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［要　約］

ハイスループットシークエンス（HTS）は大量の塩基配列を短時間で取得できる革新的な技術であり、
ウイルス探索にも応用され、数々の新規ウイルスが HTS によって発見されてきた。HTS を利用したウ
イルス探索は感度が高く効率的であるが、そのコストが課題となっており、HTS によるウイルス探索
を際限なく行うことは現実的ではない。一方、公共データベースには様々な動物に由来する大量の
HTS データが蓄積されている。これらのデータの多くはウイルス探索を目的として取得されたもので
はないが、ウイルス感染個体より得られたデータであれば、ウイルス由来の配列も含むと考えられる。
筆者らはこれまでに、公共の HTS データを用いた大規模ウイルス探索を行い、牛や山羊などの家畜動
物を含む多数の動物より新規ウイルスを同定した。さらに、発見したウイルスの一部については、
HTS データに付随するメタデータを用いて、標的組織や病原性などに関する詳細な性状解析を行った。
これらの研究により、データの再利用によるウイルス探索と解析の有用性が示された。本稿では、公共
データベースを利活用した感染症研究の一例として、上記のウイルス探索について概説する。
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メタデータ

ウイルス探索の意義

地球上には数多くのウイルスが存在するが、
脊椎動物のウイルスに限ってもその全容は未だ
十分に解明されていない。このような未知のウ
イルスが今後、人や様々な動物における新興感
染症を引き起こす可能性が挙げられている。厄
介なことに、ウイルスの中には自然宿主で感染
症を引き起こさない、あるいは軽微な感染症を
起こす程度である一方で、異種間伝播により他
の生物種に重篤な感染症を引き起こすものが存

在する。さらに、他の微生物によって引き起こ
される感染症と比較すると、ウイルス感染症は
異なる特性を持つ。その一つが感染拡大のス
ピードであり、ウイルスは他の病原体と比較し
て非常に速く感染が拡大する。また、費用対効
果が高い抗ウイルス薬なども存在しないため、
ひとたび拡大しはじめるとウイルス感染症の制
御は困難である。ヒトにおいては、上記のウイ
ルスの性質が人獣共通感染症という形で顕在化
しており、実際にヒトで起こった多くの新興感
染症の多くは、発生当時には未発見の動物由来
のウイルスによって引き起こされてきた［11］。
さらに、この問題はヒトに限らず、家畜などの
動物においても新興ウイルス感染症が報告され

The Journal of Farm Animal in Infectious Disease
Vol.12 No.3 2023 VIRUS DISCOVERY USING PUBLIC DATABASE

－ 85 －

受付：2023年7月28日
受理：2023年8月2日



ている［6］。
以上のような状況から、感染症対策の一環と

してのウイルスの探索が改めて注目を浴びてい
る。事前にウイルスの性質や保有動物を知り、
感染経路などを予測することによって新興感染
症の発生を未然に防ぐとともに、新興感染症が
発生した際には、適切な対策を講じることが可
能となるであろう。

様々なウイルス探索法とハイスループット 
シークエンシング技術による変革

古くから様々な生物においてウイルス探索が
行われてきたが、その対象としてヒトやヒトと
直接関連のある動植物（家畜、伴侶動物、作物
など）で顕著な病気を起こすウイルスの探索に
偏重が置かれてきたため、それら以外の明らか
な感染症と直接的に関連のないウイルスについ
ては十分に研究されてこなかった。後述の通り、
現在は幅広い動物からウイルスの探索が行われ
ており、すさまじい速度で新規のウイルスが発
見されている。しかし依然として地球上には未
発見のウイルスが多数存在すると考えられてお
り、脊椎動物に限っても新規ウイルスに関する
報告が後を絶たない。

現在使われている主なウイルス探索法とし
て、ウイルス分離、Polymerase Chain Reaction

（PCR、コンセンサス PCR を含む）、ハイスルー
プットシークエンシング（High-throughput 
sequencing: HTS）が挙げられる。ここではそ
れぞれの長短所をあげていく。

