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国内のSARS-CoV-2の流行は，複数回の感染者数のピーク（2020年春先の第1波から2021年夏季の第5波）

があり，国内の各自治体はSARS-CoV-2によるクラスターの発生源の特定と濃厚接触者の追跡によって感

染拡大を封じ込める対策を実施してきた．第1波は，中国（武漢）で発生したSARS-CoV-2を起点に，本県

においては2020年1月以降，武漢由来のA系統に近縁であるB.1系統が検出されたが，2020年3～4月には欧

州由来ウイルスのB.1.1系統が主に流行していた． 

2020年の夏季（7～9月）の第2波は，B.1.1系統から派生したB.1.1.284系統によるものであった． 

第3波は2020年12月以降の冬季に，もう1つの欧州由来ウイルスであるB.1.1.214系統と第2波で主流とな

ったB.1.1.284系統が混在して流行していた．また，2020年11月を中心とした南アジアからの流入ウイルス

（B.1.36系統）による地域コミュニティでの感染拡大がみられたが，保健所等のクラスター対策により，

封じ込められ，その後の拡散は確認されていない． 

第1から第3波の流行の主流となった，欧州由来のD614G変異を有するウイルスは，その後も，現在まで

続いているが，第4波はB.1.1.7系統（N501Y変異）とR.1系統，第5波はB.1.617.2系統（L452R変異）による

流行であった． 

 

はじめに 

2019 年 12 月以降に中国湖北省武漢市で Severe 

Acute Respiratory Syndrome Coronavirus 2（SARS-

CoV-2）が感染拡大し，その後，日本国内において

も患者が発生し，1-3），本県においても，2020年 1

月下旬に，同ウイルスが検出され 4），以後，世界

的な流行に至った 5-7）．国内の各自治体では積極的

疫学調査を実施し，クラスターの発生源の特定と

濃厚接触者の追跡によって感染拡大を封じ込める

対策を行ってきた．SARS-CoV-2 の感染クラスタ

ーに特有な遺伝子情報およびクラスター間の共通

性を解析 8）するために，国立感染症研究所病原体

ゲノム解析研究センターと全国の地方衛生研究

所および検疫所等でゲノムネットワークが構築

された． 

流行当初は，国内で検出された SARS-CoV-2は，

全国の地方衛生研究所より陽性検体の一部が国

立感染症研究所に集められ，次世代シーケンサー

（Next Generation Sequencer；NGS）を使用し，

SARS-CoV-2（一本鎖プラス鎖 RNAウイルス；全

長 29.9 kb）のゲノム配列情報が確定されていた．

現在は，各自治体で NGS とその関連機器の整備

が進められ，国内のゲノム解析体制が強化された．

本県においても，2020 年 3 月以降，国立感染症

研究所病原体ゲノム解析研究センターの解析支

援のもとにゲノム解析の体制構築に取組み，変異

ウイルスの動向監視を継続的に行っている． 

以下に，本県における SARS-Cov-2 陽性者につ

いて，ゲノム解析による流行ウイルスの系統お

よび変異ウイルスの動向についての解析結果を

報告する． 

 

対象と方法 

１．調査対象 

2020年1月～2021年10月に新型コロナウイルス

行政検査において，県内の医療機関を受診した呼
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吸器症状等を呈し，SARS-CoV-2陽性となった患者

検体（鼻汁，鼻咽頭拭い液，喀痰，唾液等）を対象

とした．SARS-Cov-2陽性者のうち，Real time RT-

PCRにより得られたCt（Threshold Cycle）値（30未

満）を指標に，選定した1445件について，SARS-

CoV-2の全長塩基配列を決定しゲノム解析を実

施した． 

採取年別の対象者数の内訳は，2020年3月1件，

4月16件，5月0件，6月0件，7月38件，8月76件，

9月81件，10月7件，11月61件，12月80件である．

2021年は1月223件，2月95件，3月131件，4月183

件，5月84件，6月73件，7月114件，8月130件，9

月25件，10月27件を対象とした． 

SARS-CoV-2陽性者の検体は，新型コロナウイ

ルス感染症患者に対する積極的疫学調査実施要

領に基づき採取され，医療機関において記入され

た調査票（患者情報）の使用にあたっては，倫理

的配慮として，個人情報保護などに留意し実施し

た． 

 

