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研究要旨  
変異株の早期探知、監視のため、大阪健康安全基盤研究所（大安研）で、次世代シーク

エンサーを使った全長ゲノム解析系を構築し、積極的疫学調査と併せて包括的に解析して、
保健所、行政機関に情報を還元した。変異株を早期探知して、疫学的に特徴を抽出できた
集団に対して、早期囲い込みが出来た場合、感染が収束する傾向が見られた。全長ゲノム
解析を行い、疫学調査と包括的に解析することで、感染者のリンク、感染経路を推測し、
感染制御対策に貢献できた。次世代シークエンサーによる全長ゲノム解析は、新型コロナ
ウイルス感染症対策に、大変、有用であった。 

 
Ａ．研究目的 
新型コロナウイルスは、変異によって宿主細胞域
の拡大（感染力が増加）、免疫淘汰圧の逃避能を獲
得し、変異株が出現し、大流行に至る。2021年は、
アルファ株、デルタ株、オミクロン株と、約半年ご
とに、新変異株が出現し、世界で大流行をきたした。 
本研究では、大阪健康安全基盤研究所（大安研）

にて、次世代シークエンサーを使った全長ゲノム解
析による新変異株の早期探知、監視を実施し、保健
所、行政機関に情報を還元し、囲い込みなどの積極
的疫学調査と併せて解析することで、感染症危機対
応の強化につなげる事を目的とする。 
 
Ｂ．研究方法 
1.  対象と調査期間 
大安研にて、行政検査として依頼があった新型コ
ロナウイルス感染症 遺伝子検査で陽性と診断さ
れ、ウイルス量が多いと判定されたもの（リアルタ
イム PCR で Ct 値が 30未満）を対象とする。 
 
2.  シークエンス解析 
臨床試料より、QIAamp  Viral  RNA  Mini  Kit 
(QIAGEN)を用いて、ヒトノロウイルス RNA を抽
出し、RNA 検体として用いた。国立感染症研究所 
病原体ゲノム解析研究センターが作成した、「新型
コロナウイルス ゲノム解読プロトコル（感染研
法）」を参照した。cDNA を鋳型として、98 のプラ
イマーセットで、新型コロナウイルスの全長ゲノ
ムを PCR 法で増幅し、Library DNA を作製した。
次世代シーケンサー iSeq 100 (illumina社)、MinION 
(Oxford Nanopore Technologies社)を用いて、シーク
エンス解析を行った。 
 
3.  系統樹解析・多様性解析 
配列情報をもとに、MEGA (Molecular Evolutionary 
Gene Analysis ) ver. 7.0 プログラムを用いて、最尤
法による系統樹解析を実施した。 

 
Ｃ．研究結果 
1. 次世代シークエンサーを使った全長ゲノム解析
系の構築 
コロナウイルスの全長ゲノム解析に特化し、多

検体を解析できる感染研法を参照にし、立ち上げ
に取り組んだ。（a）de novo assembly 法だと 1回の
稼働で 3名分、解析可能であるが、感染研法だと 24
名分、解析できるため、1 検体当たりの解析費用は、
de novo assembly 法より、コストダウンが可能とな
った。（b）de novo assembly 法だと、ウイルス量が
高い検体（real-time PCR Ct 値 < 27）が解析可能で
あるが、感染研法だと real-time PCR Ct 値 < 30 と
ウイルス量が減少しても、解析可能となった。 
 
2. デルタ株の動向について 
新方法に基づいて、デルタ株の全長ゲノム解析

を実施した。HER-SYS 情報からの疫学情報を加え、
ゲノム解析、疫学解析と包括的に、発生動向の解析
を行った。2021 年 4－5月にかけて、大阪では、新
型コロナウイルス感染症海外渡航関連症例が相次
ぎ、2021 年 5月中旬から 6月上旬にかけて、ネパ
ール渡航関連（Group A）によるクラスター発生が、
飲食店を中心に相次いだ。しかし、2021 年 5 月中
旬から 6月上旬にかけて、ネパール渡航関連（Group 
A）による配列は認められいないことから、保健所
による早期囲い込みが奏功したことが示唆される。 
緊急事態宣言が解除された 6月下旬以降、他県へ
の移動歴があり、ダンス関連、若年者間で共通する、
デルタ株の配列（Group B）が、増えてきていた。
7月中旬より、Group B_1 の増加、Group B_1以外
のデルタ株（Group B_2）の増加が認められてきて
いる。 Group B_1 の疫学的共通項は無く、同一の
ウイルスが、様々な年代層、様々な階層に拡大して
いることが示唆される。 
 
Ｄ．考察 



 

 

変異株の検出について、全長ゲノム解析によっ

て早期探知し、疫学解析によって疫学的特徴（年

齢層、患者背景）を抽出し、保健所や行政機関に

情報還元を行った。 
保健所の早期囲い込みによる積極的疫学調査が

行われると、デルタ株 Group A のように、感染拡

大が起きず、収束していくことがわかった。しか

し、県境を跨ぐ移動が盛んになり、感染者の行動

や追跡調査が困難になると、感染拡大阻止は難し

いことが示唆される。 
 
Ｅ．結論 
次世代シークエンサーによる全長ゲノム解析と

疫学調査と包括的に解析を実施し、感染者のリン
ク、感染経路について、行政機関や保健所に還元す
ることで、感染制御対策に貢献できた。次世代シー
クエンサーによる全長ゲノム解析は、新型コロナ
ウイルス感染症対策に、大変、有用であった。 
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