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要旨 

背景：近年、建築環境の微生物学に関する理解が急速に進んでおり、ほとんどの研究は細菌と真菌に焦点

を当てています。ウイルスも同様に数が多いにもかかわらず、あまり注目されていません。そこで、アル

フレッド・P・スローン財団は、環境工学、環境微生物学、疫学、感染予防、流体力学、労働衛生、メタゲ

ノミクス、ウイルス学の専門家を集め、「建築環境におけるウイルス（Viruses in the Built Environment 
(VIBE)）」と題したワークショップを開催しました。 

結果：4つの主要な研究分野と資金調達の優先順位が決定されました。第一に、建築環境におけるウイルス

群集をより深く理解する必要があります。特に、どのようなウイルスが存在し、その発生源、時空間的な

動態、細菌との相互作用についてです。第二に、建築環境におけるウイルスの伝播、ウイルスの検出と暴

露の関係、健康なバイロームの定義など、ウイルスと健康についてより多くの情報が必要です。第三の優

先研究課題は、建築環境におけるウイルスとバイロームを制御するための手法を選定し、評価することで

す。これには、ウイルス、建物、居住者間の相互作用も含まれます。最後に、ワークショップの参加者

は、ウイルスを扱う上での課題を克服するためには、建築環境におけるウイルスの理解を深めるためのよ

り優れたサンプリング方法、実験技術、バイオインフォマティクス手法が必要であることを強調しまし

た。 

結論：これらの重要な疑問や知識のギャップを明らかにすることで、他の研究者や資金提供者が、建築環

境におけるウイルスという非常に学際的なトピックに関する将来の研究に拍車をかけることを期待してい

ます。細菌や真菌に対する理解と比較して多くの課題が未解明であることから、知識を深める機会が数多

くあります。 
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VIBE（Viruses in the Built Environment）ミーティングレポート 

Aaron J. Prussin II1、 Jessica A. Belser2、 Werner Bischoff3、 Scott T. Kelley4、 Kaisen Lin1、 William G. 
Lindsley5、 Jean Pierre Nshimyimana6、 Michael Schuit7、 Zhenyu Wu8、 Kyle Bibby8 and Linsey C. 
Marr1*. 

はじめに 
近年、建築環境の微生物学に関する研究が急速に進展しています。こ
れは、シークエンシングやメタゲノム解析の進歩に加え、新しい学際的な
科学研究分野の育成を目的としたアルフレッド・P・スローン財団の投資
がきっかけとなっています。微生物学は、細菌、真菌、ウイルスを含む学
問ですが、これまで建築環境を対象とした研究の多くは細菌と真菌に焦
点を当てており、「マイクロバイオームファミリーの忘れられた兄弟」と表現
されるウイルスはほとんど見落とされています[1]。ウイルスは、屋内空気
中に細菌と同じくらい多く存在し[2]、人間の健康への重要性や[3]、
微生物生態系全体における役割からも[4–6]注目されています。 

