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II. 成果の概要（総括研究報告） 
 本研究は、日本全国の HIV 感染者の臨床情報・検体・ゲノムデータを収集し、そのデータストレージ

および管理体制を構築して、統合データベース等との連携に向け、整備を進めることを目的とする。研

究全体としては、データストレージの構築、HIV 感染者臨床ゲノム収集体制の構築および臨床情報・検

体の収集、HIV ゲノムならびに HLA をはじめとするヒトゲノムデータの収集、長期療養に伴う HIV 関

連疾患発症リスクの解析が骨子となる。 
 
 本研究は 2016 年 10 月より開始され、国内 HIV 感染者の臨床ゲノム情報のデータストレージを構築

した。国立感染症研究所内に本データストレージのサーバを設置した。国内 HIV 感染者の臨床ゲノム情

報のうち、まず、AMED エイズ対策実用化研究事業吉村班、国立病院機構名古屋医療センターおよび東

京大学医科学研究所における収集情報のデータ連携システムを構築した。 
 
 AMED エイズ対策実用化研究事業吉村班との連携のもと、その体制を活用し、東京大学医科学研究

所、国立病院機構名古屋医療センター等の主要機関における倫理委員会等の承認手続きを進め、全国レ

ベルでの HIV 感染者の臨床ゲノム情報の収集体制の構築を進めた。そのうえで、HIV 感染者の臨床情

報・検体の収集を開始した。さらに、国立感染症研究所（吉村班）、東京大学医科学研究所、国立病院機

構名古屋医療センター等にて既に収集済みのデータ共有・登録を進めるとともに、収集検体を用い、HIV
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ゲノムおよび HLA ゲノムのシークエンス解析を開始した。免疫関連遺伝子解析系、TCR/BCR 遺伝子

解析系、腸内細菌叢ゲノム解析系等の構築を進めた。 
 
 東京大学医科学研究所： 本研究の推進に向け、臨床検体採取、病原体ゲノム解析、宿主ゲノム解析

等に関する倫理申請を行い、承認を得た後、検体採取を開始した。また、東京大学医科学研究所の既存

臨床データベースの項目を、本研究に合わせて修正した。さらに、HIV 感染者の HLA に関する情報の

アップデートを行った。 
 
 国立病院機構名古屋医療センター： 臨床ゲノム情報収集体制の構築に向け、まず診療科における臨

床情報収集システムを構築した。HIV 感染者の HIV ゲノムおよび HLA 遺伝子型データを収集した。薬

剤代謝酵素遺伝子については、解析手法・手順の整備を予定通り完了した。 
 
 大阪大学微生物病研究所： HIV 関連神経認知障害（HAND）発症機序の解明のためヒトゲノム解析

に資する試料の収集と、HAND 発症者の脳脊髄液に存在するウイルスゲノム解析を目的とする。大阪大

学において試料収集および解析についての倫理審査申請を進めるとともに、脳脊髄液からのウイルス分

離の準備を進めた。 
 
 
The purpose of this study is to establish a data-storage for accumulation of data on clinical 
information, samples, and genomes of HIV-infected individuals all over Japan. We are working for 
construction of the data-storage, establishment of the system for accumulating clinical genome data, 
collecting clinical information, samples and genome data of HIV-infected individuals in Japan, and 
determining factors associated with disease progression in HIV controllers under anti-retroviral 
therapy. 
 
This project started in October, 2016. We established a data-storage for clinical data of HIV-infected 
individuals all over Japan. The server was located in National Institute of Infectious Diseases (NIID). 
We established the system for transfer of data obtained at Institute of Medical Science, University 
of Tokyo (IMSUT) and National Hospital Organization Nagoya Medical Center (NMC) as well as by 
an AMED Yoshimura project on HIV drug resistance. 
 
In collaboration with the AMED Yoshimura project team, IMSUT and NMC, we obtained 
permissions on ethical issues and constructed the system for collecting clinical information, samples, 
and genome data of HIV-infected individuals in Japan. We then began to obtain clinical information 
and samples, put the obtained data into the data-storage, and analyze HIV and HLA genotypes. We 
are optimizing the method for analysis of immune-related genes, TCR/BCR and microbiome. 
 
IMSUT: We obtained permissions on ethical issues to collect clinical information and samples and 
analyze pathogen and host genomes. We then began to collect samples and data. For this study, we 
modified the items of the clinical database that has already been developed in IMSUT. Data on HLA 
genotypes in some individuals were updated .  
 
NMC: We constructed a system for acquisition of clinical data of HIV-infected individuals at the 
clinical side in NMC. The system server has been actually installed and operated. We obtained data 
on HIV genome sequences and HLA genotypes in HIV-infected individuals. The experimental 
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protocol to analyze the genome sequences of drug-metabolizing enzymes has been established as 
scheduled.   
 
Research Institute for Microbial Diseases, Osaka University (RIMD): We are planning to collect 
specimens from patients with HIV-associated neurocognitive disorder (HAND) to analyze host 
genomes as well as HIV genomes. We made an application for approval on ethical issues from Osaka 
University Research Ethics Committee to perform this study. We have set up an experimental system 
to isolate HIV from cerebrospinal fluid of HAND patients. 
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