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はじめに

ピコビルナウイルスは，1988年に，ヒトおよびラットの
便から初めて検出された 30, 31）．その後，ヒト 2, 4, 8, 9, 13-15,

17, 23, 27, 30, 33, 34）以外に，ブタ 6, 12, 25, 32），モルモット 29），ウサ
ギ 11, 16, 24），ハムスター 5），アリクイ 18），ウマ 3），ウシ 5）

などさまざまな哺乳動物およびニワトリ 1, 5）で検出されて
いるが，得られている情報は断片的である．解説をするに
は，いささか情報不足で，やや時期尚早の感はあるが，最
近決定されたヒト由来ピコビルナウイルスの 2分節 RNA
の全塩基配列の情報を中心に，これまでに明らかにされた
性状などをまとめてみたい．

1. 粒子

直径約 30-40 nmの小型の球形粒子である．エンベロー
プはなく，塩化セシウム中での浮上密度は，1.38-1.40 g/ml
である．便中でのウイルス排泄量も少なく，培養細胞での
増殖もできず，また，実験動物での増殖も明らかでない．
得られる粒子が少ないため，電子顕微鏡による観察も不十
分である．表面構造は明瞭ではなく，一見ピコルナウイル
ス様である．

2. ゲノム

ピコビルナウイルスの最大の特徴は，ゲノムが 2分節の
2本鎖 RNAから構成されることである（図 1B）．このウイ
ルスの発見の経緯は，下痢便からロタウイルスを検出する
ために，便から抽出した RNAをポリアクリルアミド電気
泳動（polyacrylamide gel electrophoresis; PAGE）で解析
を行っている際，11本のロタウイルスゲノムの RNAパタ
ーンに対して 2本のバンドを検出したことによる（大きい
分節 RNAをセグメント 1，小さい方の分節 RNAをセグメ
ント 2と呼ぶことにする）．2本の RNAバンドの移動度は
さまざまであるが，ロタウイルス RNAの 2番目の RNAバ
ンド（約 2,700塩基対）と 5番目の RNAバンド（約 1,600
塩基対）の間に収まる．2本鎖 RNAは，塩基対数が同じで
も，塩基配列の違いによる高次構造の違いで，PAGEでの
移動度はかなり異なってしまうことはあるものの，株によ
り，2本のバンドの移動度はかなり異なり，多様性は大き
いと思われる．
われわれは，Lambdenら 21）により，C群ロタウイルス

の塩基配列を決定する際に開発された，単一プライマー増
幅法を応用し，タイで検出した Hy005102株から，セグメ
ント 1および　セグメント 2の全長 cDNAを調製し全塩基
配列を決定した 34）．図 1Aは，サルロタウイルス SA11株
を用いて，単一プライマー増幅法の有用性を確認したもの
である．11本の分節 RNAに対応した cDNAが増幅されて
いる．この方法をピコビルナウイルスに適用した結果を図
1Cに示す．アガロースゲルから，各 DNAバンドを抽出し，
TAクローニングし，塩基配列を決定した．
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（1）セグメント　1

PAGEにおける移動度から推定して，2.2～ 2.5kbpの長
さである．これまで，最も長い塩基配列が決定されたのは，
米国アトランタの HIV 陽性患者由来の 3-GA-91 株で，
PAGEでの移動度から約 2,500塩基あると推測されたが，そ
のうち 1,572塩基が決定されていた 33）．タイの Hy005102
株では，初めて全長の cDNAが調製され，2,525塩基ある
ことが判明した．全体の GC含量は，45.8%であるが，5’

非翻訳領域は AUリッチ（GC含量： 36.5%）であった．3’

非翻訳領域にポリ Aシグナルはない．図 2に示す通り，2
つの ORF： ORF1および ORF2からなり，それぞれ，224

アミノ酸（24.9kDa）および 552アミノ酸（62kDa）をコー
ドする．ORF1は塩基 No.829-831に終止コドンが，ORF2
は塩基 No.828-830に開始コドンがあり，塩基 No.829と 830
がオーバーラップしている．現在のところ，この部位で，
－ 1のフレームシフトが起きている可能性は否定できない．
ORF1の 62kDaタンパク質は，アルギニン，リジン－リッ
チの 50アミノ酸を含む高度に親水性の N末端を有し，そ
れ以外の領域は疎水性である．これまでに塩基配列の決定
されている株との比較では，上述の 3-GA-91株との相同性
は 49.7%と低値であった．
ウサギ由来のピコビルナウイルス（35227/89株）は，

