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エンベロープ（E），マトリックス（M），ヌクレオキャ
プシド（N）などの各構造蛋白質の遺伝子をコードして
おり，世界保健機関（以下「WHO」という。）は，ゲノ
ムに生じた突然変異の蓄積をPANGO系統に分類するこ
とで変異株の呼称を定義している。我が国では，これま
でにB.1.1.7系統のアルファ株，B.1.617.2系統のデルタ株
など，数多くの変異株が流行してきたが，2022年2月を
ピークとする第6波からはB.1.1.529系統のオミクロン株
とその亜系統が主流となっている4)。

SARS-CoV-2は，世界中の研究機関等でゲノム解析に
よる変異株の監視が継続されており，2023年1月9日時
点において，WHO及び国立感染症研究所は，いずれも
B.1.1.529系統のオミクロン株を起源とした亜系統の全て
を懸念される変異株（VOC：Variant of concern）に指

1．はじめに
新型コロナウイルス感染症（Coronavirus Disease 

2019；COVID-19）は，2019年12月に中国湖北省武漢市
で世界初の患者が確認された1)，咳，高熱，肺炎等を主
症状とする新興感染症で，2020年1月以降世界各地で感
染が拡大している。岡山県では2020年3月に初めての感
染者が確認されて以降2)，2023年2月までに第1波から
第8波の流行があり，48万人を超える感染者が報告され
ている3)。

本感染症の起因病原体は，コロナウイルス科ベータコ
ロナウイルス属のSevere Acute Respiratory Syndrome 
Coronavirus 2（以下「SARS-CoV-2」という。）で，約
3万塩基のプラス鎖RNAゲノムを有している。ゲノム
は，5ʼ側に非構造蛋白質の遺伝子，3ʼ側にスパイク（S），

【資　　料】

岡山県におけるSARS-CoV-2の次世代シーケンサーによる
全ゲノム解析調査（2022-2023）

Whole Genome Analysis Survey of SARS-CoV-2
with Next Generation Sequencer in Okayama Prefecture （2022-2023）

土本祐栄，岡本尚子，石井　学，池田和美，船橋圭輔，
濱野雅子，平田真弓，鶴海　剛，木田浩司，木下浩行*

*岡山県感染症情報センター
TSUCHIMOTO Sachie， OKAMOTO Naoko，ISHII Manabu， IKEDA Kazumi，

FUNAHASHI Keisuke， HAMANO Masako， HIRATA Mayumi，
TSURUMI Go， KIDA Kouji，KINOSHITA Hiroyuki*

要　　旨
2022年4月から2023年2月までに採取されたSARS-CoV-2陽性検体の全ゲノム解析を実施し，GISAIDに登録した検

体1,464件について，Nextstrain Clade及びPANGO系統による分類を行い，2022年1月以降に県内で主流行変異株となっ
たオミクロン株の流行状況について解析した。21K（BA.1系統及びその亜系統）は今回の調査期間直前に大勢を占め
ていたが，2022年2月に初検出された21L（BA.2系統及びその亜系統）が急増して5月にはほぼ全て置き換わった。そ
の後2022年6月に初検出された22B（BA.5系統及びその亜系統）が急増して8月にはほぼ全て置き換わり，22E（BA.5
系統の亜系統）は10月に初検出された後，全体の10％程度まで増加した。こうした県内の流行状況は，全国とほぼ同
様の傾向を示していた。また，スパイク蛋白質のアミノ酸置換変異について，感染性への影響が示唆されている変異を
有する株の割合と流行との関連性について解析した。BA.5系統及びその亜系統（22B及び22E）のうち，スパイク蛋白
質のアミノ酸におけるR346，K444又はN460に変異を有する株が増加した時期と，第8波の感染拡大の時期がほぼ一致
していたことから，これらの変異が県内の第8波の感染拡大に関与したと推察された。
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Nextclade解 析 プ ロ グ ラ ムVer.2.14.0（https://clades.
nextstrain.org/） 及 びPangolin系 統 解 析 プ ロ グ ラ ム
Ver.4.2（https://pangolin.cog-uk.io/）を用い，それぞれ
Clade及びPANGO系統による分類を行った。
2.3　県内の流行変異株の解析

