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新型コロナウイルス SARS-COV-2 
ゲノム分子疫学解析と
積極的疫学調査への活用
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ゲノム分子疫学解析

まず、ゲノムを理解しなければいけない

◼ ゲノムは生物の基本構造を決定する因子の総体
◼ 遺伝子（gene）と染色体（chromosome）から合成された言葉
で、DNAのすべての遺伝情報のことです。

◼ 遺伝とは、たとえば鼻の形が似ている、ある病気にかかりやすいな
どの、親の生物学的な特徴が子供に伝わることで、それを伝える
DNAの特定の部分が遺伝子です。



分子疫学解析

⚫ PFGE： 制限酵素で切断されて得られたDNAバンド
⚫ MLVA: 複数のリピート領域のリピート回数の違い
⚫ IS-printing: 特有の挿入配列 IS の挿入位置に起因したDNAバンド

◼ パターン認識による分類法.....塩基長の相違・プロファイリング

◼ 塩基変異を元にした系統分類.....GATC塩基の相違・プロファイリング

⚫ MLST: 7箇所の代謝遺伝子の塩基配列による分子系統
⚫ Core-genome SNVs (MLST): 
ゲノム長の全体共通領域を活用した MLST (cg-MLST とも呼ぶ）

⚫ Pan-genome analysis: 
プラスミド、ファージ等の外来配列（病原性、薬剤耐性等）の有無による分類

◼ 固有配列を元にした分類.....遺伝子の有無・プロファイリング

突然生じるダイナミックなゲノム構造の理解・把握に貢献

時間軸（分子時計）に沿った系統関係の理解・把握に貢献

病原性・薬剤耐性等、株固有の特徴の理解に貢献



COVID-19 検査手順概要
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SARS-CoV-2 ゲノム構造

+ strand RNA virus, 29.9 kb

SARS
(2002/2003)

Bat betacoronavirus
Bat betacoronavirus

Spike RBD 
で顕著な変異 ➡
しかしながら、
ACE2 に結合

Wuhan-Hu-1
(MN908947, 2019/12/26)



https://www.protocols.io/view/ncov-2019-sequencing-protocol-for-illumina-bnn7mdhnhttps://journals.plos.org/plosone/article?id=10.1371/journal.pone.0239403

49 multiplex の チューブ2本 ＝ 計 98ヵ所の PCR増幅

NIID methods: improved accuracy of WGS
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number
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number

Whole genome sequence of SARS-CoV-2 (29.9 kb, +strand RNA virus)

糸川健太郎

SARS-CoV-2 ゲノム構造 + strand RNA virus, 29.9 kb
Wuhan-Hu-1
(MN908947, 2019/12/26)
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https://www.protocols.io/view/ncov-2019-sequencing-protocol-for-illumina-bnn7mdhn
https://journals.plos.org/plosone/article?id=10.1371/journal.pone.0239403


ゲノム情報をどのように利活用すれば、
感染リンクの推定ができるのか？



Genealogy 系図 (Family tree 家系図)

Haplotype network時間経過 Family tree

１塩基
変異

約 2 週間

約 2 週間

（修復や組換えが無いことを前提）
変異の積み重ねを時系列でつなぐ

系統樹は枝分かれして、
親子関係を示すには不向き

Phylogenetic  tree

家系図は親子関係が明確



2019/12 に分離されゲノム解読された
中国・武漢 Wuhan-Hu-1 を

ゲノム情報での “原点（始点）” としている

武漢



武漢



〜2020年8月までの JAPAN のゲノム情報を元に



SARS-CoV-2 ゲノム ハプロタイプ・ネットワーク （世界版 2020/08/06）
Total: 34,239

JAPAN:  4,952

武漢
2019/12/26
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グラフタイトル

7日間平均
陽性者数

時系列ムービー

1-2月の
クラスター

３月中旬から
欧州系統の流入

7月から
国内の再拡大



〈 国内の新型コロナゲノム情報 (2020/10/26) 〉 感染研 IASR 速報
2020/12/11
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〈 空港検疫所で捕捉した新型コロナゲノム情報 (2020/08/31) 〉

武漢
2019/12/26

複数の海外流入を受けている。
空港検疫所の水際で阻止。



創始者効果（そうししゃこうか、Founder effect）
「隔離された個体群が新しく作られるときに、新個体群の個体数が少ない場合、元になった個体群とは異
なった遺伝子頻度の個体群が出来ること」を指す。
生態学・集団遺伝学の用語。 始祖効果（しそこうか）、入植者効果（にゅうしょくしゃこうか）とも呼ぶ。

引用: Wikipedia 創始者効果

ボトルネック効果

生物集団の個体数が激減して子孫が繁殖し、
元とは異なる集団ができること。

JAPAN
クラスター対策

Europe

America

生き残った（理論）

最初に入ったものが勝ち！（理論）



⚫都市圏を発端にした全国規模クラスターが顕在化し、現在の国内発生は2つの
起点がもとと推定された。

⚫3-4月・欧州系統の中心クラスターから300を超える系譜へ分岐し発生したも
のの、この２起点のみ残し他はすべて消滅していることが示された。

⚫この2つの起点（クラスター）を早期探知できていれば、6月の段階で完全に
抑え込めた可能性がある。

⚫6月の陽性者底値（~60陽性/全国）を達成できたのは、国民全体に広く外出
自粛等の負担をお願いしたこと、そして保健所による前向きな接触者調査と囲
い込みが有効であったと推察される。

ゲノム情報を俯瞰的に見て感じること
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