２．SARS-Cov-2 の全長塩基配列解析 

SARS-CoV-2陽性者の臨床検体からのウイルス

RNA 抽出には， QIAamp Viral RNA mini Kit 

（QIAGEN）等を用いた．当所におけるSARS-CoV-

2のNGS解析には，糸川らの新型コロナウイルスの

ゲノム解析プロトコル9）に従い，NGSライブラリー

調製を実施した．得られた全長塩基配列を用いて，

本ウイルスの系統分類およびハプロタイプ・ネッ

トワーク図の作成を実施し遺伝子情報の共通性

を解析した． 

結 果 

１．SARS-CoV-2系統分類別検出数 

SARS-Cov-2陽性者1445件について，SARS-CoV 

-2の全長塩基配列を決定しゲノム解析を実施し

た結果，A系統（1件），B.1.1系統（17件），B.1.1.284

系統（272件），B.1.1.214系統（399件），B.1.36系

統（19件），R.1系統（65件），B.1.1.7系統（455件）， 

B.1.617.2系統（217件；内訳AY.29；212件，AY.29.1；

3件，AY.42；2件）であった． 

 

２．検体採取月別のSARS-CoV-2系統分類 

ゲノム解析を行ったSARS-Cov-2陽性者1445件に

ついて，検体採取月別の系統分類を図1に示した．

A系統は2020年3月（1件），B.1.1系統は4月（16件），

8月（1件）であった． 

B.1.1.284系統は，主に夏季の2020年7月（34件），

8月（68件），9月（81件）に多く検出され，その後

も少数ながらも検出が続いた．冬季に再び検出さ

れ，2020年12月に13件，2021年1月には58件検出さ

れた． 

B.1.1.214系統は，2020年7月（4件），8月（7件）

夏季においても確認されたが，主として，2020年11

月～2021年3月の冬季に380件と多数検出され，流

行の主流となった． 

B.1.36系統は，2020年10～12月に19件，R.1系統は

2021年1～5月に65件検出された． 

B.1.1.7系統は，2021年3～8月に455件確認され，

流行の主流となった． 

1波

2波

3波

4波

解析数

採取月
図１ SARS-Cov-2 ゲノム解析 系統分類（2020年3月～2021年10月）

B.1.1.284

B.1.1.214
B.1.1.7

B.1.1

501Y（アルファ株）

R.1系統
484K

南アジアからの流入
地域コミュニティでの
感染拡大B.1.1.214

B.1.36 

AY.29.1

５波

452R
（デルタ株）

B.1.1.284

AY.29
AY.42

B.1.617.2
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B.1.617.2系統は，2021年夏季に主流行し，7月（55

件），8月（108件），9月（22件），10月（27件）

であった． 

 

３．第1波～第5波における流行ウイルスの系統 

ゲノム解析を行ったSARS-Cov-2陽性者について，

第1波～第5波の流行についてゲノムネットワーク

における系統分類を図2に示した． 

1.1 武漢由来（B.1系統）と第1波（B.1.1系統） 

中国（武漢）で発生したSARS-CoV-2を起点に，

2020年1月以降，武漢由来のウイルス（A系統）に

近縁なウイルス（B.1系統）が検出された．2020

年3～4月には欧州由来ウイルス（B.1.1系統）によ

る流行が確認された． 

 

1.2 第2波（B.1.1.284系統） 

欧州由来ウイルス（B.1.1系統）から派生した

SARS-CoV-2（B.1.1.284系統）により，2020年の

夏季（7～9月）に第2波となる流行がみられた．

一部で，同由来のB.1.1.214系統の検出もみられた． 

 

1.3 第3波（B.1.1.214系統，B.1.1.284系統） 

2020年12月以降は，夏季に検出されていた異な

る欧州由来ウイルス（B.1.1.214系統）による第3

波の感染拡大がみられ，さらに第2波で主流とな

ったSARS-CoV-2（B.1.1.284系統）も混在してい

た． 

加えて，本県では2020年10～12月には，南アジ

アからの流入ウイルス（B.1.36系統）による地域

コミュニティでの感染拡大がみられた． 

1.4 第4波（R.1系統，B.1.1.7系統；アルファ株） 

2021年3月以降は，E484K変異（R.1系統）を有

するウイルスと英国から報告された新規の変異

ウイルス（B.1.1.7系統；アルファ株）による患者

が増加し，第4波となる流行がみられた． 

1.5 第5波（B.1.617.2系統；デルタ株） 

インドで感染者が多発していたL452R変異を

有する変異ウイルス（B.1.617.2系統；デルタ株）

の第5波の流行がみられた． 

本県で検出されたB.1.617.2系統のうち，大部分

が同系統の細分化されたAY.29に属していた．ま

た，2021年8月AY42が2例，2021年9月には，新た

にAY.29.1に分類されるウイルスが3件検出され

ている． 

その他，2021年3月にインドへの渡航歴のある

SARS-CoV-2陽性者からカッパ株（旧称）1例が確

認されたが，その後は，検出されていない． 

 

