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研究紹介 

AI で新型コロナウイルス感染症に関連する遺伝子群を特定 
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１．はじめに 

 現在、新型コロナウイルス感染症（COVID-19）が世界中で猛威を奮っています。SARS-CoV-

2により引き起こされるこの感染症は 2019年 12月に中国で最初に確認され、瞬く間に多くの人

命を奪い、私たちの日常を大きく変化させました。現状を打開すべく、様々な研究機関でワクチ

ン開発や診断・治療法の確立をめざして基礎研究、後遺症の調査など数多くの治験や臨床研究が

行われており、COVID-19の詳細なメカニズムを解明することが急務となっております。 

 COVID-19 特効薬開発のヒントを得る方法の一つとして、遺伝子発現解析があります。この解

析は患者さんと非患者さんで遺伝子の発現レベルがちがう箇所を調査し、疾患発症に関わる遺伝

子をできるだけ少ない個数で特定することが目的です。遺伝子発現解析の難しさは、候補となる

遺伝子の数が数万個と膨大になる一方、サンプル（データ）数は採取するコストが高いため、数

個しか手に入らない large p small n 問題にあります。今回使用したデータも候補となる遺伝子数

は 59,618個でサンプル数は 34名分でした。 

 

２．方法と結果 

 そこで筆頭著者の藤澤氏らは、「主成分分析に基づいた教師なし学習による変数選択法（PCA-

based unsupervised feature extraction, PCAUFE1）」という AIを使い今回のゲノムデータが抱

える large p small n 問題を解決しました。この AI手法を使うと、全くウイルスに感染していな

い通常の人と比べて新型コロナウイルス感染者の体内で発現量が異常に増えている/減っている

遺伝子を検出できます。被験者の血液から採取した遺伝子発現量データ 2にPCAUFEを適用し、

123個が COVID-19発症に関連する遺伝子群として特定できました。 

 これらの遺伝子が持つ機能をバイオインフォマティクスのデータベース 3 を使って調べたとこ

ろ、免疫に関連するものが多く含まれていることがわかりました。さらに、PCAUFE で特定した

123 個の遺伝子の発現を制御する転写因子をバイオインフォマティクスのデータベース 4 を使っ

て検索したところ、NFKB1と RELA が上位にヒットしました。これらは「防御システムの要」

と言われている NF-κB に深く関係する転写因子であり、それらの活性がヒストン修飾

H3K36me3で抑制されていることがわかりました（図 1）。 

 

３．おわりに 

 一連の解析により新型コロナウイルス感染症でヒトの

免疫機能が低下するメカニズムの一端を解明しましたが、

はたして今回特定した 123 個の遺伝子群に単なる相関関

係に留まらず COVID-19発症の「因果」と呼べるものが含

まれているかどうか更なる検証を重ねる必要があります。

課題は山積みですが、効果的な治療法の確立には臨床試験

のみならず、バイオインフォマティクスをはじめとした多

様な病態解析で知見を積み重ねることが重要だと著者一

同は考えております。 図 1：研究成果の概要 
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