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第 6 回 

デルタクリニック勉強会 

 

「肝炎ウィルス（２）−B 型・C 型肝炎−」 

 

 

 

 

 

日時 平成 25 年 2 月 16 日（土） 

       主催 デルタクリニック 
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●  Ｂ型肝炎ウイルス（ＨＢＶ） 
 ＨＢＶは直径４２ｎｍ（ナノメーター）のＤＮＡウイルス。厚さ７ｎｍのエ

ンベロープ（ＨＢｓ抗原）と環状二本鎖ＤＮＡポリメラーゼ、逆転写酵素など

を包む直径２７ｎｍの芯（ＨＢｃ抗原、ＨＢｅ抗原）からなるウイルスで、発

見者の名からデーン粒子とも呼ばれている。 

 ＨＢＶ遺伝子は約３２００塩基から構成されている。 

 

※ １ナノメートルは１００万分の１メートル 

 

 

●  ＨＢＶマーカー 

遺伝子および遺伝子産物 

 ＨＢＶ ＤＮＡ・・ 量： ＨＢＶの複製・増殖能 

          配列：遺伝子変異 

 ＨＢｓ抗原・・・・血中ＨＢＶの存在 

 ＨＢｅ抗原・・・・ＨＢＶ複製・増殖能、高感染性 

 ＨＢｃ抗原・・・・ＨＢＶ複製・増殖能 

 

宿主の免疫応答産物 

 ＨＢｓ抗体・・・・血中ＨＢＶ消失、感染防御抗体 

 ＨＢｃ抗体・・・・ＩｇＭ型： 初感染 

          ＩｇＧ型： 現在の感染と既往の感染 

 ＨＢｅ抗体・・・・ＰｒｅＣの変異、低感染性 

 

 

●  ＨＢＶ遺伝子型 

 ＨＢＶの遺伝子型（ゲノタイプ）は大きくＡ〜Ｈ型の８型に分類され、予後

と関連する。 

 

Ａ： Ａａ（アジア型）、Ａｅ（ヨーロッパ型） 

Ｂ： Ｂａ（アジア型）、Ｂｊ（日本型） 

Ｃ： Ｃ１〜Ｃ５ 
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※ 遺伝子型の世界分布をみると、都市によってことなり、わが国

ではゲノタイプＢ、Ｃが大部分を占めていたが、最近、Ａｅが

大都市を中心に広がりつつあり、１０人に１人が慢性化するこ

とから問題となっている。 

 

 

◎ 当院におけるＨＢＶキャリアのゲノタイプ    Ｎ＝３５８ 

  Ａ   １０（ ２.８％） 

  Ｂ   ４０（１１.２％） 

  Ｃ  ３０７（８５.７％） 

  Ｆ    １（ ０.３％） 

 

 

●  ＨＢＶ遺伝子変異 

 ＨＢＶは様々な遺伝子変異を起こし、病態や予後と関連する。 

 

・ ＰｒｅＣ領域の遺伝子変異： ＨＢｅ抗原産生に関連 

・ Ｓ領域の遺伝子変異： ＨＢｓ抗原陰性のキャリアに関連 

           ＨＢＶワクチンに関連 

・ Ｘ領域の遺伝子変異： 病態、予後に関連 

               肝細胞癌発生に関連 

・ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ領域の遺伝子変異： 

           核酸アナログ製剤に対する耐性ＨＢＶに関連 

 

 

●  ＨＢＶの特徴 

 Ｂ型肝炎ウイルス（ＨＢＶ）はＤＮＡウイルスでありながら、増殖過程で  

ＲＮＡからＤＮＡに逆転写するため、ＲＮＡの性格を合わせ持ち、遺伝子変異

を起こしやすい。 

 また、ＨＢＶに感染すると、ＨＢＶ ＤＮＡが肝細胞のＤＮＡに組み込まれ、

持続感染（潜伏感染）の原因になる。 
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● Ｃ型肝炎ウイルス（ＨＣＶ） 

