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ハンタウイルスの遺伝的多様性に対応した遺伝子検出系の構築

◼ ハンタウイルスは、齧歯類など小型哺乳類を自然宿主としたウイルスで、
ヒトに対して重篤な疾患を引き起こすが、ワクチンや効果的な治療法は
確立していない

◼ 日本では、過去30年間、ヒト症例は確認されていない。しかし、齧歯類
から感染する為、潜在的もしくは散発的に発生している可能性を否定で
きない

◼ 血清診断系の開発や、ワクチン抗原の候補探索、ワクチン開発へ繋げる
研究の橋渡しを行う

◼研究者情報

◼研究アイディア・技術シーズ

◼今後の計画等

◼研究概要図
◼ 研究概要図、簡易的な結果概要図等

◼ 研究の独自性・優位性

⚫ 齧歯類に限らず、無盲腸目、翼手目のハンタウイルスも検出可能

⚫ いち早く、未知・既知のハンタウイルスを同定可能となり、早期
検出からワクチン開発や新規診断系の開発へ繋げることが可能と
なる

◼ 主要成果
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◼ 血清診断系への応用を検討中

◼ ワクチン抗原の候補検索を計画中

◼背景・解決したい課題
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