考 察 

国内のSARS-CoV-2における流行は，複数回の感

染者数のピーク（2020年春先の第1波から2021年夏

季の第5波）を経験し，国内の各自治体はSARS-

CoV-2によるクラスターの発生源の特定と濃厚接

触者の追跡によって感染拡大を封じ込める対策を

実施してきた． 

第1波は，中国（武漢）で発生したSARS-CoV-2を

起点に，本県においては2020年1月以降，武漢由来

のA系統に近縁であるB.1系統が検出されたが，

2020年3～4月には欧州由来ウイルスのB.1.1系統が

主流行していた． 

アルファ株

デルタ株

第1波
（B.1.1系統）

第2波
（B.1.1.284系統）

第4波
（B.1.1.7系統）

第3波
（B.1.1.284系統）

第5波
（B.1.617.2系統≫ R.1株

武漢

南アジア流入
（B.1.36系統）

図２ SARS-Cov-2 ゲノムネットワーク解析図（2020年3月～2021年10月）

第3波
（B.1.1.214系統）
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2020年の夏季（7～9月）の第2波はB.1.1系統か

ら派生したB.1.1.284系統によるものであった． 

第3波は2020年12月以降の冬季には，もう1つの

欧州由来ウイルスであるB.1.1.214系統と，第2波

で主流となったB.1.1.284系統が混在し，感染者が

増加したものと思われる．また，本県では2020年

11月を中心に，南アジアからの流入ウイルス

（B.1.36系統）による地域コミュニティでの感染

拡大がみられた．感染事例の増加は，多系統のウ

イルスの動向によるものと思われ，保健所等のク

ラスター対策により封じ込められ，その後の拡散

は確認されていない． 

第1～第3波の流行は，欧州由来のSARS-CoV-2

のSpikeタンパク質にD614G変異を有するウイル

スによるもので，同変異は現在まで継承されてい

るが，2021年春季以降は，新たな変異ウイルスが関

与している．第4波は，N501Y変異（B.1.1.7系統）

を持つウイルスで，第5波はL452R変異を有するウ

イルス（B.1.617.2系統）による流行であった．

N501Y変異を有するSARS-Cov-2では，感染力の増

加10）が，L452R変異を有するウイルスでは，宿主の

免疫回避能力が高まる可能性11,12）がそれぞれ報告

され，流行拡大の要因の一つと推察された．また，

国内においてアルファ株とデルタ株の組換え体と

みられるSARS-CoV-2ウイルスの検出が報告13）さ

れ，公衆衛生リスクは無いことが示唆されている

が，留意する事例であると思われた．さらに2021

年1月以降に検出されたE484K変異を有するR.1系

統等は患者やワクチン接種者の血清中和活性の低

下が懸念14,15）されており，今後も，同変異を有する

ウイルスの動向監視が必要である． 

2021年11月には，南アフリカで新たに複数（32カ

所）のアミノ酸変異を伴うSARS-CoV-2変異株

（B.1.1.529系統）の検出が多事例報告16,17）された．

現時点（2021年11月末）では，その詳細は不詳であ

り，今後の本系統ウイルスの最新情報を注視する

必要がある．国内への流入を早期に察知するため

本系統ウイルスのゲノム解析の実施が必須である．

しかしながら，公衆衛生上，迅速な結果の還元が求

められているなかで，ゲノム解析には時間を要す

るため解析数には限界があり，かつ迅速性に欠け

る．さらには解析には一定のウイルス量が必要で

あることも課題である．これらのことから，迅速性

かつ多検体処理能力を有したリアルタイムPCRを

用いたスクリーニング検査により同系統の変異識

別を行ったうえで，ゲノム解析を並行し実施する

ことで，効率的なゲノムサーベイランスが可能と

なり監視態勢の強化に繋がるものと思われる． 
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