全米科学・工学・医学アカデミーが発表した「建築環境のマイクロバイオーム」
に関する報告書[7]に示された議題に基づいて、ウイルス群集（バイローム）
を研究する取り組みが行われています。この報告書では、12の優先分野が
特定されており、そのうちの一部、特にウイルスに関連しています。例えば微
生物群集、人間、建物の間の相互関係を理解するには、細菌や真菌だけ
でなくウイルスも含める必要があります。ウイルスの研究には技術的な困難が
伴うため[8]、ウイルスを検出・同定するための方法やツールの進歩が必要
なのが現状です。 
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会議の形式 
Viruses in the Built Environment（VIBE）ミーティングは、アルフ
レッド・P・スローン財団がスポンサーとなり、2019年5月にバージニア州アー
リントンで開催されました。建築環境におけるウイルスのさまざまな側面を研
究している米国の研究者27名が参加しました。彼らの専門分野は、環境
工学、環境微生物学、疫学、感染予防、流体力学、労働衛生、メタゲ
ノミクス、ウイルス学など多岐にわたっています。会議には、学界、政府、助
成機関の代表者が参加しました。今回の会議では、3つのテーマ：1）建
築環境におけるウイルスの発生源、変性、輸送、（2）ウイルスのメタゲノ
ミクス、（3）感染と生態、に沿って発表と議論が行われました。最初のセ
ッションでは、現在の空気中のウイルス採取方法の利点と欠点、環境中に
おけるウイルスの消長に関わるウイルス構造、室内での呼吸器飛沫の拡
散などが紹介されました。次のセッションでは、ウイルスのバイオインフォマティ
クスの可能性と落とし穴、空気中のウイルスのメタゲノム解析、建築環境に
おけるバイローム研究の指標としてのcrAssphage*1の活用の可能性を
取り上げました。3つ目のセッションでは、フェレットをモデルとしたインフルエン
ザ感染の研究を改善するための空気生物学的手法の応用、呼吸器疾
患の感染における飛沫組成の役割、医療環境におけるウイルス検出につ
いてまとめました。最後に参加者は、建築環境におけるウイルス研究のため
の重要な研究課題を明確にしました。本ワークショップの目的は、(1)建築
環境におけるウイルスに関する知識の現状を学際的にレビューすること、
(2)重要な研究課題と資金調達の優先順位を特定すること、(3)建築環
境におけるウイルス研究の必要性について認識を高めることです。 
主な研究課題と資金調達の優先順位のまとめ 
建築環境におけるウイルスのコミュニティ 
建築環境におけるウイルス群集に関する基本的な疑問 
建築環境における細菌や真菌のコミュニティに関する知識[9]と比較すると、
ウイルス群集についてはほとんど分かっていません。現在メタゲノムアプローチ
により、多数のウイルスを一度に同定できるようになりましたが、研究者は
参照可能なデータベースによる制限を受けています。また、メタゲノム解析
を行っても、ウイルスの宿主を明確に特定することはできません。これらのデ
ータベースが拡大すれば、ウイルスに関する「誰がいるのか」という疑問に答
えることができるようになると考えています。 
さまざまなタイプの建築環境におけるウイルスの多様性を把握することは根
本的な関心事ですが、建築環境におけるウイルスの活性や伝播に関する
的を絞った課題は、より社会的な利用方法があると考えられます。しかし、
まだ同定されていないウイルス種がどれだけあるのか、また、サンプリングや分
析方法によって我々の有する知識にどのような偏りがあるのか、といった疑
問が残っています。定性的な情報だけでなく、建築環境における特定のウ
イルスの濃度、空気中やさまざまな種類の表面上での濃度、また、全体と
してバクテリオファージが多いのか、人、動物、植物のウイルスが多いのかな
ども知るべき課題となっています。さらに、ウイルス群集の一部だけが感染
力を持ち、残りの部分は「不活性」である可能性もありますがまだ明らかと
なっていません。ウイルスや細菌の群集に関する情報と、微生物の活性に
関する知識を組み合わせることで、建築環境におけるウイルスの役割を判
断することができると考えられます。 
ウイルスは通常、数十から数百ナノメートルの大きさで、通常は環境中の
ゴミと一緒に存在しています。咳、トイレの洗浄、埃の再浮遊などのエアロ
ゾル生成プロセスでは、塩分、粘液、タンパク質、細胞の破片[10、11]、
その他の成分を含むウイルスを含んだ幅広いサイズの空気中の粒子が生
成されます。そのため、空気中に浮遊するウイルスの多くは、ウイルスそのも
のよりもはるかに大きな粒子とともに存在しています。例えば、インフルエン
ザウイルスの直径は約0.1 μmですが、様々な屋内環境を調査した結果、

空気中に浮遊するウイルスの大部分は、直径1 μmよりも大きな粒子ととも
に存在することが明らかとなっています[12、13]。ウイルスが付着した粒子
の大きさを知ることは、その伝播と消長を予測する上で重要です。 
ウイルス群集動態 

ウイルス群集動態や、この群集が時間と空間の両方でどのように変化するか
については、ほとんど知られていません。建築環境では、細菌や真菌の微生
物群集が地理的にパターン化されていることが研究で示されていますが
[14]、ウイルスについてはそのような調査は行われていません。建築環境に
おけるウイルス群集の季節性を理解することは、年間を通して観察される病
気のパターン（例えば、冬にインフルエンザが発生する）を説明するのに役
立つ可能性があるため、非常に興味深い内容です。保育園で実施された
空気中のウイルス群集に関する最近の研究では、ウイルス群集は季節によ
って変化することが明らかになりましたが[15]。これに対し、空気中や粉塵
中の細菌群集は季節によって変化しないようです[15、 16]。建築環境に
おけるウイルス群集の主な構成因子はまだ明らかとなっていませんが、それは、
地理的条件、時期、建築デザイン、居住者の活動などが組み合わさったも
のだと考えられます。各要素がウイルス群集に与える影響を解明することで、
建築環境におけるウイルス群集の空間的・時間的な動態を予測する能力
を向上させることができます。 

