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論文内容の要旨

【目的】

ヒトヘルペスウイルス 7 (h uman herpesvirus 7、 HHV-7) は、健常人の CD4+T 細胞より分離された。その後、

慢性疲労症候群の患者、更に健常人の唾液よりも検出された。現在では、 HHV-7 と同様に突発性発疹の原因ウイル

スとされている。ヘルペスウイルスがコードするタンパクの中で、エンベロープ糖タンパクは感染の過程において重

要な役割を果たすと考えられている。ウイルスの細胞間の広がりやウイルスの細胞への進入に重要であるとされてい

て、 β へルペスウイルスに属するサイトメガロウイルス (human cytomegalovirus : HCMV)、 HHV-6 の糖タンパ

ク B (glycoprotein B : gB)、糖タンパク H (glycoprotein H : gH) には、いくつかの遺伝子の変異が株間である

ことが報告されている。それ故、今回、タイ園、日本で分離された HHV-7 がコードする前初期タンパク、 gH、 gB、

R2 repeat 領域における遺伝子聞の変異について解析を行った。さらに、家族間における HHV-7 の伝播様式を調査

するため、これらの遺伝子問の変異の解析を行った。

【方法ならびに成績】

日本( 4 検体)およびタイ団(18検体)における健常人(成人および子供)の唾液より、 HHV-7 を分離した。さ

らに、突発性発疹の患児より分離された HHV-7 およびアメリカの健常人より分離された HHV-7 も本解析に用いた。

1) PCR 法によって、 immediate-early (IE) ー 1、 IE-2 遺伝子領域の大きさの違いを検討したが、違いは認められな
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2 )ウイルス株間で gB 遺伝子のシークエンスを行ったところ、 gB の全長シークエンス解析により、タイ国および

日本から分離されたウイルス株、およびアメリカから分離された RK 株は、 allele C であり、アメリカから分離

された JI 株のみが、 alleleF であった。

3 )日本( 5 検体)、タイ国( 8 検体)から分離されたウイルス株における gH 遺伝子のシークエンスを行い、遺伝

子変異の検討を行った。 gH、 691 コドンのうち36 コドンに株間で変異が認められた。これらのうち、塩基番号

124、 326、 528、 547、 564の 5 つの位置を選択し、各々の違いを株間で検討したところ、 HHV-7 は、 6 つのグ

ループに大別された。

4 )分離された各々のウイルス株 DNA を鋳型として R2 repeat 領域の PCR を行い、 R2 repeat の数を調査したと

ころ、 repeat の数が、 17、 15、 14、 13、 12個である株は、各々 4.2% 、 45.8% 、 20.8% 、 25.0%、 4.2%の割合で
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あった。

5 )さらに分離した 2 株のウイルスを10代継代培養し、それらの R2 repeat を調査したところ、 R2 repeat の数に変

化は見られなかった。

6 )家族問のウイルスの伝播を調査するため、この R2 repeat の数と制限酵素切断パターンの違いを親子間で検討

したところ、親子(父親と子供あるいは母親と子供)で、閉じパターンを示した。これより、親子間でのウイル

スの伝播が示唆された。

【総括】

本研究では以下の点を明らかにした。

1. gB、 gH のシークエンス解析により、 HHV-7 が、 2 つの variant に分けられるという可能性を明らかにした。

また、 gH 解析において、 variant 2 には、さらなる variation があることが認められた。

2. R2 repeat の解析によって、親子聞の HHV-7 の伝播が確認された。また、この領域は、ウイルスの株間の違い

を検討するのに適当な領域であることが示唆された。

論文審査の結果の要旨

本研究はヒトへルペスウイルス 7 (human herpesvirus 7 ; HHV-7) が、コードしている糖蛋白 (glycoprotein 

B ; gB, glycoprotein H ; gH) の塩基配列の解析を行い HHV・7 が、ふたつの variant に分けられるという可能性を

明らかにした。また、 gH の解析により variant 2 には、さらなる variation があることを見いだした。

さらに、 HHV-7 R2 repeat の解析により、親子間で HHV-7 が伝播することを明らかにした。この領域は、ウイ

ルスの株間の違いを検討するのに適当な領域であることを明らかにした。以上より、学位の授与に値すると考えられ

る。
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