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研究要旨 

2017/18 から 2020/21 シーズンの 3 年間のインフルエンザウイルス分離株について遺伝子解析を実

施した。A(H1N1)pdm09、A(H3N2)、B 型ビクトリア系統ウイルスに、遺伝子的多様化が進み複数の集

団が形成された。抗原性変異を引き起こすアミノ酸置換を有する集団も出現した。2020/21 シーズン

は流行規模が極めて小さかったが、次の流行に備え引き続きウイルス伝播と遺伝子の変化に注意が

必要である。 

 

Ａ．研究目的 

国内外から流行株を収集し、それらの遺伝子

配列に基づいた進化系統樹解析、抗原性および

薬剤耐性アミノ酸の検出を行う。これらの結果

から、特定のアミノ酸が抗原性や薬剤耐性に与

える影響を解析し次シーズンの流行予測およ

び適切なワクチン株の選定に役立てる。 

 

Ｂ．研究方法 

2017/18 から 2020/21シーズンの 3 年間に、国内

および海外（ラオス、台湾、モンゴル、韓国、

ミャンマー、ネパール）から収集した分離株に

ついて遺伝子配列を決定し、アミノ酸解析、進

化系統樹解析を実施した。具体的には、

A(H1N1)pdm09 を 1158 株、A(H3N2) を 895 株、B

型を 689 株、解析を行った（2021年 3 月時点）。 

 

（倫理面への配慮） 

なし 

 

Ｃ．研究結果 

A(H1N1)pdm09 ウイルス：HA 遺伝子系統樹上で、

2017/18 シーズンの流行株は 6B.1（代表株 : 

A/Singapore/GP1908/2015）であったが、2018/19 シー

ズンに S183P を含む 7 群(183P-1：N451T、183P-2：

L233I、183P-4：N129D+A141E、183P-5：N260D、183P-6：

T120A、183P-7：K302T+I404M)に分岐した。その後

2019/20 シーズンには流行株は全て 183P-5 となっ

た。183P-5 はさらに派生し 183P-5A(N129D, T185I)、

183P-5B(K160M, T216K, E235D, H296N, V520A)に分岐

した。183P-5A 内でもさらに D187A, Q189E 群と、

抗原性部位の置換である N156K 群が確認された。

NA タンパク質に H275Y 置換を有するオセルタミ

ビル耐性株は散発的に検出されているが、耐性株

の流行は確認されていない。なお 2020/21 シーズ

ンには 2 株のみ解析され、いずれも 183P-5A 内

D187A, Q189E 群に属した。 

A(H3N2)ウイルス：2017/18 シーズンはほとんどの

流行株が HA 遺伝子系統樹上の 3C.2a（代表株: 

A/Hong Kong/4801/2014）に属し、さらに 3C.2a1

（N171K+I406V+G484E、代表株: 

A/Singapore/INFIMH-16-0019/2016）、3C.2a2

（T131K+R142K+R261Q）、3C.2a3

（N121K+T135K+S144K）のサブクレードに分岐して

いた。また、一部の株が 3C.3a

（L3I+S91N+N144K+F193S+D489N）に属した。3C.2a1

内では、3C.2a1b（N121K+K92R+H311Q）にて分岐し

た 3C.2a1b+135K(E62G+T135K+R142G)、3C.2a1b+131K

（E62G+R142G+T131K+V529I）が派生した。2019/20

には 3C.2a1b+135K 内に 137F 群
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(T128A+S137F+A138S+F193S)と 198P 群

(T128A+A138S+G186D+D190N+F193S+S198P)が、

3C.2a1b+131K 内には 83E 群(K83E+Y94N+I522M)と

197R 群(Q197R+S219F+V347M)が派生した。また 83E

群には抗原性変異が示唆される 2 つの群、

F193S+Y195F+G186S+S198P 群と

F193S+Y195F+Y159N+T160I+I164Q+G186D+D190N群が

確認された。なお 2020/21 シーズンには 2 株のみ

解析され、いずれも F193S+Y195F+G186S+S198P 群

に属した。 

B 型ウイルス：Yamagata 系統は、S150I, N165Y, 

N202S, S229D を持つクレード 3（代表株：

B/Phuket/3073/2013）に属した。Victoria 系統の分

離株は、B/Brisbane/60/2008 株を代表とするサブ

クレード 1A に属している。2017/18 シーズンに

は 1A.1（2アミノ酸（162,163位）欠損+I180V+R498K、

代表株: B/Maryland/15/2016）、1A.2（3 アミノ酸

（162-164 位）欠損）、1A.3（3 アミノ酸（162-164

位）欠損+K136E）が派生し 2019/20 シーズンに

はほとんどの流行株が 1A.3 に属した。  

 

Ｄ．考察 

3 シーズンの間に遺伝子変異の蓄積が進み、

A(H1N1)pdm09、A(H3N2)、B 型ビクトリア系統ウ

イルスにてそれぞれ抗原性変異を引き起こす

アミノ酸置換を有する集団が派生した。ヒト血

清およびフェレット血清を用いた赤血球凝集

反応試験や中和試験の結果を遺伝子解析の結

果を合わせることで、流行株の変化を敏感に捉

えることが必要と考えられる。20/21 シーズンは

インフルエンザウイルスの流行が極めて少な

かったため、次に出現するインフルエンザウイ

ルスにどのような変化が現れるのか流行がど

のようになるのか、今後も継続した監視が必要

である。 

 

Ｅ．結論 

A(H1N1)pdm09 ウイルス、A(H3N2)ウイルス、B

型 Victoria 系統ウイルスの遺伝子に変異が蓄積

し抗原性変異群も存在するため、次流行へ向け

てのウイルスの監視が必要である。 
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