ウイルス群集の発生源 

メタゲノム解析の急速な普及に伴い、建築環境におけるウイルスの発生源
が解明されつつあります。これには、人間、ペット、植物、配管システム、暖
房・換気・空調（HVAC）システム、カビ、粉塵の再飛散、屋外環境など
が含まれます[17]。ショットガンメタゲノミクスを用いた研究では、大学の寮に
存在するウイルスは、動物、節足動物、細菌、真菌、人、植物、原生生物
など、さまざまな生物に由来することが明らかになっています[18]。屋内と屋
外で人や空気が常に移動していることを踏まえると、屋外の環境が建築環
境内のウイルス群集に影響を与えていると推察できます。保育所におけるウ
イルスの季節性を調査した最近の研究では、窓やドアを開ける機会が多い
春と夏に、屋外／植物に関連するウイルスがウイルス群集の形成に大きな
役割を果たしていることがわかりました[15]。異なる感染源がどのようにウイ
ルス群集を形成しているかをより深く理解することで、望ましいマイクロバイオ
ームを選択するための介入が可能となり、最終的にはより健康的な建物に
つながるものと考えられます。 

ウイルス-細菌群集の相互作用 

建築環境における細菌・真菌群集は広く研究されていますが、これらのウイ
ルス群集との相互作用に関する知識は不足しています。これは主に、ウイル
スのシークエンスツールのハードルが高いためです。しかし、ウイルス群集と他
の微生物群集間の関係（すなわち、ウイルス-ウイルス、細菌-ウイルス、菌
類-ウイルス間相互作用）が、微生物の進化プロセスの重要な推進力であ
り[19]、人間の健康に大きな影響を与えることを示す証拠が増えています
[20]。最近の研究では、ファージ療法が細菌感染症対策に有効なアプロ
ーチであることが示されただけでなく[21、22]、細菌-ウイルスおよびウイルス
-ウイルスの相互作用が疾患の発症に影響を及ぼすことも明らかになってい
ます[23–25]。研究者は、建築環境における細菌、真菌、ウイルスの相互
作用を、できれば群集レベルで検証し、各構成要素の構造が動的に変化
するなかでマイクロバイオームがどのように進化していくかを調べる必要があり
ます。
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健康について 
健康的なバイロームとは 
歴史的に、ウイルスは病気を引き起こすことがよく知られているため脅威
とみなされてきました。人間の健康におけるウイルスの役割はまだほとん
ど分かっていませんが[26、 27]、腸管および呼吸器系のウイルス群集
と人の急性および慢性疾患との関連性が理解され始めており[27–
30]、最近の研究ではバクテリオファージが腸内の細菌群を調節するこ
とが示されています[31]。ウイルスやウイルス由来の遺伝因子の大部
分は悪性ではないと考えられており、衛生仮説*2[32]が細菌と同様に
ウイルスにも適用されるのであれば、中には健康に不可欠なものもある
かもしれないと考えられています。このことから、「健康なウイルス群はある
のか、あるとすればそれは何か」という重大な疑問が生じます。研究者た
ちは、多くの有益なウイルスを発見し、ウイルスとさまざまな宿主との間の
相互作用を明らかにしてきました[33]。最近の研究では、世界中の健
康な人々が、腸内のバクテリオファージの中核となる共通のセットを共有
していることが示されており[34]、健康なヒト腸内バイロームの概念を裏
付ける証拠となっています。潜在的に有益なウイルスに関する情報がよ
り多く得られるようになれば、研究者は、建築環境の健全なバイローム
を明確にすることに焦点をあて、細菌群集で示されたようにウイルス群
集を利用できるかどうかを判断するべきです[35、 36]。 