2,362塩基で， ORF1, ORF2, および ORF3 からなり，それ
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図 1

ヒトピコビルナウイルスのポリアクリルアミド電気泳動（PAGE）におけるパターンと，単一プライマー増幅法による完全長 cDNA

の調製（文献 34）

A）サルロタウイルス SA11株由来 RNAの PAGEにおけるパターン(レーン 2)と単一プライマー増幅法により調製した cDNAの PAGE

におけるパターン（レーン 3）．レーン 1は DNAサイズマーカー．

B）ヒトピコビルナウイルスのポリアクリルアミド電気泳動（PAGE）におけるパターン（レーン 2）．レーン 1はサルロタウイルス

SA11株由来 RNAの PAGEにおけるパターン．

C）単一プライマー増幅法による，ヒトピコビルナウイルス Hy005102株 2分節 dsRNAの 2本の完全長 cDNAのアガロースゲルでの

泳動パターン（レーン 2）．レーン 1は DNAサイズマーカー．
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ぞれ，591アミノ酸（65.8kDa，pI 5.69），155アミノ酸
（11.9kDa，pI 5.44），および 55アミノ酸（6kDa，pI 8.5）
をコードする． シュードノットなどの二次構造はないが，
塩基 No.215-366と塩基 No.369-381にダイレクトリピート
があり， 2 つのフレームシフトを起こしている 1 6）．
Hy005102株との相同性は 46.2%であった．
セゲメント 1は，キャプシドタンパク質をコードしてい
ると思われるが，EMBL, GenBankのデータベースで有意
な相同性を示すものはない．また，十分量のウイルス粒子
を調製することが不可能なことから，直接，ウイルス蛋白
質を検出した報告はない．ただ，私信（Juan Ludert, ベネ
ズエラ）によると，ブタ由来のピコビルナウイルスの濃縮
材料の SDS-PAGEでは，58-60kDaの主要なバンドが捉え
られている．Hy005102株の ORF2に対応すると考えられ
る．Hy005102株のセグメント 1cDNAを用いた in vitroの
転写/翻訳系で，25kDaのタンパク質合成は検出できたが，
62kDaのタンパク質合成は確認できていない．開始コドン
の活性が低い事によると思われる．

（2）セグメント 2

これまで検出されたピコビルナウイルスの RNAセグメ
ント 2の PAGEでの移動度からは，1.6～ 1.95kbpと予想
される．タイの Hy005102株は，1,745塩基対であった．5’

末端の 5塩基 GUAAAは，セグメント 1と共通であった．
534アミノ酸（60kDaに相当）をコードし，in vitroの転
写/翻訳系でも，確かに 60kDaのタンパク質の合成を確認

した．これまでに，米国株 4-GA-91 と中国株 1-CHN-97の
塩基配列が決定されている（末端配列は不明確のまま）．4-
GA-91は， 1,674bpで 517 アミノ酸（ 59.6kDa）を， 1-
CHN-97株は，1,696bpで 530 アミノ酸（60.3 kDa）をコ
ードしており，5’非翻訳領域は AU リッチで，AU含量は
それぞれ 82.9%，74.1%であった．セグメント 2は RNA依
存 RNAポリメラーゼをコードしており，RNA依存 RNA
ポリメラーゼの 3つのモチーフが保存されている．現在，
部分的ではあるがセグメント 2の塩基配列情報が蓄積され
ており，Genogroup I : 1-CHN-97-様株と Genogroup II : 4-
GA-91-様株に分類されている．セグメント 2のごく一部
（168塩基）の配列の比較では，Hy005102株は，米国株 207-
FL-97ともっとも関連していた（97.6%；図 3）．

4. 病原性

病原性については，報告により違いがあり論議がある．
Pereiraら 30）が胃腸炎の集団発生の 20%に検出している．
Cascioら 4）も，胃腸炎の患者便から 0.4%（3/690）でピコ
ビルナウイルスを検出し，胃腸炎症状のない患者便からは，
0%（0/92）であった．ピコビルナウイルスの検出は，概し
て，乳児には少なく，老人，成人に多いようである．Gatti
ら 12）によると，ブタにおいて，胃腸炎を呈したブタで
15.3%の検出率に対し，非胃腸炎のブタでは 9.6%の検出率
であった．一方，Gallimoreら 9）は下痢を有する者に 9%，
下痢を有さない患者に 13%検出している．Ludert ら 24）

