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研究成果の概要 

 

本年度は、新型コロナウイルスのゲノム配列データベースをリアルタイムで監視し、次期流行株

の超早期捕捉を行うシステムの開発に取り組んだ。 

従来、次期流行株の同定は、1) 進化系統解析等によりウイルス配列を分類することで新たに出

現した変異株を同定・定義し、2) 実効再生産数の高い変異株（すなわち次期流行株）を同定す

る、という 2 ステップ方式で行われていた。しかし、ステップ 1の「ウイルス配列を分類し変異株を定

義する」という作業は、これまで専門家による精査に基づき（人力で！）行われていたため、次期流

行株同定の律速段階となっていた。 

そこで本研究では、専門家による分類作業を必要としない、次期流行株の全自動同定システム

の開発に取り組んだ。具体的には、変異株の実効再生産数を、その変異株の持つ変異のパター

ンから直接予測するベイズ階層モデルを開発した。本モデルを用いると、各変異がウイルスの実効

再生産数に与える影響と、任意の変異セットを持つ変異株の実効再生産数を同時に推定すること

ができる。重要なことに、本手法を用いると、（専門家による精査が必要な）ウイルスの詳細な系統

分類を行わなくても、実効再生産数の高いウイルスの一群を同定することが可能となる。本手法を

用いることで、オミクロン BQ.1.1株、XBB株、XBB.1.5株[1]が同時期に流行していた他の変異株

よりも高い実効再生産数を示し、次期流行株となる可能性が高いことを流行の初期段階で明らか

にした。 
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