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本研究では、⽇本国内最⼤規模のCOVID-19ワクチンによる抗体誘導データを、数理モデル・⼈⼯
知能・ベクトル解析の⼿法を統合的に活⽤して分析を⾏った。従来の多くの関連研究は、観測デー
タに基づいて集団レベルでワクチン誘導抗体を定性的に評価するものが中⼼であった。それに対
し、本研究では数理科学技術を応⽤したデータ解析⼿法を開発し、ワクチン誘導抗体動態を集団お
よび個⼈レベルで定量的に評価することを⽬指した。特に、機械学習やベクトル解析の理論を活⽤
した解析を⾏うため、この分野の専⾨家である九州⼤学の鍛冶教授との共同研究を実施した。

本研究で使⽤したデータは、「福島ワクチンコホート」に基づくものであり、約2,500名の参加者
を対象に、数回のワクチン接種後の抗体変動を2〜4年間にわたり追跡したものである。まず、個⼈
レベルでのデータ分析を⾏うため、mRNAワクチンが抗体を誘導するプロセスを記述した既存の数
理モデルを導⼊し、今回分析したデータに適⽤できるように拡張した。このモデルを福島ワクチン
コホートのデータに適⽤し、データフィッティングを⾏うことで、個々のワクチン誘導抗体動態を
再構築した。そして、この再構築された抗体動態から、ピーク抗体量、持続期間、累積抗体産⽣量
といった特徴量を算出し、それらを数理モデルのパラメータとして⽤いることで、各個⼈の抗体動
態を定量的に表現した。

次に、次元削減技術（PCA）を⽤いて⾼次元の数値データを2次元に圧縮し、集団全体の抗体動態を
離散ベクトル場として表現した。その後、RBF法を⽤いてこの離散ベクトルを連続ベクトル場に補
間し、Hodge分解などのベクトル解析の理論を適⽤した。しかし、この⼿法によって⽣成されたベ
クトル場はランダム性が⾮常に⾼く、直ちに分析することは困難であることが判明した。

今後は、離散ベクトル場を⽅向ごとにいくつかのグループに分類し、最⼤限単純な形に変換した上
で解析する⽅法を検討する。または、圧縮された2次元ベクトルが適切にベクトルの性質を保持する
ようにする共有潜在空間を考慮し、その潜在空間を⽤いた次元削減⼿法を適⽤する予定である。こ
の⽅法により、より⼀貫性のある解析が可能になることが期待される。
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以下、今回の成果を【背景・目的】、【方法・結果】、【考察・展望】に分けて報告する。 

【背景・目的】 

ワクチンは、感染症ウイルスの拡散を抑制するための最も重要な手段である。ワクチンは

体内で抗体を産生させ、ウイルス感染を防ぐ役割を果たす。しかし、ワクチンによって誘導

される抗体の量には個人差が大きく、さらに時間の経過とともに減少する傾向がある。した

がって、このようなワクチン誘導抗体の動態における個人差や時間的な変動を適切に予測す

るためには、データに基づいた分析を通じて抗体動態を定量的に理解することが必要である。

本研究では、COVID-19パンデミックにおいて蓄積された大規模なCOVID-19ワクチン関連デー

タを、数理情報科学の技術を活用して個人レベルで分析する。特に、数理モデル・人工知能・

ベクトル解析の理論を融合したデータ解析の手法を開発し、次世代ワクチンの効果の評価及

び予測、最適なワクチン接種戦略の確立などに貢献することを目的とする。 

【方法・結果】 

本研究では日本の福島地域で収集された国内最大・最長の新型コロナウイルスワクチンコ

ホートである『福島ワクチンコホート』に蓄積された各種健康情報や抗体データを主に使用

して分析を行う。このデータは、約2500人の参加者に対して2～5回のワクチン接種による抗

体の変動を2～4年間追跡した、国内最大規模のCOVID-19ワクチンデータセットである。 

まず、COVID-19ワクチン誘導抗体のデータを分析するために、mRNAワクチンが抗体を誘導

する過程を記述する数理モデルを導入した。具体的には、先行研究で開発された、最初の2

回のCOVID-19ワクチン接種が誘導する抗体を記述する数理モデルを導入し[1]、このモデル

をブースターワクチンによる誘導抗体まで記述できるように拡張した： 

𝑑𝑀𝑖(𝑡)