は，ウサギにおいて，下痢を有する，有さないで差がなく
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ヒトピコビルナウイルス Hy005102株の 2本の RNA：セグメント 1とセグメント 2の構造（文献 34）．セグメント 1においては，

ORF1の終止コドン(UGA)と ORF2の開始コドン（AUG）が一部重なっている．
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同率の検出率であった．
ピコビルナウイルスは，骨髄移植後 7）や，HIV感染者の
胃腸炎で観察されることが多い 8, 13-15, 17, 23）．そもそも
HIV感染者においては，急性，慢性の下痢が高頻度にみら
れ，AIDS患者では，開発国では 60%，開発途上国では
90%にみられる．HIV自身も下痢を起こすし，原虫，非定
型Mycobacteria，サイトメガロウイルスが下痢と関与して
いる．Grohmannら 17）は，HIV感染者で，下痢を有する
場合で 9%，下痢を有さない場合で 2%にピコビルナウイル
スを検出し，アストロウイルスに次いで多かった．
Giordanoら 13, 14）は， HIV感染者で，下痢で 14.6%，下
痢なしで 0%であった．一方，Gonzalezら 15）は，ベネズ
エラでの HIV感染者に下痢の有無に関わらず，2.3%の検
出率であったと報告している．また，ピコビルナウイルス
陽性のサンプルで，同時にノロウイルスも検出されている
場合がある．これは，同じく下痢便から低率で検出される
が，まだ下痢症ウイルスとしての地位が確立しているとは
言えないアイチウイルスに類似している．

こうして，ヒトピコビルナウイルスが胃腸炎と関連があ
ることは示唆されるが，病原性が確立されているとは言え
ない．さまざまな検出率の違いがみられるには，いくつか
の事情がある．多くの調査では，PAGEのみでの調査しか
なされていない．一般に便中に少量しか含まれていないた
め，感度が低い方法では，RNAの抽出方法で結果が変動
し，精確な情報が得られない．調査対象の年齢分布も異な
るなどが関係していると思われる．

おわりに

この解説を読んでいただいて明白であるように，ピコビ
ルナウイルスについては，まだまだ情報が十分ではない．
今後，遺伝情報の蓄積により，より感度の高い RT-PCRの
開発によって，より多くのピコビルナウイルスが検出され，
その性状が明らかにされてくるであろう．また，われわれ
の調製した完全長 cDNAを利用して，発現キャプシド蛋白
（中空粒子の構築も含めて）を調製し，抗血清の調製，単ク
ロン抗体の調製を通して，さらに研究を進めていきたい．
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図 3

ヒトピコビルナウイルスのセグメント 2の部分塩基配列（168塩基； HY005102株の塩基 No.714-881に対応）の系統関係（文献 34）．
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特に，ピコビルナウイルスのヒトにおける浸淫状況，世界
的な分布を大規模に調査する必要がある．また，2 本鎖
RNAウイルスの進化を考える上で，有益な情報が得られる
かも知れない．そして，近い将来，恥ずかしくない量と質
のデータをお示しできればと思っている．
なお，ここでは触れなかったが，原虫であるクリプトス
ポリジウムに寄生する非定型ピコビルナウイルスが存在す
る．遺伝子情報からは，ヒトを含めた動物由来のピコビル
ナウイルスとは，かなり性状を異にする．こちらについて
は，文献 10, 16, 19, 20）を参照していただきたい．また，粒子形
態は類似しているが，ゲノムが 3分節の dsRNA（2.9，2.4
および 0.9kbp）から構成される，いわゆるトリルナウイル
スも存在する 22, 26）．さらに，分類が確立しているビルナ
ウイルスについては，大嶋ら 28）による本誌でのマリンビ
ルナウイルスの詳細な解説があるので，そちらを参照して
いただきたい．
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Picobirnavirus
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Picobirnavirus is named after the small birnavirus which contains two double-stranded RNA seg-
ments as a genome. However, their properties are quite different to each other. Although the virus
has been detected mainly from the stools of gastroenteritis patients and several mammals and birds,
the pathogenicity of the virus has not been established. Characterizations of the virus are hampered
due to the lack in the system for multiplication of the virus in cultured cells or experimental animals.
Recently, complete nucleotide sequences of two RNA segments of a human picobirnavirus detected in
Thailand were determined. 
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