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研究概要
本研究では、環境水サンプルを用いてニドウイルスを効率的かつ網羅的に同定する手法を開発

し、新規のニドウイルスを特定、その進化と多様性の解明し、将来起こりうるニドウイルス感染
症に対して資することを目標とする。ニドウイルスは、新型コロナウイルスを含むRNAウイル
スの一系統で、人獣共通感染症を引き起こすことが知られているが、宿主の多様性やゲノム配列
の低い保存性から、その全容は未解明である。本研究では、ニドウイルスの増殖に必要なRNA
依存性RNA合成酵素	（RdRp）	遺伝子を基に、マルチプレックスPCR用プライマーを設計し、
高感度で網羅的な探索手法の開発を行う。本研究で開発するプライマー配列やPCRプロトコー
ルは公開し、ニドウイルス探索に広く活用されることを目指す。さらに、新規ニドウイルス陽性
サンプルについては、今後、近縁のニドウイルス流行が発生した場合、メタトランスクリプトー
ム／メタゲノム解析により、ウイルスの全ゲノム配列決定や宿主推定を行うために、RNA/DNA
を保管する。以上の研究により、ニドウイルスの効率的なサーベイランスを実施できるプロト
コール等を整備し、将来生じる可能性の高いニドウイルス感染症に迅速に対応できる研究基盤を
構築する。