ウイルスの分離培養：検体を動物や培養細胞に
接種し、分離培養を行う。古くから行われてい
る方法であり、今もなおその重要性はゆるがな
い。他の手法と比べて、増殖可能なウイルスそ
のものが得られるため、その後にウイルスを用
いた解析を直接行うことができるという点にお
いて大きなアドバンテージがある。一方で、労
力がかかるうえに、専用の施設が必要となる。
さらに、熟練の技術を要することも多い。また、
該当するウイルスが増殖できる実験動物や培養
細胞が必ずしも存在するとは限らないため、全
てのウイルスを分離培養できるとは限らない。

PCR：核酸を検体から抽出し、必要に応じて逆

転写を行い、PCR によってウイルス核酸を検
出する。ウイルスの核酸を検出するため、培養
できないウイルスについても検出可能という利
点がある。また技術的にも比較的簡便である。
異なるウイルス間で共通した配列にプライマー
を設計するコンセンサス PCR であれば、遺伝
的に幅広いウイルスを検出可能である。さらに
は縮重プライマーを用いることにより、より広
範なウイルスに対応することができる。現在も
ある程度標的を絞った検出・スクリーニングで
はその優位性はゆるがない。一方で、プライマー
が必要であるため、既知のウイルスの配列情報
に強く依存するという欠点がある。

HTS：次世代シークエンス（Next generation 
sequencing: NGS）とも呼ばれるが、ここでは
HTS と呼ぶ。HTS では検体より抽出した核酸
を断片化し、ライブラリを作成して網羅的な
シークエンス解析を行う。現在はイルミナ社や
MGI 社のプラットフォームがよく利用される。
HTS は（深度にもよるが）存在する核酸を網
羅的に検出することができるため、検体にウイ
ルス由来の核酸が含まれる場合には感度よく検
出することができる。通常、HTS ではショー
トリードとよばれる 50 〜 300 bp 程度の配列断
片が得られる。そのショートリードをアセンブ
ルし、得られたコンティグを用いて BLAST な
どの配列類似性検索を行い、ウイルス配列を検
出する（図 1）。HTS によるウイルス検出では
PCR のようなプライマーを必要としないため、
既知のウイルスの配列情報に依存することな
く、非常に幅広いウイルスを検出することがで
きる。なお、厳密にはウイルス様コンティグを
検出する際の配列類似性検索において既知のウ
イルスの配列情報を利用するため、完全に既知
のウイルスの配列に依存しないというわけでは
ない。しかし、アミノ酸配列における配列類似
性検索では通常、遺伝的にかなり遠いウイルス
も検出できるため、多様なウイルスを検出する
ことができる。また、感染ウイルスの量やシー
クエンスの深度にもよるが、ウイルスゲノム配
列を直接決定することもできるという利点もあ
る。HTS は極めて強力なウイルス探索法であ
り、実際にこれまでに膨大な数のウイルスが
HTS によって発見されてきた。家畜感染症領
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域や人獣共通感染症領域においてもその力を発
揮しており、ウイルス感染症が疑われる事例や
ウイルス分離後にウイルスの同定を行うために
も頻繁に利用される。実際に、家畜においても
シュマレンベルクウイルス［5］、豚のコロナウ
イルス［20］など数多くの病原ウイルスが
HTS によって同定されている。また、一見健
康そうな多数の生物からも大量のウイルスが見
つかっている。特に近年、中国のグループから
報告された大規模なウイルス探索では、既存の
知識やウイルスの分類体系を大きく変化させる
ような多数の新規 RNA ウイルスが様々な脊椎
動物から検出された［18］。一方で HTS によ
るウイルス探索には欠点も存在する。何より問
題となるのがシークエンスにかかる費用であ
る。十年ほど前と比べると驚くほど費用が安く
なっているものの、依然として他の手法と比べ
ると費用がかかる。大規模探索では体系的にサ
ンプルをプールすることによって、効率よく探
索する方法もとられている ［18］。また、検体
には宿主細胞由来の核酸が大量に存在するた
め、たとえウイルスに感染していた検体であっ
ても、得られたリードのうちウイルス由来の
リードがごく僅かであることが多い。そのため、
検体を核酸分解酵素で処理することによって宿
主由来核酸を分解し、ウイルス由来核酸を相対
的に濃縮する手法なども取られる［13］。しかし、

これらの工夫をこらしても、依然として大量の
検体をハイスループットシークエンスで処理す
るには膨大な費用がかかるため、ウイルス探索
のためだけに際限なく HTS 解析を続けること
は困難である。