𝑑𝑡
= {

0
−𝛿𝑀𝑖(𝑡)

  
(𝑡 < 𝜏𝑖)
(𝑡 ≥ 𝜏𝑖)

,                 (1) 

𝑑𝐵(𝑡)

𝑑𝑡
= 𝑃(𝑡)

𝑀(𝑡)𝑚

𝐾𝑚 + 𝑀(𝑡)𝑚
− 𝜇𝐵(𝑡) ,     (2) 

𝑑𝐴(𝑡)

𝑑𝑡
= 𝑝𝐵(𝑡) − 𝑐𝐴(𝑡).                   (3) 

各変数𝑀𝑖(𝑡)、𝐵(𝑡)、𝐴(𝑡)は、時刻𝑡における𝑖番目のワクチンによるmRNAの量、抗体産生細

胞数、体内抗体価を表す。パラメータ𝛿、𝜇、𝑐は、これらの変数の排除率を示している。𝜏𝑖

は𝑖番目のワクチン接種日を示し、その時のmRNAの接種量を𝐷𝑖とする。つまり、𝑀𝑖(𝜏𝑖) = 𝐷𝑖

となり、𝑡 < 𝜏𝑖では𝑀𝑖(𝑡) = 0となる。𝑃(𝑡)と𝑀(𝑡)は、𝜏𝑖 + 𝜂𝑖 ≤ 𝑡 ≤ 𝜏𝑖+1 + 𝜂𝑖+1で𝑃(𝑡) = 𝑃𝑖と

𝑀(𝑡) = ∑ 𝑀𝑘(𝑡)𝑖
𝑘=1 となり、そうでなければ𝑃(𝑡) = 𝑀(𝑡) = 0を満たす階段関数である。𝜂𝑖は𝑖

番目のワクチン接種日から抗体産生細胞が誘導されるまでの時間を表している。 

次に、この数理モデルを福島ワクチンコホートにおけるCOVID-19ワクチンによって誘導



された抗体データに適用し、最小二乗法を用いてデータに最適なモデルパラメータを推定し

た。その後、個々の抗体動態を再構築し、再構築された曲線から抗体動態の特徴量（ピーク

抗体量、持続期間、累積抗体産生量）をブースターワクチン前後でそれぞれ独立に計算した

（図1）。これらの特徴量および推定されたパラメータから構成される座標系により、各個

人のワクチン誘導抗体動態を定量的に表すことができる。また、ブースターワクチン接種前

後の変化を示すベクトルは、追加接種による抗体動態の変動を定量的に示している。さらに

、集団全体の抗体動態も、これらのベクトルの集合体として捉えることが可能になる。 

次に、ブースターワクチン接種による集団の抗体動態の変動を、次元削減手法を用いて二

次元の離散ベクトル場として表現した。具体的には、特徴量および数理モデルの主要な2つ

のパラメータを含む5次元の数値データに対し、PCA（主成分分析）を適用して2次元データ

に圧縮し、集団全体の抗体動態を離散ベクトル場として可視化した。その後、この生成され

た離散ベクトル場をRBF（ラジアル基底関数）補間手法により補間し、近似的な連続ベクト

ル場を推定した（図２）。続いて、このベクトル場にHodge分解を適用し、gradient成分とH

amiltonian成分に分解を試みたが、初期の離散ベクトル場におけるベクトル方向のランダム

性が強すぎたため、補間後のベクトル場の解析は困難であった（図２）。そこで、5次元デ

ータを使用せず、重要と考えられる2つの特徴量（ピークと持続期間）のみを用いて2次元ベ

クトル場を直接作成して分析を行ったが、結果に大きな差は見られなかった。 

 



