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１ はじめに  
 流行する SARS-CoV-2 の変異を追跡し、特に懸念される変異（VOC）の広がりを監視するため

に、国際的に種々のゲノムサーベイランスの仕組みが構築されている。日本においても、国立感

染症研究所が管理する、COVID-19 Genomic Surveillance Network in Japan（COG-JP）が構築

され、本県においても SARS-CoV-2 のゲノム解析を実施している。今回、ゲノム解析により、オ

ミクロン株の異なる系統の混合感染が明らかとなった施設内の集団感染事例が 2 例確認されたの

で報告する。 
 
２ 対象 
 事例１ 混合塩基の頻度（Mix Allele frequency）が高かった PG-408946 株及び疫学的に関連

がある施設 A の患者株 23 件、施設 A と同じ系列の施設 B の患者株 7 件 
 事例２ Mix Allele frequency が高かった PG-333400 株及び疫学的に関連がある施設 C の患 

者株 13 件 
 
３ 方法 
  本県で SARS-CoV-2 陽性となった検体について、国立感染症研究所病原体ゲノム解析研究セン

ターの「新型コロナウイルスゲノム解析プロトコル」1) に従い、全ゲノム解析を実施した。 
 得られた全ゲノムの結果は、Pangolin（version4.1.3）及び NextClade(v2.9.1)において、系統

解析を行った。また、Mix Allele frequency が高い場合は変異箇所を確認し、混合感染している

と推定される系統ごとに固有の変異を抽出し、その変異割合の中央値を求めることで、当該患者

における混合感染の割合を算出した。 
   
４ 結果 
【事例１】 

PG-408946 株は、complete 配列で、BF.1 に分類されたが、Mix Allele frequency が 20.9％と

高かった。混合塩基を含め計 86 箇所の変異が確認され、変異箇所及び塩基から、もう一方の系統

は BF.5 と推定された。それぞれの系統に固有の変異は、BF.1 固有と推定される変異が 5 箇所で

中央値 57.9％、BF.5 固有と推定される変異が 9 箇所で、中央値 39.6％となり、BF.1：BF.5＝
57.9％：39.7％の混合感染と判断された。なお、PG-408946 株と疫学的に関連のあった施設 A 及

び B の株を系統解析したところ、施設 A の株はすべて BF.5、施設 B の株のうち 6 株が BA.5.2.1、
1 株が BF.5 に分類された。 
【事例２】  

PG-333400 株は、complete 配列で、BF.27 に分類されたが、Mix Allele frequency が 27.7％と

高かった。混合塩基を含め計 83 箇所の変異が確認され、変異箇所及び塩基により、もう一方の系

統は BA.2 と推定された。それぞれの系統に固有の変異は、BF.27 固有と推定される変異が 12 箇

所で中央値 74.9％、BA.2 固有と推定される変異が 7 箇所で中央値 21.8％となり、BF.27：BA.2
＝75.0％：21.8％の混合感染と判断された。なお、PG-333400 株と疫学的に関連のあった施設 C
の株を系統解析したところ、2 株が BF.27、11 株が BA.2 に分類された。 

 
５ 考察 
 今回、オミクロン株の異なる系統の混合感染が 2 例確認され、いずれも集団感染が発生した施

設関連の患者から得られた株であった。 



 事例１では、混合感染者が保持していたと推測された系統のうち、BF.5 は関連する施設 A で集

団感染を形成している系統であったが、BF.1 は施設関係者から検出されなかったことから、当該

患者は、施設内での感染に加え異なる経路での感染があったと考えられた（図１）。なお、施設 B
からは、施設 A で集団感染を形成していた BF.5 を保有している患者も確認されており、系列施

設である施設 A・B は職員等を介在して感染が交差していることが推測された。 
 事例２では、混合感染者が保持していたと推測された BF.27 と BA.2 は、施設 C でそれぞれ複

数の患者から検出されており、同時期に２つの系統が施設内に持ち込まれ、当該患者は両方の系

統に感染したと推測された（図２）。 
SARS-CoV-2 は系統により、感染性や免疫を回避する能力などが異なり、混合感染をすること

で、より重症化する可能性や感染期間の長期化、組み換え等による突然変異の出現が示唆されて

いる 2,3) 。今回の混合感染患者においては、組み換え等は確認されなかったが、今後そのような

株が本県でも検出される可能性も考えられ、引き続き、ゲノムサーベイランスを実施することは

重要であると考えられる。 

施設内においては、免疫不全等の基礎疾患を有する高齢者などが多く、職員や他の入所者との

接触が多いことが想定される。さまざまな系統が持ち込まれることで、想定外の変異株が発生す

る可能性もあり、引き続き重点的な感染対策と監視が必要であると考えられた。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図１ 事例１の系統樹 （Nextclade） 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図２ 事例２の系統樹 （Nextclade） 
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