公共データベースを用いたウイルス探索

上述の通り、シークエンスにかかる費用を考
えると HTS によるウイルス探索には限界があ
る。しかし、世の中にはウイルス探索に供され
ていない大量の HTS データが存在する。公共
データベースに登録されている HTS データで
ある。DDBJ DRA や NCBI SRA などといった
公共データベース［1］には、大量の HTS デー
タが存在する。HTS は多岐にわたる生命科学
分野で活用されており、多くの学術雑誌におい
て、論文で使用した HTS データの公共データ
ベースへの登録が義務付けられている。これら
の公共データベースには当然ながら様々な動物
に由来するデータも大量に存在する。このよう
なデータの多くは、ウイルス探索以外の研究に
おいて取得されたデータであるが、その由来と
なる動物がウイルスに感染していた場合には、
ウイルス由来の配列も含まれると考えられる。
つまり、公共データベースには未知のウイルス
由来の配列が眠っている可能性があり、それら
のデータを「再利用」することによって、シー
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図図1. ハハイイススルルーーププッットトシシーーククエエンンススデデーータタをを用用いいたたウウイイルルスス探探索索法法のの概概要要

ウウイイルルスス様様配配列列

配配列列類類似似性性検検索索（（BLAST vs RNAウウイイルルスス））

ココンンテティィググ

アアセセンンブブリリ

シショョーートトリリーードド
ウウイイルルスス由由来来リリーードド

宿宿主主生生物物由由来来リリーードド

図1　ハイスループットシークエンスデータを用いたウイルス探索法の概要
ハイスループットシークエンスデータを用いたウイルス探索法の概要を記す。ショートリードを
アセンブルし、得られたコンティグをクエリーとした配列類似性検索により、ウイルス様配列を
検出する。実際は、最後に様々な観点よりウイルス様配列を解析し、ウイルス由来の配列であるこ
とを確認する。



クエンスコストをかけずに効率よくウイルスを
探索できるかもしれないということである。筆
者らはこのような公共データに着目し、様々な
動物由来の HTS データの解析を行った［7–10］。
その一例を紹介する。

筆者らは合計 46,000 以上の哺乳類、鳥類由
来の RNA シークエンス（RNA-seq）データを
網羅的に解析し、RNA ウイルスの検出を試み
た（図 2）［9, 10］。本研究においては、より計
算コストを下げるために、検体の由来となる生
物種のゲノム、あるいは由来となる生物種と同
じ属の種のゲノム配列が公開されている場合
は、そのゲノム配列にショートリードマッピン
グし、マップされなかったリードのみを用いる
ことによって、宿主由来のリードを除去した。
その後アセンブルを行い、得られたコンティグ
配列を用いた配列類似性検索によって RNA ウ
イルスの配列を検出した。その結果、上記の
46,000 以上の RNA-seq データより、少なくと
も 22 の科にわたる約 900 個の RNA ウイルス
の感染を検出することができた。

筆者らはこれらのウイルスのうち、少なくと

も 9 個の新規ウイルスについてほぼ全長のゲノ
ム配列を決定することができた。その中には畜
産動物である牛のパレコウイルス（bovine 
parechovirus）や山羊のへパトウイルス（goat 
hepatovirus）も含まれる（図 3）。

牛パレコウイルスはピコルナウイルス科パレ
コウイルス属のウイルスである。人のパレコウ
イルスにおいては小児の種々の疾患に関連があ
るとされている［2］。様々な動物からパレコウ
イルスが検出されているが、家畜動物からの検
出は初の報告であった。また、筆者らが発見し
た牛パレコウイルスは遺伝的に新規なパレコウ
イ ル ス で あ り、 国 際 ウ イ ル ス 分 類 委 員 会 

（International Committee on Taxonomy of 
Viruses: ICTV） によって定められたパレコウ
イルス属の新種の基準を満たしていた。後述の
通り（「メタデータを利用した解析」の項を参
照）、現在は疾病との関連は不明であるが、日
本国内においても牛パレコウイルス感染牛が存
在することが Nagai らによって示されている

［15, 16］。
山羊へパトウイルスはピコルナウイルス科ヘ
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図図2. 筆筆者者ららがが行行っったた公公共共デデーータタベベーーススをを利利用用ししたたウウイイルルスス探探索索法法のの概概要要

