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研究成果の概要 

 

ウイルス感染症の制御が難しい要因の一つは、ウイルスが変異を獲得することで進化し、性質を

変化させることにある。実際 COVID-19 パンデミックにおいては、免疫逃避能を上昇させ伝播力

（適応度）を上昇させた SARS-CoV-2 変異株が相次ぎ出現したことで、流行の制御が困難となった。

ゲノムデータの豊富な SARS-CoV-2をモデルとし、ウイルスがどのように適応度を上昇させるのかを

解明することで、将来のパンデミックを含めた様々な感染症の制御に向けた知見を得られると期待

される。 

ウイルスの適応度は、そのウイルスの持つ変異パターンにより決定されるため、原理的にはゲノ

ム配列から予測可能である。ウイルスの適応度をゲノム配列から予測できれば、適応度を上昇させ

る変異を同定できるだけでなく、適応度の高く大流行を引き起こす可能性の高い変異株の出現を

超早期に検知できるようになる。さらに、ウイルスは適応度を上昇させる方向に進化する傾向にある。

そのため、適応度予測モデルを確立できれば、ウイルスが次にどのような変異を獲得する可能性

が高いか、予測することが可能となる。 

今年度は、SARS-CoV-2 変異株の適応度をスパイクタンパク質配列に基づき予測する機械学習

モデル CoVFitを開発した。具体的には、タンパク質言語モデル ESM-2（Lin et al., 2023, Science）

を、i) SARS-CoV-2 を含む様々なコロナウイルスの S タンパク質配列情報、ii) ウイルスゲノム疫学

調査データから推定された SARS-CoV-2 変異株の適応度情報、そして、iii) 実験により網羅的に

計測された変異の免疫逃避能に対する機能情報を用いて訓練することで、予測性能の高いモデ

ルを開発した(1)。 

また、開発した次期流行株予測システムを用いて、2023年度に出現した次期流行（XBB.1.5, 

XBB.1.16, EG.5.1, HK.3, BA.2.86, JN.1）について、G2P-Japanコンソーシアムと連携しウイルス学

的な性状（流行拡大能力、細胞への感染効率、液性免疫からの免疫逃避能、小動物モデルにお

ける病原性）を明らかにした。そして、これら次期流行株の迅速リスク評価に貢献した(2-9)。 
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