2.2で得られたClade及びPANGO系統について採取月
別に集計し，解析を行った。
2.4　県内のSARS-CoV-2感染状況

県内の医療機関等から届出があったSARS-CoV-2感染
者数のうち，2022年4月から2023年2月までに公表され
たものを月別に集計した。
2.5　流行株におけるアミノ酸置換変異の解析

検出したBA.5系統及びその亜系統のうち，スパイク
蛋白質のアミノ酸におけるN450D変異を有する株及び
R346，K444，V445又はN460のいずれかの箇所に変異
を有する株について，Clade及びPANGO系統で分類し
た。また，これらの変異を有する株の検出割合の推移と
流行拡大との相関性について解析した。

3　結果及び考察
3.1　県内の流行株の推移

今回の調査期間におけるClade及びPANGO系統で分
類した変異株の集計結果の推移を表1に，各Cladeの検
出割合の推移を図1にそれぞれ示す。昨年報告した調査
結果6)を併せてCladeの流行の推移をみると，2021年12
月に初めて検出された21K（BA.1系統及びその亜系統）
は，2022年1月～3月の流行の主体であったが，2月に
初めて検出された21L（BA.2系統及びその亜系統）が
急増し，今回の調査を開始した4月には全体の80 ％を
占め，5月には21Kからほぼ置き換わった。2022年6月
には22A（BA.4系統及びその亜系統）及び22B（BA.5
系統及びその亜系統）が相次いで検出されたが，22Aの
検出数は伸びず，7月を最後に検出されなくなったのに
対し，22Bは急増して8月にはほぼ全て置き換わり，そ
の後も高い割合で検出された。2022年10月に初めて検
出された22E（BA.5系統の亜系統）は，2023年1月には
全体の10 ％程度まで増加し，2月にも同程度検出され
た。また，2022年6月～8月に22C（BA.2系統の亜系統），
7月及び11月～2023年1月に22D（BA.2系統の亜系統），
2022年12月に21Lがそれぞれ少数検出されたほか，8月，
10月，12月及び2023年1月には異なる系統間の組換え
体であるXAZ，XBB，XBF系統がそれぞれ少数検出さ
れた。こうした変異株の県内流行の推移は，全国とほぼ
同様の傾向4)を示していた。

定している。また，WHOでは，このうちいくつかの亜
系統や組換え体（BA.2.3.20系統，BA.4.6系統，BA.2.75
系統，XBB系統及びBA.5系統（スパイク蛋白質のアミ
ノ酸におけるN450D変異を有する株及びR346，K444，
V445又はN460の少なくともいずれか1箇所に変異を有
する株）を「監視下のオミクロン株の亜系統（Omicron 
subvariants under monitoring)」（以下「OSUM」という。）
として注目している5)。

当センターでは，厚生労働省が示す「新型コロナウイ
ルス感染症の積極的疫学調査におけるゲノム解析及び変
異株PCR検査について（要請）」（令和3年（2021年）2
月5日付け，健感発0205第4号）に基づき，次世代シー
ケンサー（Next Generation Sequencer）を用い，2020
年3月から県内感染者の検体を対象に全ゲノム解析を実
施し，変異株の流行状況について監視している。昨年度
の年報6）では，2022年3月までのデータを解析し，2021
年5月をピークとする第4波でアルファ株，8月をピー
クとする第5波でデルタ株，2022年2月をピークとする
第6波でオミクロン株がそれぞれ主流行変異株として置
き換わってきたことを報告した。

今回我々は，2022年1月以降に県内で主流行変異株と
なったオミクロン株について， Nextstrain Clade（以下

「Clade」という。）及びPANGO系統によって分類し，
流行状況を解析した結果を報告する。また，SARS-
CoV-2のスパイク蛋白質の変異の一部は，感染性，病原
性，ワクチンの有効性等に影響があるとされていること
から，OSUMのうち，BA.5系統及びその亜系統（スパ
イク蛋白質のアミノ酸におけるN450D変異を有する株
及びR346，K444，V445又はN460の少なくともいずれ
か1箇所に変異を有する株）の流行についても解析した
ので併せて報告する。

2　対象及び方法
2.1　解析対象

2022年4月から2023年2月までに採取された県内の
SARS-CoV-2陽性検体について，全ゲノム解析を実施し
た。このうち，国際的なSARS-CoV-2ゲノム情報データ
ベースのGlobal Initiative on Sharing Avian Influenza 
Data（GISAID）に登録した1,464件を今回の解析対象
とした。
2.2　ゲノムの解読