ウウイイルルスス様様配配列列

アアセセンンブブリリ

非非ママッッププリリーードド

ゲゲノノムム配配列列へへののママッッピピンンググ

シショョーートトリリーードド

宿宿主主生生物物由由来来リリーードド

ウウイイルルスス由由来来リリーードド

由由来来ととななるる生生物物種種おおよよびび
近近縁縁種種ののゲゲノノムム配配列列がが利利用用可可能能

由由来来ととななるる生生物物種種おおよよびび
近近縁縁種種ののゲゲノノムム配配列列がが利利用用ででききなないい

図図1とと同同じじ方方法法

ココンンテティィググ

配配列列類類似似性性検検索索（（BLAST vs RNAウウイイルルスス））

ゲゲノノムム配配列列

非非ママッッププリリーードド

シショョーートトリリーードド

図2　筆者らが行った公共データベースを利用したウイルス探索法の概要
筆者らが行った公共データベースを利用したウイルス探索法の概要を記す。データの由来となる
生物種、あるいはその近縁種のゲノム配列が利用可能な場合にはマッピングを行い、マップされ
なかったリード（非マップリード）を用いてアセンブルする。これらをスーパーコンピューター上
で並列して行うことにより、大量のデータを効率よく解析することができる。



パトウイルス属のウイルスである。ヘパトウイ
ルス属の代表的なウイルスとして、ヒトの病原
体である A 型肝炎ウイルスが知られている。
ヘパトウイルスも様々な動物から検出されてい
るが、家畜動物の検出は報告されておらず、初
めての報告となる。山羊ヘパトウイルスはげっ
歯類のヘパトウイルスとともに A 型肝炎ウイ
ルスとクラスターを形成していた。

その他にも、様々な畜産動物から新規のウイ
ルスが検出されており、筆者らは現在も詳細な
解析を行っている。このように筆者らはデータ
を再利用することにより、効率的にウイルス探
索を行うことが可能であることを実証した。

マッピングによる大規模ウイルス検出

公共データベースを用いたウイルス研究は、
新規ウイルスの探索のみならず、発見したウイ
ルスがどのような動物に感染しているのか、大
規模な解析をするのにも役立つ。上記のショー
トリードのアセンブルと配列類似性検索を組み
合わせた手法（図 1、2）は感度が高いものの、
計算コストが高く膨大な時間がかかるため、特
定のウイルスを標的としてそのウイルスの感染
を大規模に検出することには適していない。一
方、リードを標的ウイルスの配列にマッピング
することによって、比較的少ない計算コストで
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図3　牛パレコウイルスと山羊ヘパトウイルスの分子系統樹
牛パレコウイルスと山羊ヘパトウイルスの分子系統樹を示す。筆者らの論文のデータを用いて再
解析した。枝上の数字はブートストラップ値を示す。70未満のブートストラップ値はここでは削
除している。スケールバーは遺伝距離（置換/部位）を示す。筆者らの論文［10］のデータを再解析
した。

図図3. 牛牛パパレレココウウイイルルススとと山山羊羊ヘヘパパトトウウイイルルススのの分分子子系系統統樹樹
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効率よくウイルス由来のリード（= ウイルス感
染）を検出することができる。さらに、マップ
されたリード数を数えることによってウイルス
核酸を半定量することができる（図 4）。

筆者らは実際に発見したいくつかのウイルス
について、マッピングによる大規模解析を行っ
た。後述の通り、このマッピングにより HTS
データからウイルス由来のリードを検出し、さ
らにはそのデータに付随するメタデータの解析
を組み合わせることによって、ウイルスについ
て様々な情報が得られる。マッピングによる特
定の標的ウイルスに対する解析は計算コストも
それほど高くないため、比較的容易に解析でき
る。新規ウイルスに限らず、もし興味の対象と
なるウイルスがあれば、マッピングによる大規
模解析を行うことによって様々な知見が得られ
るかもしれない。さらに、宿主遺伝子発現変動
解析などを組み合わせることにより、新しいウ
イルス宿主間相互作用が見えてくるかもしれな
い。

