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A．研究目的 

次世代シーケンサー（以下 NGSという。）

を用いた原因不明疾患における網羅的解析

は、健康危機管理を担う公的検査機関とし

て非常に重要である。これまで国立感染症

研究所ゲノム解析研究センターが開発した

網羅的ゲノム解析ツールである MePIC に

より解析を実施していたが、その解析シス

テムは 2023年に廃止になったことから、後

継となる解析ソフトウェアが必要となって

いた。そこで、MePICの開発者が独立後に

新規に開発した PaHuM と、国立感染症研

究所や地方衛生研究所で解析実績のある海

外の解析プラットフォームの１つである

CZ ID で解析結果を比較し、後継の解析ソ

フトウェアとなり得るか調べた。 

 

B．研究方法 

2023年に、埼玉県の感染症重大事案対策

事業として当所に搬入された 15 歳以下の

急性脳炎・脳症、無菌性髄膜炎及び不明ウイ

ルス感染症等 6 症例 23 検体のうち、NGS

データをMePIC により解析し、病原ウイル

スゲノムを検出した 3検体（検体 1～3）の

NGS データを用いた。3 検体の NGS デー

タを、PaHuM及び CZ IDで追加の解析を

行い、検出したウイルスゲノムのリード数

をそれぞれの解析ツール間で比較した。 

 なお、NGS検査におけるライブラリーキ

ットは、SMARTer Stranded RNA-Seq Kit 

HT(タカラバイオ )を使用し ,AMPureXP

（BeckmanCoulter）で精製後，MiSeq 

Reagent Kit v3 150bp（Illumina）でシン

グルエンドシーケンスを行った。 

 

（倫理面への配慮） 

 本研究は、埼玉県感染症重大事案対策事

業の一環として実施した。データの学術的

利用については埼玉県衛生研究所倫理審査

委員会の審査を受け、許可を得た（承認日：

2018年 8月 29日）。 

 

C． 研究結果 

1 検体 1 

MePIC では全ウイルス 47 リードのうち

4 リード（9%）からムンプスウイルスを検

出、PaHuM では全ウイルス 132 リードの

うち 4 リード(3%)ムンプスウイルスを検出、

CZ ID では全ウイルスリード数はカウント

されないが、ムンプスウイルスが 4 リード

検出した。MePIC、PaHuM、CZ IDの全て

の解析ツールでムンプスウイルスを 4 リー
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ド検出した（表 1）。 

 

 

 

 

2 検体 2 

MePICでは全ウイルス8,937リードのう

ち 9リード（0.1%）からパラインフルエン

ザ 3 型を検出、PaHuM では全ウイルス

6,055 リードのうち 9 リード(0.1%)パライ

ンフルエンザ 3型を検出、CZ IDでは全ウ

イルスリード数はカウントされないが、ラ

インフルエンザ 3 型を 9 リード検出した。

MePIC、PaHuM、CZ IDの全ての解析ツー

ルでパラインフルエンザ 3 型を 9 リード検

出した（表 2）。 

3 検体 3 

MePICでは全ウイルス1,136リードのう

ちヒトヘルペスウイルス6が57リード(5%)、

ヒトヘルペスウイルス 6B が 1,048 リード

（92%）を検出、PaHuM では全ウイルス

1,142 リードのうちヒトヘルペスウイルス

6A を 12リード(1%)、ヒトヘルペスウイル

ス 6B を 1,098リード(96%)検出、CZ IDで

は全ウイルスリード数はカウントされない

が、ヒトヘルペスウイルス 6 を含む突発性

発疹ウイルス(Roseolovirus)が 1,063 リー

ド検出した。リード数は異なるものの、

MePIC、PaHuM、CZ IDの全ての解析ツー

ルでヒトヘルペスウイルス 6A 及びヒトヘ

ルペスウイルス 6B を含むヒトヘルペスウ

イルス 6を検出した。 

D．考察 

 MePICと PaHuMで比較すると、全ウイ

ルスリード数に違いが見られたことから、

解析リードの真核生物、細菌、ウイルスへの

分類能には差が見られると考えられた。 

病原ウイルスのリード数については、検

体 1 ではムンプスウイルス、検体２ではパ

ラインフルエンザウイルス３型がそれぞれ

同じリード数検出したが、検体 3 ではヒト

ヘルペスウイルス６を検出したものの、リ

ード数やウイルス名の表記名は異なってい

た。このことからリード数が増えると解析

ツールによる誤差が見られることが示唆さ

れたものの、大きな差はなく、全ての解析ツ

ールで目的とする病原ウイルスを同様な信

頼性で検出できると思われた。 

 

E．結論 

 検証したデータは少ないものの、MePIC、

PaHuM、CZ IDで目的とするウイルスを検

出することができたことから、いずれの解

析ツールもメタゲノム解析のツールとして

相互の信頼性が高いと考えられた。 

 

F．健康危険情報 

 なし 

 

G．研究発表 

 １．論文発表 

なし 

   

２．学会発表 

なし 

   

  

 

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 

表1　各ゲノム解析ツールによるリード数の比較（検体１）
解析ツール 全リード数 全ウイルス ムンプスウイルス その他のウイルス
MePIC 711,316 47 4 43
PaHuM 711,316 132 4 128
CZ ID 711,316 4

表２　各ゲノム解析ツールによるリード数の比較（検体２）

解析ツール 全リード数 全ウイルス
パラインフルエンザ3型

ウイルス
その他の
ウイルス

MePIC 2,926,738 8,937 9 8,928
PaHuM 2,926,738 6,055 9 6,046
CZ ID 2,926,738 9

表３　各ゲノム解析ツールによるリード数の比較（検体３）

解析ツール 全リード数 全ウイルス
ヒトヘルペス
ウイルス６

ヒトヘルペス
ウイルス６A

ヒトヘルペス
ウイルス６B

突発性発疹
ウイルス

その他の
ウイルス

MePIC 5,426,312 1,136 57 1,048 31
PaHuM 5,426,312 1,142 12 1,098 32
CZ ID 5,426,312 1,063