 
バクテリオファージの役割について 
バクテリオファージが建築環境の微生物生態系に果たす役割も未知で
す。ウイルスは建築環境に数多く存在します。室内空気中のウイルス様
粒子とバクテリア様粒子の濃度は同程度です[2]。水害にあっていない
建物では、全体的な微生物の活動は低く[37]、建物内のバクテリオフ
ァージは活動をあまりしていない可能性が高いことが示唆されています。
人間の細菌感染症を治療するためにバクテリオファージを使用するファ
ージ療法が、建築環境の細菌群集を制御するために応用できる可能
性があります。特に医療現場では、多剤耐性菌の対策として望ましいと
考えられています。 

 
ウイルス検出と暴露リスクの関係 
これまでの研究では、特定の病気を引き起こすウイルスに焦点を当てて
きています。その結果、抗ウイルス剤などの治療法や、手袋、防護服、
マスクなどの予防法が開発されてきました。一方で、人のマイクロバイオ
ームの重要性が認識されるようになったことで、同定されたウイルスや未
知のウイルスへの曝露を促進すべきか抑制すべきか、あるいは予防や治
療が必要かどうかを判断することが課題となっています。 
ウイルスの感染リスクを評価するには、人の感染量（HID: Human 
Infectious Dosage）と特定のウイルスの感染動態との関連を知る
必要があります。しかし、これらの相互作用を示す証拠は限られていま
す。例えば、インフルエンザ、呼吸器多核体ウイルス（RSV）、ライノウ
イルスなどの呼吸器系ウイルスや、ノロウイルス、ロタウイルスなどの胃腸
系ウイルスのHIDに関する試験データがいくつかありますが[38–42]、こ
れらのHIDがウイルス株、曝露経路、被曝者の状態（免疫状態や共
感染など）によってどのように変化するかは分かっていません。また、気
温や地表温度、湿度、紫外線照射、風速などの環境要因も、ウイル
スの感染力に影響を与えます[43–50]。ウイルスの環境中での存在と
既知のHIDを比較することで、間接的ですが、感染リスクを推定するこ
とができます。吸入量を推定するには、ウイルスの空気中濃度に沈着
効率と呼吸分量を乗じればよいですが、間接的な接触曝露のリスクを
評価するには、人間が建築環境の表面物質とどのように相互作用し、
ウイルスが皮膚と物質の間でどのように移動するかについて理解を深め

る必要があります[51、 52]。いくつかの研究では、医療施設におけるウ
イルスの存在と量が記録されており、そのほとんどが空気中に存在してい
ます[12、 13、 53–61]。例えば、インフルエンザは、救急室、入院病
棟、待合室などで検出され定量化されています[12、 13、 38、 53–
57]。これらのデータは、医療活動中に曝露される医療従事者のリスク
の推定や、マスクや空気清浄機などの介入策の有効性に関する研究に
利用することができます[62、 63]．人のバイロームに関する知識や、さ
まざまな病原体の感染経路の相対的な貢献度が向上すれば、環境中
のウイルスがもたらす公衆衛生上のリスクをより明確にすることができると
考えられます。 
 
建築環境におけるウイルスの感染性 
分子生物学的手法により建築環境で検出された病原ウイルスのすべて
が感染性を持つわけではありません。ウイルスの特性（脂質エンベロープ
の有無、環境中でのウイルスの安定性、感染量など）、宿主（年齢、
免疫抑制の程度など）、環境条件（温度、相対湿度、光源など）、
感染様式（空気感染、排泄物、水の経路など）のすべての要素が、ウ
イルスが感染者から放出された後、感染しやすい人に感染を引き起こす
のに十分な期間、感染力を維持する能力に寄与しています[64]。建築
環境に存在する多様な表面環境や付着物が、さまざまなウイルスの安
定性や不活性化にどのように影響するかをよりよく理解するためには、さら
なる研究が必要です[65、 66]。病原性ウイルスに関するこれらの指摘
は、より一般的なウイルスとその宿主（例えば、バクテリオファージとその宿
主である細菌）にも当てはまります。 
 