 ＨＣＶは直径５５〜６５ｎｍ（ナノメーター）のフラビウイルス科ヘパシウ

イルス属のＲＮＡウイルス。ＨＣＶ ＲＮＡはコア蛋白と２つのエンベロープ蛋

白（Ｅ１、Ｅ２）に包まれ形成されている。 

 ＨＣＶ遺伝子は、約９５００塩基からなる一本鎖（＋）鎖ＲＮＡであり、   

５’末端と３’末端に短い非翻訳領域が存在し、その間に約９０００塩基から

なる大きな読み取り枠（ＯＲＦ）が存在する。 

 

 

● ＨＣＶマーカー 

 ＨＣＶ関連因子 

   ＨＣＶ ＲＮＡ・・・量： ＨＣＶの複製・増殖能 

   ゲノタイプ 

   コア領域の変異 

   ＮＳ５領域の変異 

 

 宿主側因子 

   ＨＣＶ抗体・・・・現在の感染と既往の感染 

   セログループ 

   ＩＬ２８Ｂ 

 

 

● ＨＣＶ遺伝子型 

 ＨＣＶは１１種類の遺伝子型（ゲノタイプ）と３０以上のサブグループに分

類され地域特異性がある。わが国では１ｂが約７０％、２aが約２０％、２ｂが

約１０％存在し、その他のゲノタイプはほとんどみられない。 
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● ＨＣＶ遺伝子変異 

 インターフェロン（ＩＦＮ）単独治療の効果はＩＳＤＲ（ＮＳ５Ａ領域中の

４０個のアミノ酸）の変異と関連することが知られていたが、ペグインターフ

ェロン（ＰＥＧ−ＩＦＮ）とリバビリン併用療法の効果はコア領域のアミノ酸変

異と関連する。 

 

コア領域 

  ７０番目のアミノ酸 

    Ｒ（アルギニン） → Ｑ（グルタミン） 

  ９１番目のアミノ酸 

    Ｌ（ロイシン）  → Ｍ（メチオニン） 

 

ＩＳＤＲ 

 変異数０個   → 野生型（Ｗｉｌｄ） 

 変異数１〜３個 → 中間型（Ｉｎｔｅｒｍｅｄｉａｔｅ） 

 変異数４個以上 → 変異型（Ｍｕｔａｎｔ） 

 

※ コア領域に遺伝子変異がみられた場合には治療抵抗性であることが

多く、逆にＩＳＤＲの遺伝子変異は野生型である方が治療抵抗性である。

これらの組み合わせにより治療効果を予測することが可能である。 

 

 

● ＳＮＰ（Single Nucleotide Polymorphism） 

 ヒトゲノムは９９.８〜９９.９％同一であるが、０.１〜０.２％は塩基配列

が異なる。このように、個人差のある配列を「遺伝子多型：ＳＮＰ」という。 

 遺伝子多型は、癌、肥満、糖尿病、アルツハイマー病などと関連し、治療薬

の効果の指標ともなる。 

 ヒト遺伝子の１９番目染色体遺伝子のＩＬ２８Ｂ遺伝子のＳＮＰがＣ型慢性

肝炎のペグインターフェロンとリバビリン併用療法の効果と関連することが知

られている。 

 ＩＬ２８Ｂはインターフェロン誘導遺伝子（ＩＳＧ）の発現レベルを向上さ

せ、抗ウイルス活性を発揮する遺伝子である。 
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● ＨＣＶの特徴 

 ＨＣＶはＲＮＡを遺伝子にもつため、遺伝子変異を起こしやすいことが特徴

である。しかし、宿主細胞への遺伝子組み込みは起こらない。 

 

 

● まとめ 

 Ｂ型肝炎やＣ型肝炎ウイルスは、遺伝子変異を起こしやすいウイルスである。 

 病態や治療時期、治療効果判定を行うためには、肝機能検査のみならず、こ

れらのウイルスマーカーの推移をみる必要がある。また、遺伝子変異を調べる

ことによっても、ある程度の病態や予後などを推測することが可能となった。 

 したがって、ウイルスマーカーの意味をよく理解し、自分の病態が把握でき

るようにしましょう。 

 

 

 

※ 次回は「肝炎ウイルス（３）〜Ｂ型・Ｃ型肝炎〜」をテーマに臨床的なこ

とを中心にお話する予定です。 

 