国立感染症研究所の新型コロナウイルスゲノム解読プ
ロトコル（Qiagen社QiaSEQ FX 編）に従ってゲノム
の塩基配列を決定した。得られた塩基配列について，
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かったBA.5.2系統，BA.5.2.1系統及びBF.5系統には，ほ
とんど変異がみられず，BA.5.2系統の1株にK444N変異，
BF.5系統の1株にN460S変異が認められたのみであっ
た。また，PANGO系統では，BA.5.2.55系統，BA.5.2.6
系統，BF.7.15系統，BF.7.4.1系統など，2022年11月以降
の検出株に変異を有するものが多く認められた。

検出したBA.5系統及びその亜系統のうち，スパイク
蛋白質のアミノ酸におけるN450D変異を有する株及び
R346，K444，V445又はN460のいずれかの箇所に変異
を有する株の割合と感染者数の推移を図2に示す。R346
のT，S又はIへの変異を有する株の割合は，2022年10
月は10 ％程度であったが，12月以降激増し，2023年2
月には60 ％を占めた。次いで，K444のM，N，R又は
Tへの変異を有する株の割合は，2022年10月以降徐々
に増加し，またN460のK又はSへの変異を有する株の
割合も10月以降増加傾向を示した。N450D変異を有す
る株については，2022年10月，12月及び2023年1月に
それぞれ1株，V445A変異を有する株については，2022
年8月に1株検出されたのみであった。

今回の調査期間においては，県内では2022年8月を
ピークとする第7波と2022年12月をピークとする第8波
の2回の流行が認められ，これは全国と同様であった7)。

今回の調査期間におけるCladeごとの集計結果をみる
と，22Bの1,021株が最も多く，次いで21Lが353株検出
され，これらが全体の90 ％以上を占めた（表1）。この
うち22Bに属するPANGO系統は，BA.5.2系統，BA.5.2.1
系統，BF.5系統が多く検出されており，これも全国と
同様の傾向であった4)。
3.2　流行株におけるアミノ酸置換変異の解析

検出したBA.5系統及びその亜系統（22B及び22E）の
うち，スパイク蛋白質のアミノ酸においてN450D変異
を有する株及びR346，K444，V445又はN460のいずれ
かの箇所に変異を有する株について，それぞれClade及
びPANGO系統で分類した集計結果を表2に示す。表1
の集計結果を踏まえて22Bと22Eを比較すると，検出数
が多い22Bの方が変異を有する株が多いもののその割合
は低く，一方22Eは43株全てで少なくとも1箇所に変異
を有していた。変異部位別にみると，22BではK444にM，
N，R又はTへの異なる変異を有する株が認められたが，
22EではK444T変異を有する株のみが認められた。同様
にR346，N460についても，22Bでは異なる変異を有する
株が認められたが，22EではR346T変異及びN460K変異
又はそのいずれかの変異を有する株のみが認められた。

22Bに属するPANGO系統に着目すると，検出数が多
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図1　県内におけるClade別の検出割合の推移
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4月 5月 6月 7月 8月 9月 10月 11月 12月 1月 2月
51.1.AB 5