ウイルスの伝播 
人に感染するウイルスの最も一般的な発生源は、他の人です。例えば、
麻疹やインフルエンザなどの呼吸器系ウイルスに感染した人は、咳をした
り、息を吐くだけでもウイルスを含んだ飛沫が発生します[67–70]。これ
らのウイルスは、他の人に直接付着したり、ウイルスが付着した手で触れ
られたり、空気中を浮遊して吸い込まれたりすることで、他の人に広がりま
す。ノロウイルス[71]などの消化器系ウイルスに感染している人は、不潔
な手や嘔吐物を介して食品、電話、テーブル、ドアノブなどの表面にウイ
ルスを付着させ、他の人がそのウイルスを手から口へと移すことで感染しま
す。一部の研究では、ノロウイルスは、嘔吐やトイレの洗浄時に発生する
飛沫によっても拡散することが示唆されており、これらの飛沫は近くの表
面に付着したり、吸い込んだりする可能性があります[72]。ほとんどのウ
イルスは複数の経路で伝播するため、ウイルス性疾患の伝播を追跡する
ことは困難です。さまざまな感染経路（特に空気中の飛沫を吸い込むこ
とによる感染）の相対的な重要性は不明瞭なことが多く、時には熱い
議論が交わされることもあります[73]。 
 
相互作用と介入 
ウイルス、居住者、建物間の相互作用 
微生物群集、居住者、建築環境の間には、複雑で相互依存的な関
係があります[7]。例えば、人間の生理機能、人間に関連する微生物、
人間の行動は、建築環境に存在する微生物の量や種類に影響を与え、
最終的にウイルス群集の構造を変化させます[74–76]。また、空調シス
テム、配管や建材、地理的な位置、季節などの非生物学的要因も、ウ
イルス群集に影響を及ぼします[15]。これまでの研究では、先進国と発
展途上国の間で建築環境のバイロームがどのように異なるのか、また、建
築や建築方法が異なる都市化の度合いによってどのように異なるのかが
見過ごされてきました。さらに、さまざまな文化的側面（社会経済的地
位、食生活、職業など）が、建築環境のバイロームにどのような影響を
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与えるかを理解することは興味深いテーマと考えられます。細菌のこうし
た複雑な相互作用については理解されつつありますが[77]、あらゆる
種類の微生物のこうした相互作用についての知識を深めることで、人
間と建築環境の両方の健康を向上させることができることでしょう。 
 
人が管理するシステム 
最近の研究では、家庭、オフィス、学校、医療施設、農場など「伝統的
な」建築環境のマイクロバイオームに焦点が当てられていますが[55、 
78] [79、 80]、そ他のタイプの建築環境はあまり注目されていません。
例えば、レクリエーションや食料生産のために作られた水圏工学システム
や水を利用したアミューズメントパークなど、水圏および屋外の建築環
境のバイロームについては、ほとんど知られていません。水族館の管理と
ウイルス生態系の変化を関連付けた研究で示されたように、これらの管
理された水圏システムはウイルスの住処を提供している可能性がありま
す[78]。国連食糧農業機関（FAO）は、世界の水産養殖における
年間60億ドルの損失にウイルス性疾患が関連していると結論づけてい
ます [81–83]。これらの顧みられていない人工システムを研究すること
は、システム工学の運用を可能とし、疾病予防を促進、経済的損失を
削減するための知識の取得に繋がります。 
 
介入方法 
換気量の調整、湿気の管理、粒子のろ過、紫外線照射、化学的消
毒剤の使用、有益な微生物の導入など、いくつかの建物管理方法は、
微生物への曝露リスクを低減し、人間の健康を改善するための効果的
な介入であることが示されています[7]。これまでの研究では、主に、ア
レルギー症状や喘息の発症を促進する生物学的粒子を除去するため
の介入の有効性に焦点が当てられてきました[84、85]。これらの介入
がウイルス除去にも有効であるかどうか、あるいは、より望ましいウイルス
群集を形成するために修正が必要であるかどうかは明らかではありませ
ん。最近の研究では、学校の教室を加湿すると、生徒のインフルエンザ
様疾患の数が減少することが示されており、湿度管理がウイルス性呼
吸器感染症の発生率を低下させる効果的なアプローチである可能性
が示唆されています[86]。建築環境におけるウイルス感染から人間を
より守るために、研究者は、空気中や表面を伝播するウイルスを制御
するために、既知の介入策の効果を厳密に検証し、新たな介入策を
提案することに注力すべきです。 
 
建築環境におけるウイルス研究を強化するために必要なツール 
サンプル調製方法とバイオインフォマティクス 

ウイルスは、バイオインフォマティクス解析において、特に特定の
環境におけるウイルスの包括的なプロファイルを得ようとするときに、
特異的な課題があります。建築環境における特定の有名なウイル
ス（ノロウイルスなど）の分離と定量のためのプロトコルは数多くあ
りますが[87–89]、微生物群集（細菌、古細菌、真菌）全体
の特性を明らかにするために使用されるタイプのディープシークエン
スアプローチは、ウイルスの場合はそれほど簡単ではありません。ウ
イルスはサイズが小さく、表面や空気中に少ししか存在していない

