配列登録数である）と分布状況が俯瞰的に

理解できるようにした（図１）。デング熱発生国

の実情がこのマップ図示化により把握しやすく

なった。 Serotype 1 (2,855 株), 2 (2,615 株), 

3 (1,706 株), 4 (757 株)ごとに genotyping が施

されているため、判明している genotype ごとの

分類を行った。  

 Serotype １では、Genotype I が東南アジアで

優位であり、一方、Genotype V がアメリカ大陸

で優位であることが容易に把握できるようにな

った（図２）。特にポリネシア諸国における

genotype IV が優位であることは特筆すべきこと

に見える。 

 Serotype 2 では、Genotype Cosmopolitan が

東南アジアで優位であり、一方、Genotype 

AsianAmerican がアメリカ大陸で優位であるこ

とが俯瞰的に理解できた。東南アジア諸国の中で

も異なるgenotypeが優位になっており、serotype 

1 とはまた違う genotype 分布であることが判明

した（図３）。 

 Serotype 3 では、Genotype I, II が東南アジ

アで優位であり、一方、Genotype III がアメリ

カ大陸で優位であることが理解できた（図４）。 

 Serotype 4では、東南アジア、ポリネシア諸国、

アメリカ大陸と明瞭に分布が別れることが判明

した（図５）。 

 これらマップ図をマウス操作で自在に拡大縮

小し、近隣国における検出 genotype の登録状況

の閲覧を容易にした。シンガポールでは複数の 

genotype が検出される一方、ベトナム、カンボ

ジアでは特有の genotype I が優位であり、イン

ドでは Genotype V が主になっていた（図６）。 

 日本のデング熱症例は輸入症例が主体であり、

検疫所から報告のあったデング熱輸入感染症例 

（ http://www.nih.go.jp/niid/ja/iasr/511-sur

veillance/iasr/tables/1493-iasr-ta） 

を Google map へ図示化した。 

 

Ｄ．考察 Ｅ．結論 

 デングウイルスは、主にヤブカとりわけネッタ

イシマカ（Aedes aegypti）によって媒介され、
ウイルスは主にヒトを宿主とするが、ヒト以外の

サル目にも伝染し感染を媒介することが知られ

ている。公開配列データベースの serotype そし

て genotype として分類してさらにマップ図示化

することにより明解な地域依存的な genotype 分

布が示唆された。1943 年から 2012 年までの分離

株情報が登録されており、年代推移を時系列とし

て分布を表示することも可能にしているため、

genotype の変遷も理解することができる。ウイ

ルス情報をゲノム配列として取得し、serotype, 

genotype として詳細に分類することで、デング

ウイルスの感染伝播のライフサイクルの理解に

も役立つだろう。今後、感染症対策に立案にも役

立つような疫学調査システムになるよう発展さ

せたい。 

 また、検疫所にて報告される輸入感染症例もマ

ップで一目瞭然に理解できるため、海外渡航前に

感染リスク因子を予め把握して渡航中における

注意喚起を促すことにも役立つことと期待して

いる。 

 

Ｆ．健康危険情報 
  特になし 
 

Ｇ．研究発表 

１．論文発表 
なし 
 
2. 学会発表 

NIID International Seminar on Infectious 

Diseases. 22nd - 23rd January, 2015. Venue; 

Sunshine City Conference Room No.14. The fifth 

floor, World Import Mart Building, 3-1-1 

Higashi-Ikebukuro, Toshima-ku, Tokyo, JAPAN. 

“ Pathogen Genomics for Public Health”  

Makoto KURODA. 

 

 

Ｈ．知的財産権の出願・登録状況 

１．特許取得 

なし 

２．実用新案登録 

  なし 

３．その他 

なし 

 

 



 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図１ デングウイルス公開データベースと Google Map 上での図示化（血清型別）。NCBI配列データベ
ースに配列登録されている 7,933株のデングウイルスを serotype ごとにパイチャートで閲覧可能にした。 
Serotype 1 (2,855株), 2 (2,615株), 3 (1,706株), 4 (757株)。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図 2 デングウイルス serotype 1 (2,855株) の公開データベースから genotypeを判定し Google Map 上で
図示化。Genotype I が東南アジアで優位であり、一方、Genotype V がアメリカ大陸で優位であることが
俯瞰的に理解できる。 
 
 



 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図 3 デングウイルス serotype 2 (2,615株) の公開データベースから genotypeを判定し Google Map 上で
図示化。Genotype Cosmopolitan が東南アジアで優位であり、一方、Genotype AsianAmerican がアメリカ
大陸で優位であることが俯瞰的に理解できる。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図 4 デングウイルス serotype 3 (1,706株) の公開データベースから genotypeを判定し Google Map 上で
図示化。複数の Genotype が東南アジアで検出され、一方、Genotype III がアメリカ大陸で優位であるこ
とが俯瞰的に理解できる。 
 
 



 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図 5 デングウイルス serotype 4 (757株)の公開データベースから genotypeを判定し Google Map 上で図
示化。Genotype I, IIA が東南アジアで優位であり、一方、Genotype IIB がアメリカ大陸で優位であるこ
とが俯瞰的に理解できる。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図 6 デングウイルス serotype 1の公開データベースから genotypeを判定し Google Map 上で図示化。マ
ウス操作で自在に拡大縮小し、近隣国における検出 genotype の登録状況の閲覧を容易にした。シンガ
ポールでは複数の genotype が検出される一方、ベトナム、カンボジアでは特有の genotype I が優位で
あり、インドでは Genotype V が主になっている。 
 
 



（参考資料）デングウイルス配列データベースに登録されている以下のような serotype と genotype、そ
して配列アクセッション番号と URL もエクセルファイルとして一覧をダウンロード可能にした。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図 7 検疫所から報告のあったデング熱輸入感染症例の Google mapsへの図示化。 
（http://www.nih.go.jp/niid/ja/iasr/511-surveillance/iasr/tables/1493-iasr-ta） 
東南アジアからの輸入症例が最も多く、渡航前の注意喚起にも役立てたい。 
 
 
 


