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§１．研究成果の概要 

 

2021 年 4 時点、新型コロナウイルスのゲノム情報は公的データベースに日本から 147 件しか登

録されていなかった。静岡県をはじめとした一部の自治体および国内の大学等の研究機関と、公

的データベース（DDBJ）に登録を行う学術コンソーシアム  “Japan Covid-19 Open Data 

Consortium”を立ち上げ、2022 年 3 月 31 日時点では 3,378 件（静岡県内の新規感染者からは

2,926 件）の登録・公開を実施できた。 

 シリカ材に DNA 増幅酵素を固定化することで PCR 反応環境を最適化し、1 コピーレベルの極微

量 RNA の精確な増幅検出を可能とする独自技術を開発した。現行の SARS-CoV-2 検出法と比較

して 100 倍の高感度化に成功し誌上発表した。 

 国際コンソーシアム MetaSUB で標準化された都市マイクロバイオーム解析技術を応用し、都市

環境における新型コロナウイルスを含む微生物群集の検出を進めた。 

 新型コロナウイルスのゲノム情報を用いて、日本における流行動向把握のためのハプロタイプネ

ットワーク解析を進め、さらに説明可能型 AI（BLSOM）を用いた系統特異的な変異の検出法を確

立した。 

 米国で先行・公開されている下水中のウイルス濃度と陽性者数の時系列データから真の流行状

況の推定を試みる場合の問題点を調べた。その結果、下水中のウイルス濃度は陽性者数の予測

に有効である一方で、感染者の年齢構造を正確に反映できなければバイアスを生じる可能性が示

唆された。 

 日本の下水中からの新型コロナウイルス遺伝子の検出手法の最適化に取り組み、自治体との連

携の下、現行法における検出限界を精査すると共に、検出における今後の改善点および陽性者

数との関連性を調べた。さらに、下水試料など環境情報の取り扱いに関する倫理的な側面につい

ても論点整理を行った。 
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§２．研究実施体制 

 

（１）有田グループ 

① 研究代表者：有田 正規 （情報・システム研究機構 国立遺伝学研究所/生命情報・DDBJ

センター 教授/センター長） 

② 研究項目 

• 公共データベースの基盤整備 

• 社会データとしての取り扱いに関する基盤整備 

 

（2）松浦グループ 

① 主たる共同研究者：松浦 俊一 （産業技術総合研究所 化学プロセス研究部門 主任研究

員） 

② 研究項目 

• PCR 法を基にした超高感度化および高精度化 

• LAMP 法を基にした超高感度化および高精度化 

 

（3）鈴木グループ 

① 主たる共同研究者：鈴木 治夫 （慶應義塾大学 環境情報学部 准教授） 

② 研究項目 

• 社会からの検出およびゲノム解析 

 

（4）阿部グループ 

① 主たる共同研究者：阿部 貴志 （新潟大学 工学部 教授） 

② 研究項目 

• データベースと環境中からのゲノムデータを用いた変異検出解析 

• 新規ウイルスゲノム網羅的探索 

 

（5）大森グループ 

① 主たる共同研究者：大森 亮介 （北海道大学 人獣共通感染症国際共同研究所 准教授） 

② 研究項目 

• 感染数理モデル解析 

• 空気中からの検出およびゲノム解析 

 

（６）本多グループ 

① 主たる共同研究者：本多 了 （金沢大学 地球社会基盤学系 教授） 

② 研究項目 

• 下水からの検出およびゲノム解析 
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