ため、建築環境におけるウイルスのサンプリングには大きな課題があ
ります[2、87、90、 91]。ウイルスの中には、遺伝物質としてDNA
ではなくRNAを持つものもあり、その場合は、異なるシークエンスライ
ブラリ調製法を用いる必要があります[8、15、90]。 

建築環境におけるウイルス研究のもう一つの課題は、ウイルスに
は、微生物群集の多様性解明に用いられる小サブユニットリボソー
ムRNA（16S/18S）遺伝子に相当する保存された遺伝子が一
つもないことです[92]。共通の保存遺伝子がないため、限られたウ
イルスの分類グループを除いて、「ユニバーサル」プライマーを用いた
PCR増幅は不可能です。そのため、バイローム・プロファイリングには、
ランダムなDNA断片のライブラリを試料から調製し、次世代シークエ
ンシング・プラットフォームで配列を決定するショットガン・メタゲノミクス
技術を用いる必要があります。配列決定後は、試料に含まれるウイ
ルスを特定するために、BLASTなどのバイオインフォマティクスのアル
ゴリズムで、配列断片を既存のウイルスデータベースと比較し、一致
した部分から試料に含まれるウイルスの種類を特定します。マーカー
遺伝子を用いれば、未知／培養されていない微生物を特定し、そ
れらを分類学上のグループに位置づけることができます。しかし、メタ
ゲノム研究では、結果はデータベースの質と範囲にほぼ依存してお
り、配列中のDNA断片がデータベースにマッチしない場合は、通常
は廃棄されます。多くのメタゲノム研究では、50%以上の配列が一
致せず、プロファイリングに使用することができません[93]。つまり、メ
タゲノムによるバイロームのプロファイリングは、ウイルスデータベースの
精度と完全性に強く依存しています。 

また、ウイルスのゲノムは、平均して細菌のゲノムよりも数桁小さ
いことがわかっています[94]。これは、コミュニティ内のウイルス粒子と
細菌の現存量が同じであれば、ウイルス遺伝子の配列が決定され
る可能性は、細菌遺伝子の場合よりも100倍も1000倍も低いこ
とを意味します。多くの研究では、細菌や他の細胞からウイルスを分
離するために、大きさによる濾過でウイルス画分を濃縮していますが、
これは、ウイルス配列が細菌や他の宿主細胞に組み込まれたウイル
ス配列ではなく、粒子状態のウイルスに由来するものであることを確
認するのにも役立ちます[92、95]。しかし、建築環境の表面およ
び空気試料のウイルス（および全微生物）の存在量が極めて少
ないため、この方法は実用的ではありません。 

また、ウイルスデータベースの照合に使用されるソフトウェアのアル
ゴリズムも、特に短いリードのシークエンスデータの場合、真剣に検
討する必要があります。短い配列（100-200ヌクレオチド）では、
ペアワイズ・アライメント*3やk-mer解析*4に必要な情報が限られて
います。多くの研究者がMG-RASTのような自動化されたワークフロ
ーを使ってデータセットを解析していますが、アルゴリズムの仕組みや
デフォルトの設定、マッチングに使用されるデータベースのサイズやアッ
プデート日時などを知っておくことが重要です。例えば、MG-RAST
でのポジティブマッチに対するデフォルトのBLAST e-valuesは非常
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に高く（10e-5）、多くの偽陽性を引き起こす可能性があります
[96]。マウスの腸内生態系におけるMG-RASTを用いた最近の
研究では、サンプル中にかなりの数の古細菌が同定されました
[97]。しかしデータを詳しく見てみると、想定される古細菌の配列
に対してトップヒットしたのは古細菌であったものの、次にマッチした
のは細菌であることが多かったのです。すべてのバイオインフォマティ
クスや統計学的手法と同様に、検索の背後にある仮定を理解し、
手法のデフォルトパラメータを知ることが不可欠です。また、少なくと
も一部の結果（特に配列アライメント）を視覚的にダブルチェック
することを強くお勧めします。 

