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研究成果の概要 

SARS-CoV-2 変異株の適応度（流行拡大能力; 実効再生産数）をスパイクタンパク質配列から予

測する AI「CoVFit」を論文化し、長い査読を経て Nature Communicationsに受理された[1]。 

 季節性インフルエンザウイルス（H3N2 亜型）の抗原性をヘマグルチニンタンパク質の配列から予

測するAI「PLANTgen」を開発した。このモデルを用いて、季節性インフルエンザウイルスの抗原性

進化の全体像を明らかにし、また免疫逃避株の出現を自動で検出するためのフレームワークを開

発した。現在、論文投稿に向けて準備中である。 
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