メタデータを利用した解析

公共データベースの配列データには通常メタ
データが付随しており、配列データを取得した
検体の由来となる生物種、組織（臓器や細胞）、
健康状態、地域、さらには検体の採取方法やラ
イブラリの作成法、シークエンス法など、様々
な情報が記載されていることが多い（下記の通

り、これらの情報は登録者の労力に依存してい
るため、必ずしもすべてが存在するわけではな
い）。これらの情報を用いることによって、検
出したウイルスについてさらに詳細な情報を得
ることができる。いくつか実例を紹介する。

上記の通り、筆者らはデータ解析によって牛
パレコウイルスを発見した。マッピングによる
解析の結果、牛パレコウイルスは非常に多くの
牛由来の HTS データより検出された。幸いに
も牛パレコウイルスが検出されたデータに付随
するメタデータとして比較的詳細な情報が記載
されていたため、それらを利用することによっ
て、標的臓器や疾病との関連についての解析を
行うことができた。

まず、個々の HTS データについて、牛パレ
コウイルスゲノムにマッピングをされたリード
数をカウントするとともに、検体の由来となる
組織の情報を組み合わせることによって、牛パ
レコウイルスの標的臓器を調べた。その結果、
中枢神経系、消化器、リンパ組織など幅広い組
織から牛パレコウイルス由来のリードが多く検
出され、牛パレコウイルスは広範な組織に分布
することが示唆された（図 5a）。さらには一部
のメタデータには牛の健康状態（健康、消化器
疾患、呼吸器疾患）についても記載があったた
め、各種疾病との関連性について疫学的な解析
を行った。しかし、これらの疾患とパレコウイ
ルス感染については有意な関連は見られなかっ
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図図4. ママッッピピンンググにによよるるウウイイルルスス由由来来リリーードドのの検検出出
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図4　マッピングによるウイルス由来リードの検出
マッピングによるウイルス由来リードの検出とカウントの概要を示す。標的となるウイルスゲノ
ムにマッピングを行い、マッピングされたリード数をカウントすることによってウイルス感染を
検出するとともに、ウイルス由来核酸量の半定量が可能となる。



た（図 5b）。
山羊のヘパトウイルスについても同様の解析

を行った結果、感染する臓器や分布域について
の情報が得られた。山羊へパトウイルスはモン
ゴル、中国由来の複数の個体から検出され、少
なくとも東アジアの山羊においてある程度感染
が広がっていることが示唆された（図 5c）。ま
た、山羊へパトウイルスはへパトウイルスの本
来の標的組織である肝臓に加え、肺からも比較
的多くのウイルス由来リードが検出された（図

5c）。山羊ヘパトウイルスについても病原性は
不明であるが、上記の通り A 型肝炎ウイルス
に比較的近縁であるため、家畜の感染症はもち
ろんのこと、人獣共通感染症という観点からも
注意が必要かもしれない。

また、ウイルスと宿主の相互作用についても
解析することができる。私たちは以前、様々な
スズメ目の鳥より新規デルタウイルスを発見し
た［9］。マッピング解析の結果、この鳥のデル
タウイルスはスズメ目の幅広い鳥種より検出さ
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図5. マッピングとメタデータの組み合わせによる解析の例
マッピングとメタデータの解析を組み合わせることにより、ウイルスの様々な性状を解析するこ
とができる。（a）各臓器における牛パレコウイルス由来のリード数の分布を示す。RPMはread 
per millionを示す。（b）パレコウイルスと臨床症状についての解析を示す。（c）肝臓と肺における
山羊ヘパトウイルス由来のリード数と、データが取得された国を示す。（d）テストステロン処理の
有無による鳥デルタウイルス由来リード数を示す。2つの組織に由来するリード数を個別に表示
している。筆者らの論文［9, 10］のデータを再解析した。



れ、世界中に分布することがわかった。さらに、
興味深いことに鳥のデルタウイルスがテストス
テロンの投与実験に用いられた数羽の鳥より検
出された。これらの鳥では、テストステロン非
投与群と比べ、投与群においてはるかに多いウ
イルス由来リードが検出された（図 5d）。テス
トステロンは鳥においても免疫抑制作用が報告
されており［3］、おそらくテストステロン処理
によって免疫が抑制され、それによりウイルス
の複製が活発になったのであろう。すなわち、
この鳥のデルタウイルスは宿主生物の免疫反応
に感受性が高いのかもしれない。