データベース、アルゴリズム、シークエンス技術の向上に伴い、ウ
イルスメタゲノミクスの有用性と正確性はますます高まっていくものと
思われます。ウイルスゲノムは急速に配列決定されており、新しい
アプローチでは、培養することなくウイルスゲノムと宿主細胞を直接
結びつけることができるようになってきています[98]。メタゲノムアセ
ンブリの手法は改善され続けており、シークエンスデータセットから直
接、より長い連続した配列（コンティグ）、さらには完全なウイルス
ゲノムを生成することができるようになっています。これらの長い配列
は、マッチングの信頼性を大幅に向上させるだけでなく、新規ウイル
スの発見にもつながります[99]。 

 
培養不可能なウイルス 
環境中のウイルスゲノムや抗原を検出して定量化することは、建築
環境のバイロームを理解する上で重要なステップですが、必要なの
は単にウイルスの存在や相対的な存在量ではありません。ウイルスの
活動は、宿主が人間であれ、植物であれ、細菌であれ、さらには他
のウイルスであれ、感染力、すなわち宿主に感染する能力に依存し
ています。感染力は、通常培養法を用いて測定されます。感受性
の高い宿主細胞に感染させ、感染性ウイルスの力価を、プラーク*5、
細胞変性効果、蛍光抗体法による病巣観察など、細胞への影響
によって定量化します。しかし、実験室内でのウイルスの感染力は、
環境条件、化学的微小環境、宿主の感受性などが変動する現実
世界の環境とは相関しないことがあります。さらにウイルスの適切な
宿主がわかっていない場合もあり、宿主がわかっていても培養できな
い、あるいは培養が困難なウイルスもいます[100-102]。これらの
課題を解決するために、ウイルスの感染力を評価するための培養に
依存しない方法がいくつか提案されています。一般的には、ウイルス
の1つまたは複数の部分の完全性を評価することで、ウイルス全体
の感染性の代用として用いるものです[103-105]。例えば、プロピ
ジウムモノアジド（PMA）などの試薬を用いたviability-PCR（v-
PCR）は、カプシドやエンベロープが無傷のままのウイルス粒子の相
対的な存在量を測定するものです[106]．この方法は、カプシドや
エンベロープの状態や、プライマーと一致するゲノムの部分に関する
情報を得ることができるますが、欠陥のある余計なウイルス粒子の可
能性は考慮されておらず、また、感染成功に必要な表面リガンドの
状態については分かりません。ウイルスは、紫外線や化学薬品による

ゲノム損傷、カプシドやエンベロープの破壊、酵素や化学的プロセスに
よる表面リガンドの細胞受容体との相互作用の障害など、1つまたは
複数の重要な構成要素の損傷によって不活性化されたり、感染でき
なくなったりすることがあります。感染に必要なすべてのウイルス構成要
素の完全性を同時に考慮できる、培養に依存しない方法の開発は、
建築環境におけるウイルスの研究に大きく貢献するでしょう。 
 
病原性ウイルス 
研究によって、人に対して病原性のあるウイルスが最初から注目される場合
や、野外調査の過程で発見される場合があります。このようなウイルスは、特
にその存在を事前に認識している場合には、適切な予防措置を講じる必要
があります(例えば医療機関)。なお、インフルエンザウイルスや出血熱ウイル
スなど、一部の病原性ウイルスを扱う作業は、ウイルスを封じ込め可能な専
門施設に限定されていることに注意が必要です。さらに、野外調査でこれら
のウイルスが確認されると、報告義務が生じ、追加の安全対策が必要にな
ることがあります[107]。これらのウイルスは、アウトブレイクの現場以外ではめ
ったに発見されないかもしれませんが、人間の生活に影響を与える可能性が
あるため、依然として大きな懸念材料です。近縁ですが病原性の低い代替
のウイルスやミニゲノムのような部分的なウイルスシステムを用いた研究は、よ
り低いバイオセーフティレベルで行うことができるため、これらのウイルスを研究
できる研究室の数を増やすことができます。このような研究の多くは、病原体
そのものの理解を深めることに貢献しています[108-110]。しかし、特に関
心のある病原体に橋渡しする研究がない場合には、この代替ウイルスによる
データの適用性は不明瞭なことが多くなります［111］。部分的なウイルス
を用いた研究は、特定のウイルス遺伝子や経路の機能や効果を詳細に調
べるのには有用ですが、複数の細胞経路やウイルス経路が相互に影響し合
う感染の全過程を包括的に理解することはできません。したがって、ウイルス
の生物学を完全に理解し、ウイルスの拡散を防ぐためのワクチンや治療法を
開発するためには、適切な封じ込め施設でウイルスそのものを使った研究が
不可欠となります。 
 