6111412.1.1.AB
111.CB 2

2155282.AB 50
10121701.2.AB 30

111.01.2.AB 2
1522.01.2.AB 8
281.2.AB 2
85635242.2.AB 74
81741692.2.AB 45

3310144143.2.AB
33122211.3.2.AB 50

111.3.2.AB 1
113024131.3.2.AB 48

281.3.2.AB 2
15.2.AB 1

165.2.AB 1
1156.2.AB 2
19.2.AB 1

BS.1.1 11
CM.2 22

211.4.AB 3
76.4.AB 7

15143331721.5.AB
101.1.5.AB 1

7211361.1.5.AB
1191.1.5.AB
2112.1.5.AB
21122.1.5.AB

132.1.5.AB 1
71642.1.5.AB

BA.5.1.27 1 1 2
31191115.1.5.AB
73271332773477512.5.AB
491171831132236931.2.5.AB
011332121.2.5.AB
1191.2.5.AB

BA.5.2.2 11
31202.2.5.AB

122.2.5.AB 1
813462.2.5.AB

BA.5.2.27 11
2113.2.5.AB

BA.5.2.43 5 3 8
BA.5.2.44 11
BA.5.2.55 3 6 3 1 13
BA.5.2.6 1 14 13 1 29

15.5.AB 1
76.5.AB 7

112.6.5.AB
BA.5.9 211

2111.EB
6114471.1.EB
114.1.EB
51411.EB
224.EB
91621.FB
21101.FB

BF.11 4 1 5
121.FB 1

BF.13 2 2
BF.14 11
BF.2 1 1

512212.FB
2113822.FB
631283.FB
112.83.FB

BF.4 11
47219301142318372225.FB
2114.5.FB

BF.7 2 2
BF.7.15 1 14 13 2 30
BF.7.19.1 2 1 3
BF.7.4.1 2 8 11 21
BF.7.6 11
BT.1 11
CK.1.1 1 1 2
CN.1 3 2 5
CY.2 11

442111.21.2.AB2.ABC22
157.2.AB 1

BA.2.75.2 11
BL.1.5 1 1
BN.1.1 11
BN.1.3.2 1 1
BQ.1 33
BQ.1.1 2 6 8
BQ.1.1.3 11
BQ.1.1.44 2 3 3 1 9
BQ.1.1.70 10 1 11
BQ.1.2 1 1
BQ.1.3 1 1 2
ED.1 3 3 6
EF.1.2 22
XBB 11
XBB.1 11

11ZAX
XBF 1 1 2

100 151 57 273 223 117 28 75 293 139 8 1,464

43

2

3

計

23

353

10

1,021

5

採 取 月
統系OGNAPedalC

22D

22E

亜系統
の由来

BA.1

BA.2

BA.4

BA.5

BA.2

BA.5

計

22F

recombinant

年3202年2202

21K

21L

22A

22B

XBB

表１．Clade及びPANGO系統別の変異株の推移
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らの逃避能が高いことが実験的に示唆されている8)こと
や，スパイク蛋白質に対する抗体治療薬への影響が懸念
されるアミノ酸置換として，R346，K444，V445，N450
などの部位が挙げられている8)～12)ことから，県内の第8
波においては，R346，K444又はN460のいずれかの箇

このうち，第8波の感染拡大の時期とスパイク蛋白質の
アミノ酸におけるR346，K444又はN460に変異を有す
る株の割合が増加した時期は，ほぼ一致していた。
R346T変異及びN460K変異を有するXBB系統やK444T
変異及びN460K変異を有するBQ.1系統は，中和抗体か
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図２ BA.5系統及びその亜系統におけるスパイク蛋⽩質のアミノ酸部位別の変異の割合と感染者数の推移

アミノ酸変異 Clade PANGO系統 検出数 計 アミノ酸変異 Clade PANGO系統 検出数 計

12.5.AB51.NC
2155.2.5.AB141.FB

BA.5.1.27 7 6.5.AB2
12.6.5.AB121.2.5.AB
21.1.KC12.2.5.AB
12.YC926.2.5.AB
31.QB29.5.AB
81.1.QB511.FB
13.1.1.QB231.FB
944.1.1.QB27.FB
1107.1.1.QB0351.7.FB
12.1.QB31.91.7.FB
23.1.QB121.4.7.FB
61.DE16.7.FB
22.1.FE81.1.QB

112.83.FB B22A544V13.1.1.QB
834.2.5.AB944.1.1.QB
15.FB1107.1.1.QB
21.1.KC61.DE
21.QB22.1.FE
81.1.QB
13.1.1.QB
944.1.1.QB

BQ.1.1.70 11
12.1.QB
23.1.QB
61.DE
22.1.FE

43

73E22 N460K,S 22B

24

99B22I,S,T643R

K444T

6B22D054N

K444M,N,R,T 22B

R346T

N460K

11

24E22

22E

表２．BA.5系統及びその亜系統におけるスパイク蛋⽩質のアミノ酸変異部位別のClade及びPANGO系統の検出数
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所のアミノ酸変異が感染拡大に関与したと推察された。
SARS-CoV-2の全ゲノム解析による調査は，流行変異

株のCladeやPANGO系統の把握はもとより，感染拡大
への影響が懸念されるスパイク蛋白質におけるアミノ酸
に特定の変異を有する株の動向の把握も可能であること
から，今後も継続して実施し，県内の感染症対策の一助
としたい。
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