このように、公共データを用いることによっ
て効率よくウイルスを探索できるだけでなく、
配列解析とメタデータの解析を組み合わせるこ
とによって、ウイルスについてさらなる情報を
得ることができる。上記の通り、既知のウイル
スについてもこのような解析によって、新しい
現象を発見できるかもしれない。

公共データベースを用いたウイルス探索の欠点

ここまで、公共データベースを用いた解析の
良い点ばかりを挙げてきたが、実際にはいくつ
かの欠点や、解析・解釈における注意点がある。
まずは配列の「コンタミ」である。サンプリン
グ、核酸抽出、ライブラリ作成、さらにはシー
クエンスの際のインデックスホッピング［12, 
14, 19］など、本来検体に含まれるはずのない
配列が最終的に得られるデータに混入すること
がある。実際に筆者らの公共データの解析にお
いても、コンタミとしか考えられない多数の配
列（A 型インフルエンザウイルスの研究室株
である A/WSN/1933（H1N1）やレトロウイル
スベクターなどに利用される水疱性口内炎ウイ
ルスの G 遺伝子の配列など）が検出され、そ
れらは詳細な解析から除外した［10］。また、
実際に筆者自身がライブラリを作成し、シーク
エンスをした際にも、研究室内の他のメンバー
が取り扱っている核酸配列のコンタミを経験し
たこともある。

データの由来となる検体が手元にあれば
HTS データで得られた結果を検証できるが、
公共データの場合、得られた配列がコンタミで
あるのか、それとも本当に検体に存在する核酸
配列であるのか、明らかなケースを除いて検証

するのは困難である。もちろん、データの登録
者に連絡することによって検体にアクセスでき
ることもある。しかし、筆者の経験からすると
連絡が取れないことも少なくなく、また連絡が
取れた場合においても既に検体が破棄されてい
るなど、検体にアクセスできないことが多い。

検体にアクセスできないことにより、ウイル
スゲノム配列の決定の際にも問題が生じること
がある。ウイルス由来のリード数が十分でない
場合、ウイルスゲノムの（ほぼ）全長のコンティ
グが得られず、断片的なコンティグしか得られ
ない場合がある。この際、検体にアクセスでき
る場合はPCRやRACE法などにより、コンティ
グにカバーされなかった領域の配列を決定する
ことができる。しかし、検体が利用できない場
合、これらの配列については決定することがで
きないため、断片的なゲノム配列情報しか得ら
れない。

さらに HTS に限ったことではないが、由来
となる検体が検出されたウイルスの真の宿主で
あるかどうかは慎重に解釈する必要がある。特
に腸管由来の検体では、食餌や常在微生物に感
染するウイルスである可能性も否定できない。

メタデータが十分でないというケースも少な
くない。筆者らが以前に行った解析［10］にお
いて、一部のデータでは由来となる動物種のみ
しか記載されておらず、由来となる組織すらわ
からないこともあった。このような場合、せっ
かくウイルスを同定しても得られる情報は非常
に少なくなってしまう。このように、公共デー
タを利用した解析における様々な欠点や制約を
念頭に置く必要がある。

今後 HTS 解析をされる皆様へのお願い

現在、HTS の価格はそれほど高額ではなく
なり、多くの研究者が多様な研究に利用するよ
うになった。それに伴い、公共データベースに
登録されるデータの数も飛躍的に増加してい
る。すなわち、ウイルスの探索はもちろんのこ
と、様々な研究に「再利用」できるデータがま
すます増えつつあり、データの再利用により
様々な仮説の検証やデータ駆動型の研究がしや
すくなるということである。一方で、上記の通
り、少なくない数の配列データにおいて付随す
るメタデータが十分でなく、解析に十分に活用
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できないことが多い。上記の通り、実際に今回
のウイルス探索においても十分な情報が得られ
ないこともあった。そこで本稿をご覧になった
皆様へのお願いとなるが、配列データを登録さ
れる際には、ぜひ登録できる限りの情報を登録
していただけるようにお願いしたい。このよう
なメタデータを含めたデータの「質」が、デー
タを再利用する研究においては極めて重要な要
素となる。手間がかかるうえに直接の「見返り」
もほとんどないため省略されがちであるが、科
学の発展のためにもぜひともお願いしたい。