新規ウイルス 
世界中で108種類あると推定されるウイルスの遺伝子型[112、113]のうち、
これまでに報告されているものは1％にも満たないと言われています。このこと
は、建築環境を含むあらゆる環境におけるウイルスの生態を調査する上で大
きな課題となっています。培養法による新規ウイルスの記述には、適切な宿
主細胞の培養システムが必要であるという課題がありますが、細菌宿主の大
半は実験室では培養できません。ショットガンメタゲノミクスとそれに続く未培
養ウイルスゲノムのアセンブリは、この課題を解決する可能性を秘めています。
近年、未培養のウイルスゲノムを公開する際には、「ウイルスの起源、ゲノム
の質、ゲノムのアノテーション、系統学的分類、生物地理学上の分布、in 
silicoによる宿主予測」などの基準が設けられています[114]。ウイルスの宿
主の特定は特に困難で、現在、80万以上の利用可能な未培養ウイルスゲ
ノムのうち、約95％が推定宿主すらわかっていません[115]。予測されるウイ
ルスの宿主を明らかにするためには、別のアプローチが必要です（例えば、遺
伝子共有ネットワーク）[116]。最終的には、ウイルスの多様性を探るため
には、この種の基礎研究のための資金が必要となります。 
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次のステップ 
私たちは、VIBEの研究領域を成長させ、サポートするために必要な3
つのステップを提案します。 
 
1. 建築環境に関連するウイルス群集の基礎研究は貴重であるが、
VIBE分野への研究支援の動機付け、維持するためには、人間の健
康への影響を実証する必要があります。一つの方法として、特定のウイ
ルスを優先的に研究することです。 
 
2.建築家、エンジニア、疫学者、微生物学者、医師など、さまざまな研
究者グループの交流を支援するための効果的な方法を検討する必要
があります。スローン財団の「建築環境の微生物学」プログラムは、この
ような交流の基盤を築いてきましたが、今後も継続していく必要がありま
す。Gordon Research Conference on Microbiology of the 
Built Environment（建築環境の微生物学に関するゴードン・リサ
ーチ・カンファレンス）などの特定のカンファレンスや、微生物学、暴露、
環境工学、エアロゾル科学、建築環境、室内空気質に関するカンファ
レンスでの学際的な特別セッションは、こうした交流を維持するのに役立
ちます。もちろん、学際的なグループを対象とした資金提供の機会があ
れば、継続的な協力関係を築くことができます。 
 
3. 未知の部分が多く、かなり新しいこの分野を支援することには課題と
リスクがあるもの、この分野の重要性と潜在的な影響力の高さを強調し、
より多くの資金を集める必要があります。 
 
VIBE分野が最終的に成功するためには、統合された学際的なアプロ
ーチ、人の健康に役立つことの証明、そしてリスクに強い資金調達の機
会が必要です。 
 
おわりに 
ウイルスは建築環境に遍在していますが、細菌や真菌に比べて研究が
進んでいません。建築環境におけるウイルスの研究数は増加しています
が、新たな発見を続けるためには新たな資金調達の機会が必要です。
私たちは、これらの重要な疑問や知識のギャップを明らかにすることで、
建築環境におけるウイルスという非常に学際的なトピックに関する将来
の研究を促進するため、資金提供機関に働きかけていきたいと考えて
います。最終的には、建築環境におけるウイルスを理解することが、人
間と建築物の健康増進につながると考えています。 
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訳注 
 
*1 crAssphage 
情報学的に発見された人の糞便汚染の指標となりうるウイルス 
 
*2 衛生仮説 
幼児期までの感染、非衛生的環境が、その後のアレルギー疾患の発症
に関わるという学術理論 
 
*3 ペアワイズ・アライメント 
２つの塩基配列に重み付け、ないしは、適当なギャップを挿入するこ
とで配列中の同じ位置に同じ塩基やアミノ酸が並ぶようにする操作 
 
*4 k-mer解析 
K個の連続塩基に基づく各種解析 
 
*5 プラーク 
ウイルスに感染した細胞が溶けて、目に見える細菌の増殖班の形状が
変化する現象 
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