【考察・展望】 

本研究では、日本国内で収集された大規模なCOVID-19ワクチン誘導抗体データを、数理モ

デルと人工知能を用いて分析した。具体的には、まず数理モデルを用いてデータを連続的な

曲線として再構築し、その後次元削減技術を適用して、全体の抗体データを2次元の離散ベ

クトル場として視覚化した。しかし、生成された2次元離散ベクトル場はランダム性が非常

に高く、特別な加工なしでは容易に解析を行うことが困難であることが明らかになった（厳

密にいうと、“ベクトル場”としての条件を満たしていない）。これは、ワクチンによって

誘導される抗体に個人差が大きく、規則性が明確でないという既存の報告とも一致している。

このため、今後は以下の方向で分析を進める予定である： 

1. 小グループに分類しての分析 

全データを一度に解析するのは困難であることが分かったため、類似した特徴を持つグル

ープに分類し、グループごとに解析を行う。例えば、ベクトルの方向を、x軸を基準に0度か

ら360度までの角度で表し、類似

した角度を持つベクトルに分類す

る（図3）。または、機械学習に

よるクラスタリングの手法を適用

してデータを分類することを検討

する。これにより、各小グループ

内に属しているベクトルの方向の

ランダム性を最小化し、より一貫

したベクトル場の形状を得ること

が可能である。こうして分類され

た小グループに基づいて、さらな

る解析を進めていく。 

2. ベクトル場の特性を考慮した次元削減技術の適用 

  今回の研究で次元削減技術によって生成された離散ベクトル場は、厳密にはベクトル場と

みなされるための条件を満たしていなかった。そこで、2次元空間におけるベクトル場とし

ての条件（例えば、同一点から始まるベクトルが同じ場所に収束するなど）を満たすように

する共有潜在空間を考慮し、この潜在空間を活用した次元削減技術を適用する方針である。

こうして新たに生成された2次元ベクトル場は、ベクトル場としての条件を初めから満たす

ため、より容易に分析できることが期待される。 
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本研究で得られた成果の概要

本研究では、日本国内最大規模のCOVID-19ワクチンによる抗体誘導データを、数理モデル・人工知能・ベ

法を統合的に活用して分析を行った。従来の多くの関連研究は、観測データに基づいて集団レベルでワク

を定性的に評価するものが中心であった。それに対し、本研究では数理科学技術を応用したデータ解析

クチン誘導抗体動態を集団および個人レベルで定量的に評価することを目指した。特に、機械学習やベ
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接種後の抗体変動を2〜4年間にわたり追跡したものである。まず、個人レベルでのデータ分析を行うた

ンが抗体を誘導するプロセスを記述した既存の数理モデルを導入し、今回分析したデータに適用できる

このモデルを福島ワクチンコホートのデータに適用し、データフィッティングを行うことで、個々のワクチン

を再構築した。そして、この再構築された抗体動態から、ピーク抗体量、持続期間、累積抗体産生量といっ

し、それらを数理モデルのパラメータとして用いることで、各個人の抗体動態を定量的に表現した。

次に、次元削減技術（PCA）を用いて高次元の数値データを2次元に圧縮し、集団全体の抗体動態を離散

て表現した。その後、RBF法を用いてこの離散ベクトルを連続ベクトル場に補間し、Hodge分解などのベ

論を適用した。しかし、この手法によって生成されたベクトル場はランダム性が非常に高く、直ちに分析す

あることが判明した。

今後は、離散ベクトル場を方向ごとにいくつかのグループに分類し、最大限単純な形に変換した上で解析

する。または、圧縮された2次元ベクトルが適切にベクトルの性質を保持するようにする共有潜在空間を
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