今後の展望

データの再利用はウイルス探索に限ったこと
ではなく、様々な感染症関連の研究に有用であ
る。鳥のデルタウイルスの例で示した通り、病
原体側だけでなく、宿主側も含めて解析するこ
とも可能である。筆者らは詳細な解析は行なっ
ていないものの、宿主の遺伝子発現解析などを
含めた総合的な解析も可能である。現在は個人
で使用しているコンピューターのスペックも以
前とは比較にならないほど向上しているため、
小規模の解析であれば自前のコンピューターで
も十分に解析可能である。また、コマンドが必
要なキャラクターユーザーインターフェース

（CUI）のような一般的に馴染みのない方法だ
けでなく、グラフィカルユーザーインター
フェース（GUI）での様々な解析サービスも充
実しつつあるため、それらを利用すれば比較的
簡便に解析ができる。一方で、大規模な解析と
なると膨大な計算資源が必要となるため、手元
のコンピューターや GUI での解析では処理し
きれない。しかし、国立遺伝学研究所などのスー
パーコンピューターは無料で使用することがで
きる。また、筆者が利用している東京大学のヒ
トゲノム解析センターのスパコンの有料プラン
も、アカデミックユーザーであれば 4,500 円 /
月でそれなりの大規模な解析が可能である。こ
れらの場合、ある程度の CUI の基礎知識が必
要となる。現在では日本語の書籍はもちろんの
こと、解説ウェブサイトや解説動画なども充実
しており、筆者が解析に取り組み始めた頃と比
べると随分と解析の敷居が低い。各自が公共の
データを有効に活用することによって、仮説の
検証やデータ駆動型の研究などを効率よく進め

ることが可能な時代である。
なお、筆者が公共データベースをウイルス探

索に利用できると気がついたのは、2010 年頃
に全く別の目的で公共データベースの cDNA
ライブラリの配列を用いた検索をしていた時に
偶然、一見健康と思われるジュウシマツ由来の
cDNA ライブラリからボルナウイルスの配列
を大量に見つけたときである［17］。このとき
に筆者はデータを本来の目的とは別の目的に

「再利用」することができるという公共データ
ベースの強みに気がつき、データ解析によって
新規ウイルスを発見するという着想を得た。筆
者はいわゆるバイオインフォマティシャンでは
なく、独学バイオインフォマティクスユーザー
として研究を展開してきた。そのため、筆者ら
がこれまでに行った解析パイプラインなどが洗
練されているとは言い難い。実際に、より洗練
された大規模ウイルス探索も報告されている

［4］。しかし、筆者が生粋のウイルス学研究者
であったからこそ、詳細なデータをウイルス学
的に有効活用できたと自負している。このよう
に、今後もバイオインフォマティクスを主軸と
しない研究者が、公共データを自在に活用する
ことによって、科学が大きく前進すると信じて
いる。

最後に、公共データを利用した解析はあくま
でも多々ある研究手法の一つであるということ
を強調したい。データ解析のみならず、様々な
手法による実験やさらなる検証を組み合わせる
ことによってさらに研究は深化するであろう。
実際に筆者らは、データ解析によって同定した
ウイルスの人工合成系を作成し、ウイルス学的
な実験を行うことによって様々な性状を明らか
にした［9］。今後、公共データの再利用により
さらなる感染症研究が発展することを祈る。
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【Abstract】

High-throughput sequencing (HTS) is an innovative technology that enables the rapid acquisition of large 
numbers of nucleotide sequences. This technology has been employed in virus detection, leading to the discovery 
of numerous new viruses. However, the cost of HTS is high, making it impractical to unlimitedly conduct virus 
discovery using HTS. On the other hand, a large amount of HTS data from various animals has been accumulated 
in public databases. Although most of the publicly available HTS data were not obtained for virus discovery, some 
virus-derived sequences may exist if the data were obtained from virus-infected animals. We have previously 
conducted a large-scale virus search using public HTS data and identified novel viruses from various animals, 
including domestic animals such as cattle and goats. In addition, we characterized some of the discovered viruses 
using metadata from the database. These results demonstrate the utility of virus discovery and analysis through 
data reuse. This paper presents our aforementioned research as an example of infectious disease research using 
public databases.
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